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Résumé :

On estime que plus de 80% des végétaux interagissent avec des champignons. Cette
association symbiotique apporte & la plante des éléments nutritifs, essentiellement le
phosphore, utile & sa croissance, et d’autre part, renforce ses defenses naturelles vis-a-vis
de stress d’origine biotique ou abiotique. L’interaction débute par un échange de signaux
entre les deux partenaires ou les molécules symbiotiques clefs sont des « strigolactones »
sécrétées par le partenaire végétal, et des « facteurs Myc » produits par le champignon. La
reconnaissance de ces signaux moléculaires déclenche une cascade de signalisation dans
les cellules racinaires qui implique plusieurs génes aboutissant a la mycorhization. Parmi
ces genes, on cite dmi3/ccamk codant une protéine kinase dépendante du calcium et de la
calmoduline. L’objectif de notre travail est de créer une base de données du géne dmi3
contenant toutes les informations concernant ce géne chez différentes espéces appartenant
a différentes familles. Les résultats montrent que le gene dmi3 différe d’une espéce a une

autre et méme au sein de la méme famille.

Mots clés : mycorhization, facteurs « Myc », signaux moléculaires, dmi3, base de
données.



Summary :

It is estimated that over 80% of the plant interact with fungi. This symbiotic
partnership provides plant nutrients, mainly phosphorus, useful for its growth, and on the
other hand, strengthens its natural defenses vis-a-vis stress of biotic or abiotic origin. The
interaction begins with an exchange of signals between the two partners where the
symbiotic key molecules are "strigolactones™ secreted by the plant partner, and "Myc
factors” produced by the fungus. Recognition of these molecular signals triggers a
signaling cascade in the root cells which involves several genes leading to mycorrhiza.
Among these genes, mention dmi3/ccamk encoding a protein kinase dependent calcium
and calmodulin. The objective of our work is to create a database of dmi3 gene containing
all the information regarding this gene in different species belonging to different families.
The results show that the gene dmi3 differs from one species to another and even within

the same family.

Keywords: mycorrhization, factors "Myc", molecular signals, dmi3, database.
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BD ou BDD : Base De Données

CCaMK : Protéine Kinase Calcium et Calmoduline dépendante
CM : Champignons Mycorhiziens

CMA : Champignons Mycorhiziens a Arbuscules

DMI : Does not Make Infections

IPD3 : Interacting Protein of DMI3

Lj PT4 : Transporteur de Phosphore chez Lotus japonicus

LCO : LipoChito-Oligosaccharides

Myc : Mycorhization

Mt PT4 : Transporteur de Phosphore chez Medicago truncatula

NCBI : National Center for Biotechnology Information

NSP : Nodulation Signaling Pathway

PAM : La Membrane Péri-Arbusculaire

PPA : L’Appareil de Pré-Pénétration

Primers F : primers ou amorces forward
Primers R : primers ou amorces reverse

RAM : Required for Arbuscular Mycorrhization
SbtM1 : Ser subtilisin-like

SGBD : Systeme de Gestion de Base de Données
SM : Symbiose Mycorhizienne

SMA : Symbiose Mycorhizienne a Arbuscules
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Introduction générale

Depuis qu’elles ont conquis la surface de la terre il y a environ 475 millions
d’années, les plantes ont développé de nombreuses stratégies pour faire face aux carences
en eau et en nutriments essentiels de leur environnement. L’une des plus fascinantes est
sans doute la mise en place d’associations symbiotiques racinaires avec des
microorganismes du sol, qui engendrent des bénéfices mutuels pour 1’hdte et son

microsymbiote.

Ces interactions symbiotiques sont diverses et se retrouvent dans tous les
écosystemes, ce qui reflete leur importance pour le développement des plantes. Le mot
symbiose fut utilisé pour la premiere fois par I’allemand Frank (1877) pour qualifier la
coexistence d’organismes différents. On appelle le plus petit « symbiote » et le plus grand

« hote ».

La symbiose mycorhizienne (SM) est une association obligatoire et a bénéfice
réciprogue entre une racine de plante et un champignon. Ceci est vrai pour la majorité des
plantes terrestres et pour la totalité des plantes ligneuses, dont en particulier les arbres
forestiers. Les interactions entre les racines de la plante et les champignons du sol sont
déterminées par un dialogue moléculaire impliquant une grande variété de molécules de

communication.

Les champignons mycorhiziens (CM), éléments de la population des
microorganismes de la rhizosphére, sont incapables de photosynthese et sont complétement
dépendants pour les substances carbonées, de la plante qu’ils colonisent. Ils fournissent en
retour de 1’azote, du phosphore et d’autres substances minérales qu’ils sont capables de

mobiliser grace a leurs connexions hyphales avec le sol (Béreau, 2003).

La mise en place de telles symbioses est un phénomeéne biologique qui suppose
I'existence de voies de signalisation permettant la reconnaissance entre les deux
partenaires (champignon et plante). Au cours de la SM, la plante autorise a un
microorganisme fongique de pénétrer ses racines jusqu’aux cellules corticales (Elmalyani,

2013).

Un dialogue moléculaire entre les CM et leurs plantes hotes est donc nécessaire
pour permettre cette reconnaissance mutuelle des deux partenaires (Gianinazzi-Pearson,

1996). Ce dialogue est réalisé par la participation de la plante héte par la sécrétion des

-
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strigolactones dans ses exsudats racinaires, et le CM, par la production des molécules

diffusibles percues par la plante dites « facteurs MYC ».

Plusieurs genes sont impliqués dans la perception et la transduction des signaux
symbiotiques mycorhiziens. Parmi eux, on trouve le gene dmi3 (doesn’t make infections)

codant une protéine kinase dépendante du calcium et de la calmoduline (Levy et al., 2004).
- Objectifs du travail :

L’objectif de notre travail est de créer une Base de Données (BD) pour analyser le
gene dmi3 chez différentes espéces vegétales appartenant a différentes familles. Pour ce
faire, dix tables ont été crées comme la: table de motifs, table d’introns, table d’exons,
table d’ARNm... etc. Les informations requises pour la création de cette BD ont été tirées,
pour la plupart, de la banque de données NCBI (National Center for Biotechnology

Information).
Notre mémoire est présenté en trois chapitres :

- Le premier chapitre est consacré a une étude bibliographique sur la mycorhization et sur

la voie de signalisation « Myc ».
- le deuxiéme chapitre, représente I’approche méthodologique pour la création d’une BD.

- et enfin, le troisiéme chapitre sera consacré aux résultats de la base de données du gene
dmi3.

]
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Chapitre I- La symbiose mycorhizienne

1. Historique

Depuis leur extension dans I’écosysteme terrestre, les plantes ont adopté des
stratégies en relation avec leur pouvoir d’adaptation. Parmi celles-Ci, les systémes

racinaires ont établi des relations mutualistes avec des microorganismes telluriques,
désignés sous le nom de « Champignons Mycorhiziens » (CM). Ces derniers, sont apparus

sur terre il y a environ 400 millions d’années et sont considérés comme étant a I’origine de
la flore terrestre (Simon et al., 1993 ; Selosse et Tacon, 1997). Ces relations symbiotiques
sont caractérisées par un état d’équilibre physiologique permettant aux symbiotes

impliqués, d’en retirer des bénéfices mutuels.

Ces interactions sont les plus fréquentes et intéressent plus de 90 % des plantes
terrestres (Sanders et al., 1996) et qui font intervenir un groupe de champignons de la
classe des Glomeromycetes : ce sont les Champignons Mycorhiziens a Arbuscules (CMA),
connus depuis la fin du dix huitieme siécle (Strullu, 1990). Ces especes sont cosmopolites
et colonisent la majorité des familles de plantes, depuis les Bryophytes jusqu’aux
Angiospermes (Boullard, 1990 ; Demars et Broener, 1995) et particuliérement les plantes &
valeurs économiques importantes. Ces microorganismes a haut niveau d’organisation dans
cette association, déterminent les conditions de liaison dans lesquelles le champignon peut

croitre, se reproduire et évoluer (Morton, 1993).
2. Qu’est-ce que la mycorhization ?

Le terme "Mycorhize™ désigne une association a bénéfice réciprogue entre la racine
d'un végétal et le mycélium d'un champignon du sol (Strullu, 1991). Littéralement, il veut
dire "Champignon/Racine” (du grec mukés : champignon, et rhiza : racine).

Dans cette association symbiotique, le végétal fournit au champignon des sucres.
En retour le champignon alimente la plante en éléments minéraux notamment en
phosphore gréce a un réseau dense de filaments appelé « mycélium extra-matriciel » qui
augmente considerablement la surface de contact entre les racines des plantes hotes et le
sol (Figure 1) (Sieverding, 1991).

-
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Figure 1 : Association plante/champignon mycorhizien .

Ceci est vrai pour la majorité des plantes terrestres et pour la totalité des plantes
ligneuses, dont en particulier les arbres forestiers. En effet, le champignon se nourrit des
sucres et des acides aminés synthétisés par la plante-héte et procure a cette derniére les
éléments nécessaires a sa nutrition minérale en lui permettant une meilleure extension et

absorption racinaire (Harley et Smith, 1983).
3. Types de mycorhizes

Selon un certain nombre de criteres écologiques, morphologiques et

physiologiques, on distingue différents types de mycorhizes (Figure 2)
3.1. Les Ectomycorhizes

Ce sont des symbioses formées par des champignons colonisant principalement les
arbres et arbustes (en majorité Pinaceae, Betulaceae, Fagaceae, Salicaceae, Myrtiaceae)
des regions boréales, tempérées et montagneuses, qui produisent souvent des carpophores
a la surface des sols forestiers. Ce sont majoritairement des Ascomyceétes (truffes, terfez) et
des Basidiomycétes (amanites, chanterelles, cortinaires...). lls se développent de maniére
intercellulaire, en effet le mycélium progresse entre les cellules du cortex racinaire mais ne

pénétre pas dans les cellules vivantes.

g



Chapitre I- La symbiose mycorhizienne

Les Ectomycorhizes se caractérisent par la formation de tissus spécialisés. Outre les
hyphes extra-matriciels se propageant dans le milieu extérieur et assurant le role
d’exploration et d’absorption, on distingue les hyphes agglomérés autour de la racine,
formant un manchon fongique pseudo-parenchymateux ou manteau gainant, et les hyphes
qui s’insinuent entre les cellules du cortex formant un réseau appelé réseau de Hartig. C’est
au niveau de ce réseau que se font les échanges d’éléments nutritifs entre le champignon et
la plante (Redon, 2009).

3.2. Les Endomycorhizes

Les « Endomycorhizes » ou les « Mycorhizes a Vésicules et Arbuscules » (Figure
2) concernent environ 95% des taxons végétaux a mycorhizes et ce type est non visible a
I’ceil nu (Read, 1991). Ces taxons végétaux, dont un grand nombre d’espéces ligneuses ne
formant pas des massifs forestiers (Cupressaceae, Rosaceae, Juglandaceae, Aceraceae,
etc.). Des Ecto- et des Endomycorhizes Arbusculaires sont parfois simultanément présentes
sur un petit nombre d’espéces ligneuses appartenant aux Salicaceae (Populus,...),
Myrtaceae (Eucalyptus,...), Juglandaceae (Juglans,...), etc. Les champignons qui
engendrent ce type de mycorhize appartiennent aux Zygomycetes (ordre des Glomales)
(Mousain, et al., 2013).

Les endomycorhizes arbusculaires ne présentent pas de manteau fongique ni de
modification morphologique. Le mycélium pénétre entre les cellules du cortex des racines
ou franchit les parois de ces cellules en repoussant leur plasmalemme sans le traverser. Ces
mycorhizes se caractérisent par la présence constante d’arbuscules intracellulaires qui sont
un lieu d’échange entre la plante-héte et le champignon. Le mycélium intramatriciel est
connecté avec un réseau d’hyphes externes dont le développement est souvent considérable

(Tisdall et Oades, 1979).
3.3. Les Ectendomycohizes

Il arrive que les ectomycorhizes et les endomycorhizes soient présents en méme
temps sur une racine, on parle alors «d’ectendomycorhizes ». Le premier type est
minoritaire et concerne surtout les arbres, le second est majoritaire et concerne presque
tous les végétaux. lls montrent simultanément, un manteau réduit ou absent qui possede un

réseau de Hartig bien développé, des structures des ectomycorhizes et des hyphes qui

.
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pénetrent dans les cellules racinaires et des structures des endomycorhizes comme chez

Acacia (Robinia pseudoacacia) (Hamza, 2014).
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Figure 2 : Types de Mycorhizes (Sylo, 2016).

4. Role des mycorhizes

Les CM permettent aux plantes d’absorber plus de nutriments et d’eau contenus

dans le sol. lls augmentent aussi la tolérance aux différents stress environnementaux. De

plus, ces organismes jouent un réle majeur dans le processus d’agrégation des particules du

sol et stimulent 1’activité microbienne.

Selon I’espéce, les pratiques et les conditions de culture, la mycorhization procure

des avantages aux végétaux et a I’environnement :

v

<\

AN NN SN

Produit des végeétaux plus vigoureux et en sante.

Augmente D’établissement des plantes et leur survie lors du semis ou de la
transplantation.

Accroit le rendement et la qualité des récoltes.

Ameliore la tolérance a la sécheresse, permettant la réeduction des arrosages.
Ameliore la floraison et la fructification.

Optimise 'utilisation des fertilisants, spécialement du phosphore.

Accroit la tolérance a la salinité du sol.

g
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v Réduit ’apparition de maladies.
v" Contribue au maintien de la qualité du sol et du cycle des éléments nutritifs.

v Contribue au contrdle de 1’érosion du sol.
5. Partenaires symbiotiques
5.1. Le partenaire végétal

La Symbiose Mycorhizienne (SM) est largement distribuée au sein du regne
végetal. Elle inclut quelques bryophytes, les ptéridophytes, les gymnospermes et 90% des
espéces d’angiospermes (Harley and Harley, 1987; Newman and Reddell, 1987).
L’absence de capacité mycorhizienne se retrouve chez certaines espéces de plantes et
semble liée a une perte de fonction et a I’apparition d’un nouveau caractére. Par exemple,
chez les Gymnospermes, sauf chez de rares exceptions, les Pinaceae ne sont pas
endomycorhizables mais interagissent avec les Champignons ectomycorhiziens (Wang et
Qiu, 2006). Les Brassicaceae non mycotrophes, comme la plante modéle Arabidopsis
thaliana, ont souvent des poils racinaires plus longs, et donc une capacité naturelle plus

grande a absorber I’eau et les nutriments (Bucher, 2007).

Il existe également quelques exceptions comme les Légumineuses du genre Lupinus
ou Marchantia polymorpha qui n’établit pas une Symbiose Mycorhizienne a Arbuscules
(SMA). Mises a part ces exceptions, la SMA reste un trait extrémement répandue dans la
lignée verte. Elle a trés certainement joué un role crucial dans 1’adaptation et I’évolution
des plantes terrestres (Delaux, 2011). La Figure 3 nous montre quelques plantes qui
forment une SM.

5.2. Les champignons symbiotiques

La grande majorité des végétaux terrestres vivent en étroite collaboration avec de
nombreux organismes du sol parmi lesquels on retrouve les CM qui ont une forme dite
mycélienne, constituée d’un réseau d’hyphes qui ressemble en fait a un amas de filaments.
Ces hyphes leur permettent de parcourir des distances beaucoup plus longues que les
racines des plantes, ce qui leur donne acceés a des nutriments inaccessibles par les plantes.
(Dechamplain, 2002).

-
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Figure 3 : Quelques plantes symbiotiques.
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Les CM, éléments de la population de microorganismes de la rhizosphere, sont
incapables de photosynthése et sont complétement dépendants, pour les substances
carbonées, de la plante qu’ils colonisent. Ils fournissent en retour de 1’azote, du phosphore
et d’autres substances minérales qu’ils sont capables de mobiliser grace a leurs connexions
hyphales avec le sol. De ce fait, la SM est activement étudie pour ses effets bénéfiques sur
la croissance des plantes et son role potentiel en agriculture et foresterie (Béreau, et al.,
2003).

Chaque champignon s'associe a une essence particuliere : la truffe avec le chéne, le
bolet des charmes pres des arbres qui lui donnent son nom, le bolet élégant sous les
mélézes et le bolet granulé sous les pins. Les champignons cohabitent également avec les
orchidées, permettant a ces plantes de germer et souvent de fleurir (Voir Figure 4 pour les

exemples de CM) (Guinberteau et Courtecuisse, 1997).
6. Dialogue moléculaire et voie de signalisation symbiotique « Myc »
6.1. Dialogue moléculaire

Au cours de la SM, la plante autorise a un microorganisme fongique de pénétrer ses
racines jusqu’aux cellules corticales. Ce phénoméne nécessite une reconnaissance
spécifique entre les deux partenaires. La plante devant notamment s’assurer que le
champignon est bien un héte potentiel et non un pathogéne tentant de pénétrer ses racines.
(Elmalyani et Elidrissi, 2013).

Un dialogue moléculaire entre les CM et leurs plantes hétes est donc nécessaire
pour permettre cette reconnaissance mutuelle des deux partenaires Ce dialogue est réalisé
par la participation de la plante hote par la sécrétion des strigolactones dans ses exsudats
racinaires et le CM par la production des molécules diffusibles percues par la plante dites :

« facteurs Myc » (Figure 5) (Gianinazzi-Pearson, 1996).

En premier lieu, ces signaux d’appels sont émis par chacun des deux partenaires.
Des substances chimiques sont émises a la fois par le champignon mais aussi par les
racines des plantes. Les premiers signaux d’appel, qui sont a 1’origine de la symbiose,
proviennent des racines des plantes. Ce sont des exsudats comprenant des composés
volatiles organiques (VOCs), des flavonoides et des attractants chimiques qui permettent la
germination des hyphes des CM.

.
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Figure 4 : Quelques champignons symbiotiques.
Les flavonoides, induisent 1’expression de génes « Myc » par le CM. Dans un
deuxiéme temps, les champignons émettent a leur tour des signaux d’appel en réponse aux
premiers signaux émis par les racines, mais aussi des composés chitiniques, des protéines,

des polysaccharides de surface ou encore des hormones (Elmalyani et Elidrissi, 2013).
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Figure 5 : Dialogue moléculaire Medicago truncatula/Rhizophagus irregularis (Rival,
2013).

a. Les strigolactones

Les strigolactones sont des molécules organiques de la famille des sesquiterpenes
(Akiyama et Hayashi, 2006). Elles sont présentes dans les exsudats racinaires et sont
responsables de la réponse du champignon (Akiyama et al., 2005). Ces molécules
naturelles agissent sur le champignon a tres faible concentration, jusqu'a 10713 M. 1l a été
montré qu’elles induisent une prolifération cellulaire chez le CM qui s’accompagne d’une
augmentation importante de la respiration et de la densité en mitochondries et une
modification du mouvement des mitochondries, indiquant une modification claire de 1’état
physiologique du CM (Besserer et al., 2006 ; Tamasloukht et al., 2003). Il est intéressant
aussi de noter que ces molécules ont également été montrées comme activant la
germination des graines de plantes parasites des genres Strigaet Orobanche (Bouwmeester
et al., 2003 ; Bouwmeester et al., 2007).
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b. Les facteurs « Myc »

Plusieurs travaux de recherche indiquent que les CM synthétisent des molécules
diffusibles percues par la plante. Des travaux récents de deux équipes italiennes ont montré
une réponse calcique des cellules de plante a des molécules émises par un CM. En utilisant
des cultures de cellules de soja (Glycine max) exprimant 1’aequorine (une protéine
émettrice de lumiére en présence de calcium), les chercheurs ont montré une élévation
rapide et transitoire de la concentration cytoplasmique en calcium en réponse a 1’ajout d’un
milieu de culture dans lequel des spores de Gigaspora Margarita avaient germé. Cette
réponse calcique semble étre élicitée par des molécules partiellement lipophiles de moins
de 3kDa. Il semble donc clair que des molécules diffusibles produites par des CM peuvent

avoir un effet & distance sur les racines des plantes (Navazio et al., 2007).

6.2. Mise en place de la voie de signalisation « Myc »

La voie de signalisation « Myc » est peu connue. Les facteurs « Myc » (par
analogie avec les facteurs de nodulation « Nod ») restent a identifier. Les Endomycorhizes
étant apparues avant les Endosymbioses fixatrices d’azote, les chercheurs émettent
I’hypothése que la voie de transduction du signal mycorhizien a été recrutée par les

bactéries fixatrices d’azote (Delaux, 2011).

La voie « Myc » présente des étapes communes avec la voie « Nod » : intervention de
plusieurs genes comme dmil, dmi2 et dmi3 (does not make infections). Les seules
différences sont la fréquence et I’intensité des oscillations calciques, ainsi que la réponse

de dmi3, d’ou I’intérét de connaitre ses substrats. (Gobbato et al., 2012).

a. Perception des facteurs « Myc » par les récepteurs de la plante

Avant la formation des mycorhizes, des signaux symbiotiques de type flavonoides
sont sécrétés par les racines et induisent I’expression des genes « Myc» du CM qui
contrélent et régulent la production de signaux fongiques (facteurs « Myc »). Ces facteurs
sont reconnus par le complexes récepteurs LysM-RLK (récepteurs de la membrane
plasmique) provenant de la plante héte pour les transporter et déclenchant le mécanisme
d’amplification et de transduction des trois génes dmil et dmi2. Enfin le géne dmi3 induit

la formation des hyphes ou appressoriums (Figure 6) (Rival, 2013).
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b. Transduction de la voie de signalisation « Myc »

On connait peu de génes impliqués dans la voie de transduction spécifique du
signal « Myc ». Gobato et coll. ont identifié un facteur de transcription a domaine GRAS
specifique de la mycorhization appelé RAM1 (Required for Arbuscular Mycorrhization 1)
(Gobbato et al., 2012).

Chez le mutant ram1 de Medicago truncatula, le nombre d’hyphopodia formés a la
surface de la racine est significativement diminué par rapport a la plante sauvage, par
conséquent la colonisation par le champignon n’a pas lieu. En revanche, chez ce mutant les
oscillations calciques sont présentes, la colonisation par Rhizobium n’est pas altérée et des
nodules fixateurs sont formés. De plus, raml est induit durant la colonisation
mycorhizienne mais pas au cours de I’interaction avec Sinorhizobium meliloti, et serait
donc un composant spécifique de la voie de signalisation mycorhizienne. raml interagit
avec nsp2 (nodulation signaling pathway) en double hybride chez la levure et en BiFC
dans le noyau, cependant aucune interaction entre raml et nspl n’a été détectée (Gobbato
etal., 2012).

Les auteurs proposent que 1’activation de la voie de signalisation « Myc » serait
déterminée par la formation d’un complexe de protéine GRAS : et NSP2/RAM1
respectivement (Figure 7).  raml régule I’expression du gene spécifique a la
mycorhization ram2. ram2 code une glycerol-3-phosphate acyl transferase (GPAT)
impliquée dans la production de monomeres de cutine (Gobbato et al., 2012; Wang et al.,
2012). Comme pour le mutant raml, le mutant ram2 n’est pas colonisé par les CM, la
production de strigolactones ne semble pas altérée puisque la germination des spores et la
ramification des hyphes sont toujours observées (Rival, 2013).

De plus, les oomycétes pathogénes présentent une altération de la formation de leur
appressoria chez le mutant ram2, ce qui le rend moins sensible (Wang et al., 2012). Il
semblerait que les monomeres de cutine agissent comme des signaux Vvégétaux qui
stimuleraient la colonisation des CM. Par ailleurs plusieurs génes marqueurs de la
mycorhization ont été identifiés. Chez Lotus japonicus, I’infection fongique induit
I’expression du géne ShtM1 codant une protéase Ser subtilisin-like (subtilase), et PT4
codant un transporteur de phosphate (Takeda et al., 2009 ; Takeda et al., 2011).
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Le géne SbtM1 est régulé par la voie de signalisation symbiotique commune et son
expression est induite uniquement par la mycorhization. L’extinction par ARN interférent
de I’expression de SbtM1 diminue 1’élongation des hyphes et la formation d’arbuscules
(Takeda et al., 2009). LjPT4 serait 1’orthologue du géne MtPT4 isolé chez M. truncatula
(Guether et al., 2009 ; Harrison et al., 2002). MtPT4 est essentiel pour empécher une
sénescence précoce des arbuscules (Javot et al., 2007).
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Figure 7 : Transduction du signal symbiotique dans les cellules racinaires de M. truncatula
(Shimoda et al., 2012 et Singh et Parniske, 2012)

c. Intervention des facteurs de transcription et formation de I’appressoria

La mise en place de cette symbiose nécessite des signaux produits par les deux
partenaires : les strigolactones en exsudats racinaires stimulent la croissance pré-
symbiotique du champignon (Maillet et al., 2011), et les facteurs « Myc » qui prépare
l'usine de symbiose. Ici, ils ont étudié les événements en aval de cette signalisation

précoce dans les racines. lls rapportent que I'expression de miR171h, un microARN qui
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cible NSP2, est régulée a la hausse dans la zone d'allongement de la racine lors de la
colonisation par les (anciennement Glomus intraradices) de Rhizophagus et en réponse a
« Myc » (Delaux et al., 2013).

La colonisation fongique a eté fortement réduite par la surexpression de microARN
miR171h dans les racines, mimant le phénotype des mutants de nsp2. A l'inverse, dans les
plantes exprimant un ARNm nsp2 resistant a la coupure miR171h, la colonisation fongique
a été beaucoup augmentée et prolongée dans la zone d'allongement des racines. Enfin, les
analyses phylogénétiques ont révélé que la réglementation miR171h de nsp2 est
probablement conservée parmi les plantes mycotrophes. Leurs résultats suggeérent un
mécanisme de régulation, déclenché par « Myc », qui empéche trop la colonisation des
racines par des CMA par un mécanisme impliquant la régulation négative miARN médiée
par des nsp2 (Lauressergues et al., 2012).

Depuis quelques années, le géne nspl qui est un facteur de transcription GRAS, a été
considéré comme étant impliqué dans la nodulation. Des chercheurs ont analysé le degré
de conservation de sa séquence dans la SMA. Les résultats révelent que nspl, décrit
précédemment pour son implication dans la nodulation, est également impliqué dans la

voie de signalisation « Myc » (Delaux et al., 2013).

Dans la plupart des cas, comme par exemple chez les Fabacées, le champignon
forme un appressoria lorsque celui-ci arrive au contact des racines de la plante concernée.
Cette structure d’infection (= appressoria) est en fait mis en place par un contact seulement
physique de celle-ci avec une couche de cellules épidermiques isolée de racines et en
absence d’échange de signaux. . Mais avant cette formation de cet appressoria, des signaux

symbiotiques sont sécrétés par les racines et induisent 1’expression de gene « Myc ».

Ces facteurs sont probablement percus par des récepteurs de type LysM-RLK. Cette
perception provoque une cascade de signalisation faisant intervenir dmi2 et dmil
conduisant a la génération d’oscillations calciques. Ces oscillations sont pergues par la
protéine Kkinase calcium et calmoduline dépendante codée par DMI3, elle-méme
interagissant avec la protéine codée par IPD3 (Interacting Protein of DMI3). En aval de
nsp2 les voies de signalisation symbiotique divergente (Figure 5) (Rival, 2013).

Ces facteurs « Myc », induisent de profondes transformations dans les racines de

I’héte pour préparer I’infection symbiotique et induire I’organogenese des appressoriums
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(morcellement de la vacuole centrale, augmentation du volume du cytoplasme, attraction
des hyphes des champignons vers les racines des Fabacées...). Durant la formation de
I’appressorium, les cellules épidermiques sous jacentes réagissent avec un programme de
réorganisation cellulaire qui est assez intéressant. Premiérement, le noyau migre
rapidement a une position juste en-dessous de I’appressorium et ensuite il s’éloigne et se
rapproche prés d’un agrégat de microtubules formant ainsi une structure en forme de
doigt : I’appareil de pré-pénétration (PPA). Celui-ci pénétre a ’intérieur des cellules du
lumen. Cette structure contient des quantités importantes de réticulum endoplasmique mais
aussi des microtubules et des filaments cellulaires. Le PPA définit une trajectoire a travers

les cellules, ce qui permet I’invasion et la pénétration des hyphes fongiques (Redon, 2009).

Pendant la mise en place de la symbiose, d’autres signaux sont émit comme c’est le
cas avec I’appressoria qui émet un signal local qui permet aux cellules épidermiques sous-
jacentes de le détecter avec précision. La colonisation intracellulaire des premiéres cellules
épidermiques est suivit par une phase de progression intercellulaire du champignon a
I’intérieur du cortex racinaire et le long de ses cellules longitudinales. Cette phase est
controlée par des signaux provenant des racines des plantes. Le développement de la
symbiose se poursuit par 1’établissement d’une interface symbiotique qui sert a échanger

des substances nutritifs et des signaux possibles (Nagahashi et Douds, 1997).

Le champignon a inventé une structure intracellulaire spécialisée : « 1’arbuscule »,
pour faciliter I’échange des éléments nutritifs avec la plante. Celle-ci est composée d’une
ramification d’hyphes importants avec des bouts terminaux treés fins ce qui permet d’avoir
un rapport de volume de surface plus grand qu’avec un hyphe normal et un transfert
d’éléments nutritifs particulieérement efficace. La formation de ces arbuscules, comme
I’entrée a D’intérieur des cellules épidermiques des racines, est accompagnée par des
changements importants dans 1’organisation cellulaire des cellules hote. Par exemple, le
morcellement de la vacuole centrale, la migration nucléaire a partir de la périphérie
jusqu’au centre de la cellule, et le réarrangement du cytosquelette. Bien que les Arbuscules
soient intracellulaires, ils restent entourés par une membrane de la plante : la membrane
péri-arbusculaire (PAM), laquelle est en continu avec le plasmalemme fongique. L’espace
entre la PAM et le plasmalemme fongique, c’est a dire ’interface symbiotique, comprend
des restes de couches cellulaires fongiques et du matériel apoplastique de la plante.
(Harrison et al., 2002 ; Poulsen et al., 2005).
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En fin de compte, I’arbuscule occupe une partie importante du volume cellulaire. Les
cellules habitées par les arbuscules développent par la suite un mécanisme élaboré pour
activer le transfert des éléments nutritifs. Elles expriment des transporteurs de phosphate
qui résident dans la PAM et servent probablement a prendre le phosphate qui est délivré

par les arbuscules (Harrison et al., 2002 ; Poulsen et al., 2005).
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1. Généralités sur la bioinformatique
1.1. Historique et définition

Le terme de «bioinformatique » date du début des années 80. Cependant, le
concept sous-jacent de traitement de 1’information biologique est bien plus vieux. Durant
les années 60, la biologie moléculaire a eu besoin de modélisation formelle, ce qui a mené
a la création des biomathématique. L'apparition de la bioinformatique n'est donc pas une
conséquence de la génomique (séquencage d'un génome et son interprétation), mais plutot

une de ses fondations.

La bioinformatique est I'étude de I'information biologique. Ce n'est pas simplement
I'application a la biologie de I'informatique ; c'est une branche a part entiere de la biologie,
et un domaine de recherche qui analyse et interpréte des données biologiques, au moyen

de méthodes informatiques, afin de créer de nouvelles connaissances en biologie.

La bioinformatique actuelle se concentre surtout sur I'étude des séquences d’/ADN et
sur le repliement des protéines. De nombreux bioinformaticiens travaillent également a
I'élaboration d'outils biologiques permettant de résoudre des problémes de l'informatique

classique.
1.2. Domaines d’utilisation et d’application
Il existe plusieurs domaines d’utilisations de la bio-informatique :

- La génétique des populations.

- L’environnement (données écologiques).
- La biologie structurale.

- La biologie moléculaire et la génétique.

- L’évolution...
Les domaines d’application de la bioinformatique sont :

En biologie moléculaire :
- Recherche dans les banques.

- Phylogénie et évolution moléculaire.
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En virologie :

- Vaccins synthétiques.

- Reconnaissance moléculaire.

En immunologie :

- Synthése de peptides antigeniques.
- Recherche d’épitopes.

En mutagénése dirigée :

- Modélisation par homologie.

- Interactions moléculaires. (Mount., 2004)
2. Gérer I'information
2.1. Banques de données
a. Historique et définition

Les banques de données sont congues dans les années 60, aux Etats- Unis, de la
conjonction des progres de l'informatique et de la volonté du gouvernement américain
d'améliorer l'efficacité de la recherche dans les domaines proches de la défense (énergie
nucléaire, espace). De nombreuses initiatives publiques ont facilité I'émergence de
plusieurs sociétés privées, qui ont développé une activité de centre serveur. Ces serveurs,
qui existent toujours, ont été accessibles des le début des années 70 par les réseaux
internationaux de télécommunication. C'est ainsi que, dans le monde entier, les chercheurs
qui parlent presque tous anglais ont commencé a utiliser les banques de données

ameéricaines.

En Europe, des programmes ont été successivement développés depuis 1975, par la
Commission des communautés européennes (aujourd'hui Impact Il pour la période 1991-
1995), pour stimuler I'offre et sensibiliser les utilisateurs potentiels. Comme dans les autres
pays developpés, le gouvernement frangais a aidé le secteur des banques de données. Dés
1973 et jusqu'a aujourd'hui, différents organismes ont financierement soutenu tous les
maillons de la chaine en aidant a la création de banques de données, a I'écriture de logiciels
d'interrogation, au lancement de serveurs et d'un réseau d'intermédiaires publics (Accart,
1994).
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Une bangue de donnée est un ensemble de données relatif a un domaine défini des
connaissances, généralement organisé et structuré en base de données pour étre offert aux
utilisateurs. Besoin de développer des logiciels spécifiques pour interroger les données

contenues dans ces banques (Héroult, 2009).

b. Types de banques de données

Les banques de données généralistes contiennent des données hétérogénes et

collectent une liste la plus exhaustive possible. On cite quelques exemples :

- Banques de séquences nucléiques.
- Banques de sequences protéiques.
- Banques de structure 3D de macromolecules.

- Banques d’articles scientifiques.

Les banques de données spécialisées contiennent des données homogenes, ainsi la
collecte est établie autour d’une thématique particuliére qui a I’avantage de mettre a jour

les données, de vérifier leur intégrité, et d’offrir une interface adaptée.

2.2. Bases de données

a. Historique

La base de données (1960) était uniqguement un systéme de gestion de fichiers plus
ou moins sophistiqués. Dix ans apres, fut le début des systemes de gestion de bases de
données, réseaux et hiérarchiques proches des systemes de gestion de fichiers. Ces
systemes de gestion de bases de données avaient rempli certains des objectifs précédents
mais on ne pouvait pas interroger une base sans savoir ou était I'information recherchée (on

"naviguait") et sans écrire de programmes.

En 1980, les systéemes de gestion de bases de données relationnels apparaissent sur
le marchées. Dans les années 1990, les systéemes de gestion de bases de données

relationnels dominent le marché.

Les bases de données sont actuellement au coeur du systéme d'information des
entreprises. Les systémes de gestion de bases de données, initialement disponibles
uniquement sur des "mainframes”, peuvent maintenant étre installés sur tous les types

d'ordinateurs y compris les ordinateurs personnels. Mais attention, souvent on désigne, par

¢
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abus de langage, sous le nom "bases de données” des ensembles de données qui n'en sont
pas (Darmont, 2004).

b. C’est quoi une base de données ?

Une Base De Données (BD ou BDD) est un ensemble structuré de données
homogénes, stocké sur un support informatique, et permettant un accés simplifié et

sécurisé a ces données via un logiciel.

- Ensemble structuré : les données sont réparties dans des tables, comparables a des

fichiers de données.

- Données homogeénes : on ne "mélange"” pas par exemple des données provenant de

domaines différents.

- Stocké sur un support informatique : une base de données se présente comme un

simple et unique fichier, méme si sa taille peut étre gigantesque.

- Acces simplifié : les logiciels envoient des requétes a la base donnees, qui elle, renvoie

les données demandées.

Ce systeme remplace avantageusement ce qui existait avant, a savoir des fichiers de
données, indépendants les uns des autres. Cela demandait beaucoup de travail et de soin
aux programmeurs, pour gérer, mettre a jour ou exploiter les données ainsi réparties, et la

moindre erreur pouvait générer beaucoup de problemes.

La BDD a plusieurs caractéristiques :
- Elle n'accepte pas la redondance, c'est-a-dire aucune donnée ne sera repétee dans la
base de données.
- Elle n'accepte pas l'incohérence des données.
- Les données doivent étre structurées dans la base de données.
- Elle assure la sécurité des informations.
- Elle doit étre indépendante des programmes et des données, elle doit permettre la
prise en compte facile de nouvelles applications.
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c. Objectifs d’une base de données

Les objectifs que I’on assigne généralement aux bases de données et aux systémes

qui les supportent sont les suivants :

- La centralisation,

- ’indépendance entre les données et les traitements,
- la structuration de données complexes,

- le partage des données,

- I’intégrité et la cohérence,

- la confidentialité,

- la sécurité.

La centralisation des données a pour objet de limiter la redondance, c¢’est-a-dire
d’éviter la présence de duplicata de données. L’information n’étant pas dupliquée, il
s’ensuit une unicité¢ de la saisie ainsi qu’une centralisation des contrdles qui peuvent étre

réalisés par le SGBD (Systéeme de Gestion de Base de Donnée) (Ravat et Zurfluh., 1995).

L’indépendance entre les données et les traitements permet une évolution des
structures de données sans répercussion sur les programmes d’application utilisant ces
données. Par exemple, il s’agit de garantir le fait de ne pas avoir a recompiler un

programme a la suite de la modification d’un format d’une donnée qui ne le concerne pas.

3. Comment créer une base de données du gene dmi3 ?

La BDD est une collection de données cohérentes et structurées. On a créé une
BDD du gene dmi3 afin de connaitre la structure fine de ce géne chez les dix espéces
choisies appartenant a différentes familles. Neuf tables ont été crées, il s’agit de : la table
d’espeéces qui présentée les espéces étudiées, la table de proteine, la table de géne, qui la
table des primers « R », la table de primers « F », la table d’ARNm, la table des exons, la
table des introns, et la table de motif.

Pour la création de Base de Données, on a plusieurs 1’logiciels comme « Access »
de Microsoft et Open Office ou « Libre Office ». Pour le travail élaboré, on a choisit

« Access » qui fait partie de la suite Microsoft Office, mais peut étre acquis séparément.
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» Au lancement d’ « Access » cliquons sur le bouton ‘Base de Données vide’.

i:f:j Prise en main de Microsoft Office Access
Nouvelle base de données vide
1Y
Biace e o
e
> Saisissez ou vous souhaitons enregistrer notre base de données en bas a droite puis
cliquez sur le bouton “Créer’.
Base de données vide
Créez une base de données Microsoft Office Access
ne comprend pas de données ou d'objets existants.
Mom de fichier =
bicinformatiqus [
CrWsershWACER \Documentsly
[ Créer ] [ Annuler ]
> Une page apparait positionnée sur le menu ‘Feuille de données’. Cette page est

divisée en trois parties : celle de gauche liste les tables de notre base de données, a
droite le contenu de la table sélectionnée enfin en haut se trouve la barre d’outils et

la barre de menus.

<
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>

Affichages Champs et colonnes

; —

| Toutes les tables v « 1] —] Tablel

1 Tablel 2 N°
Z5 Tablel : Table *

(O )) h* B &0 S Outils de table
Ted
—/ Accueil Créer Données externes Qutils de base de données Feuille de données
1\Z~‘ _— ‘:‘:}'] w4 Insérer Type de données :
‘:b_'/,_:.‘ __-J —J‘_A _ﬁ_l<'
Affichage MNouveau Ajouterdes Colonne de

- champ champs existants recherche —I‘RE"O"‘”‘C'

\

ad o 00| | %0 420

Type de données et mise en for|

(Nouv.)

~ |Ajouter un nouveau champ

Cliquons sur le ler bouton de la barre d’outils ‘Affichage’ pour basculer du ‘Mode

Feuille de données’ au ‘Mode Création’. Ce dernier va nous permettre de définir le

nom de la lere table de notre base de données puis I'intitulé et le type de vos

champs (=colonnes).

- = “d :I.
8L, =l
i»!’.ﬂ‘ichage Nouvea
champ

o

=4

Ajouter des '
champs existants

v

Bt
i i Mode Feuille de données

Mode Création

.

Donnons le nom « protéine » puis valide en cliquant sur le bouton ‘OK”.

-

Enregistrer sous

X

Mam de |z table :

protiéne |

Ok

l ’ Annuler ]

Attention notre 1% champ est la clé primaire de notre table « protéine » c’est grace

a ce champ que nous allons pouvoir lier notre table a d’autres tables par la suite. Ce

champ n’accepte pas de doublons par conséquent chaque valeur qui sera entrée par

la suite sera unique. La colonne ‘Type de données’ definit le format des valeurs qui

seront entrées dans ce champ comme par exemple des dates.

Le champ

‘Description’ est facultatif laissons le de c6té.
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] e
Nom du champ Type de donnges Description
il Numérohuto
> Entrons les noms de champ suivants ainsi que leur type. Nous constatons que la clé
primaire sera un numéro d’identification unique dont le champ se nomme « code »
et dont le type de données est ‘texte’ qui automatiquement va attribuer un numéro a
une nouvelle entrée dans la table.
E F I -
Nom du champ Type de données
¥ Code Proteine Texte
| |Source Texte
| | Sequence Memo
| Taille Mumeérigue
| |PI Mumérigue
Code motif Texte
> Repassons maintenant en ‘Mode Feuille de données’ en cliquant sur le bouton

‘Affichage’ dans la barre d’outils. Un message nous demande d’enregistrer notre

table. Validons en cliquant sur le bouton ‘Oui’.

Microsoft Office Access u

@ La table doit d'abord étre enregistrée.
* Enregistrer la table maintenant ?

[ oi ] [ o |

A ———— s
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>

Il faut maintenant saisir des valeurs dans la table. Chaque ligne correspond a un

enregistrement.

s’incrémenteront de +1 a chaque nouvel enregistrement.

j Proteim\

Code Protéin; -

Source

v Séquence -

Taille  ~| Structure 30

PI

+ | Code motif -

Ne nous préoccupons pas des valeurs du champ elles

Entrons les enregistrements suivants (Attention le nombre de caractéres par champ
est limité a 255).

j Proteine

Code Protéin: -~

ADVTI063

AFX9T270

CAO02751

CCAME_ORYS]

ABCTOAGT

ADVTB065

ADVTE068

ADVTB0TS

ADVTE084

Source -

Treubia
lacunosa

Medicago
truncatula

Medicago
tornata

Oryza sativa
Japonica

Glycine max

Pellia epiphylla

Climacium

dendroides

Cycas revoluta

Cercis
"

Séquence -
MVSEMARRSLOE
EYRIGOWVLGSGGEF
SVWRRGTSREDGS
WNVHOILASGLEANW
HRANIVHRDLKPE
NCLFLDWRKDSPL
QMIMMNGMNFSFYE
KTWEKGISQPAKMN
LISSLLTWVDPSKRP
MSKTESRKLSDDY
EVVDWVLGRGGFSI
VRRGVSKSEEKTCO
RPKGGEKKSTAA
MMDFPTWRQWS
VSDALLTMNEILWMW
MVTKDGSGRRTL
aDpDYNGAVLGTG
SGFSVVRKGISRDD
LSSLPEVTRPWWG
VFGSMDYWVAPEQ
LSFAMNSVLPANDL
KGTRKIDGMNAKCQ
VAIKTLKEKWVGYGA
PGFPGIVPKKGGS
KGTKKSSSENTOW

ToTaIn

Taille
529

95

243

516

203

579

290

167

5.93

4.87

5.08

5.69

5.11

6.13

6.40

6.21

Pl

Code motif -
PS00007T

PS0O0006

PS0O0001L

PS00016

PSOO004

PSOO009

PS0O0008

PS0O0005

PS00342

LLeTLm o

Les mémes étapes pour les autres tableaux (Espéce, Motif, ARNm, Exon ; Intron,
Primer F, Primer R, Gene).

Afin d’établir une relation entre les tables nous allons ajouter un nouveau champ a

la table « Motif » ayant une relation avec la table ‘Protéine’. Pour cela cliquons sur

le bouton ¢Affichage’ et ajoutons le nom de champ ‘code motif” de type texte.

&
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| Motif
Nom du champ Type de données
Ti’_ Code motif Texte
|| Source Texte
|| Sequence Texte
Taille Numeérigue
|
> Cliquons sur le bouton ‘Affichage’ puis enregistrons. Saisissons maintenant les

« code protéine » suivants dans notre table ‘Motif’.

| Code motif - Sequence -
PS00001 Coffea arabica NATL 4
P5000012 Medicago torn NFSF 4
PS00004 Glycine max  KKsT 4
PS00005 Cycas revoluta TrK 3
PS00006 Medicago trun SglE 4
PS00007 Treubia lacunc SlgE 4
PS00008 Climacium der GVfgSM 6
PS00009 Pellia epiphyll sGRR 4
P500016 Oryza sativa la RGD 3
PS00342 Cercis canader GKL 3
> On a donc établi une relation entre les tables que on va maintenant définir dans la

base de données en cliquant dans la barre de menus sur Outils de base de données

puis sur le bouton ‘Relations’.
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Qutils de base de données Feu
__X.—a 33 Feullle des proprigteés
= <) Dépendances d'objet
Relations
Darre deés messag
Afficher/Masquer
> L’onglet ‘Relations’ apparait avec une barre d’outils spécifique aux relations.
| —~/ Accueil Créer Données externes Cutils de base de données Créer
» 7% Effacer la mise en page -L',:l_ =0 Masquer la table
=24 Rapport de relations j j-‘;"’ cher les relations directes E
odifier des Afficher Fermer
relations la table 33 Afficher toutes les relations
Crutils Relations
@ Avertissement de sécurité Du contenu de la base de données a été désactive Options..
Toutes les tables | <« |5 Relaﬁons\
Protéine E3
ZH Protéine: Table
Motif S
EH  Motif: Table
Gene E
j Gene: Table
ARNm *
EH ARNm: Table
> Cliquons sur le bouton Afficher la table’ de la barre d’outils la fenétre suivante
apparait.
Afficher la table EE
Tables | Requétes I Les deux |
Gene
Motif
Protgine
[ Ajouter ] [ Fermer ]
> Cliquons sur ‘Protéine’ puis sur le bouton ‘Ajouter’ et idem pour ‘Motif* la méme

chose pour toutes les tables puis sur le bouton ‘Fermer’ les tables apparaissent avec
leurs champs respectifs.




Chapitre 11- Comment créer une base de données ?

7 Relations

Espece
¥ source

Inton

Code inron
¥ Source Exon
Intron1

Famille espece
Code gene

Code exon -
¥ Source

Motif

Intron 2

¥ Code motit Intron 3 fon 1
Source Intran 4 on
Séquence Intron 5 Exon 2
Taille Exon3
Exond
—_— Gene
Proteine ¥ Code gene ARNm
¥ Code Protéine Source ¥ Code ARNm
Source Ségence Source
Séquence Taille Séquence
Taille G% Eneraie libre{AG)
= Structure 30 Chromosome = structure ARNm
Structure 3D.Fily Code intron structure ARNm
Structure 3D Fils Code exon Primer F structure ARNm
Structure 3D Fils Code AR.Nm Code primerF & structure ARNm
Pl Code pr!mer F ? source
Code motif Code primer R Primer 1
Primer R mi

Primer 2
Tm 2
Primer 3

Code primerR &

¥ source
Primer 1
Tm1
Primer 2

-

Maintenons le clic gauche sur le champ ‘code’ de la table ‘Protéine’ et glissons le
champ vers la table ‘Motif’ au niveau de ses champs peu importe lequel. Relachons

notre clic gauche la fenétre suivante apparait.

Modifier des relations (_H -5
Table/Requéte : Table/Requéte lige : Créer
Motif Proteine

Annuler
Type jointure...
Nouvelle relation. ..
[ Appliquer lntégrité référentielle [:

Mettre & jour en cascade les champs correspondants

Code motif E Code motif -

Effacer en cascade les enregistrements correspondants

Type de relation : Un-a-plusieurs

Le champ © Code’ de la table ‘Protéine’ est celui qu’on a glissé a 1’étape précédente
par contre celui de la table ‘Motif © est ‘Prénom’. Modifions le champ en cliquant
dessus puis en cliquant sur la petite fleche se situant a droite du hom du champ et
sélectionnons le champ ‘Code Protéine’.

Cochons ‘Appliquer I’intégrité référentielle’. En effet cette option permet
d’effectuer un certain nombre de controles, pour assurer la cohérence interne de la

base de données.

\J
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Maodifier des relations

|
2 [l
Table/Requéte : Table/Requéte lide :
Motif Proteine
Code motif E Code motif o
Type jointure...

Appliquer lintégrité référentielle
[|Metire & jour en cascade les champs correspondants
[ | Effacer en cascade les enregistrements correspondants

Type de relation : Un-a-plusieurs

Nouvelle relation...

Cochons ‘Mettre a jour en cascade les champs correspondants’. Cette option permet

de propager les mises a jour d’une table a une autre comme les changements de

nom.

Effacer en cascade les enregistrements correspondants est une option a utiliser avec

prudence en effet la suppression d’un €élément peut provoquer la suppression de

plusieurs autres situés dans 1’autre table. Elle est cependant utile selon le contexte.

Cliquons sur le bouton ‘Créer’ nous allons constater qu’un lien est apparu entre les

tables.

Accueil  Créer  Données extenes  Outils de base de données Créer (7]
j’\/ X Effacer la mise en page f_:\l == M: B
"B 55 Rapport de relations 89 affiche ons directe
Modifier des Afficher Fermer
relations latable 33 Afficher toutes les relations
Outils Relations
Toutes les tables v «|| %5 Relations %
Espece 4 .
1 Espece:Table iniz Inton E
- — ¥ Source Codeinron &
Proteine 2 Famille espece ? source Bon
= Proteine : Table — Code gene Intron 1 Gaeeon TE
2 - Intron 2
{Cene) & 7 Code motif It 3 @ source
3 Gene:Table Source Beant
° Intron 4 Bon 2
= — A Séquence Intron 5 Eron3
Taille on
£ PrimerF: Table Exon &
Primer R z
= Gene
Primer R : Table Broteine 9 Code gene ARNm
ARNm 2 % Code Protéine Source ¥ Code ARNm
=5 ARNm: Table Source Séqence Source
Séquence Taille Séquence
= —~ a q
o & Taille GC% Energie libre(AG)
1 Exon:Table ®  Structure 3D Chromosome . structure ARNm
Taton A :; o EUZE intran - s:vuzure iu;xm
ode mati ode exon structure ARNm
= nton: Table 1 Primer F
: - Eu:E ARMm . n Code primer F a structure ARNm
Motif 2 ode primer T % Source
B3 Motif: Table Code primer R Primer 1
Primer R Tmi
Code primer R a Primer 2
? source ™2
Frimer 1 Primer 3 =
Tm1
Frimer 2
Tm2
Primer 3
-
4 [l »
prét Verr. num.
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1. Présentation du gene dmi3

Beaucoup de plantes supérieures établissent des relations symbiotiques avec
Champignons Mycorhizienne Arbusculaires (CMA) qui améliorent leur capacité a acquérir
des éléments nutritifs du sol. Plusieurs genes impliqués dans la perception et la
transduction des signaux symbiotiques mycorhizienne nommeés «facteurs Myc» ont éte
identifiés grace & des approches génétiques, parmi lesquels on trouve le géne dmi3 « Does
not Make Infections »

Le gene  dmi3 code une protéine  nucléaire de  type
Le calcium et calmoduline-dépendante protéine Kinase (CCaMK) (Levy et al., 2004). La
structure de cette protéine lui confere une double sensibilité au calcium. Elle posséde un
domaine C-terminal de type visinine présentant trois mains EF « mains EF », chacune
capable de lier un ion calcium libre, et un domaine central auto-inhibiteur pouvant lier la
calmoduline, elle-méme capable de lier le calcium. Ces deux domaines de sensibilité au
calcium régulent le fonctionnement du domaine N-terminal : une sérine/thréonine kinase
précédée d’une séquence d’adressage au noyau. Des analyses biochimiques, réalisées chez
certaine végétaux comme le Lys, ont permis de proposer un mode d’activation pour le
dmi3 (Sathyanarayanan et al., 2000).

Ce géne possede une structure présentant une double sensibilité au calcium et
pourrait donc avoir pour role de décoder les signatures calciques associées a la mise en
place de la Symbiose Mycorhizienne (SM) (Figure 8). Ce géne fonctionne de maniere
cellule autonome pour contrdler le processus infectieux dans les symbioses rhizobienne et

mycorhizienne (Rival, 2013).

Exons 1 2 3 4 5 6 7

Kinase CaMVB EF EF EF

ORF 95 aa

Figure 8 : Structure du gene dmi3 chez M. truncatula.

|
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2. Présentation des tables utilisées pour la création d’une base de données du

gene dmi3

La base de données crée se compose d’un ensemble des tables, neuf tables dans notre
cas (table de protéine, table d’espéces, table d’introns et d’exons...ect) (Figure 9). Les
informations concernant le géne dmi3 ont été tirées de la banque de données NCBI

(National Center for Biotechnology Information) et GenBank (Genetic Codes Databank).

Les résultats obtenus nous renseignent le géne dmi3: présence de plusieurs
domaines et motifs, nombre d’exons et introns, les amorces utilisées pour 1’amplification

de ce gene...etc.

7 Relations | 2 |
\
-
Espece Inton E
¥ source Code inron
Famille espece ¥ source o
T Code gene Intron1 Code exon
¥ Code motif i::;z:i i é‘:wf
Source Intron 4 Exon
Séquence Intron 5 on 2
Tail z"”i
on
Gene
Proteine . ¥ Code gene . ARNm
¥ Code Protéine Source ¥ Code ARNM
Source l—J/- Séqence Souree
Séguence Taille Séquence
Taille Gl Eneraie libre(AG)
#  Structure 3D Chromosome =l structure ARNm
E Fl Code intron structure ARNm
Code motif Code exon Primer F structure ARNm
Code ARNm CodeprimerF & structure ARNm
Code primer F 7 Source
Code primer R Primer 1
Primer R Tmi
Code primer R & Primer 2
¥ Source Tm?2
Primer 1 = Primer 3 U
Tmi
Primer 2
Tm2
Frimer 3 U 1
L 3

Verr, num. |I

Figure 9 : Tables utilisées pour la création d’une base de données du géne dmi3.

2.1. Table d’espéces

Pour la création de la base de données de du gene dmi3, nous avons choisi dix
espéces appartenant a différents genres et dont le géne dmi3 a été identifié (Figure 10). :

Climacium dendroides ; Coffea arabica; Cycas revoluta; Glycine max; Medicago

|
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tornata ; M. truncatula; Oryza sativa; Pellia epiphylla; Treubia lacunosa ; Cercis
canadensis).

S e - Famille s -~ Code gemnme ~

-+ Cercis FabacSsaes Fi19il =259
camadeansis

=1 «—lirvmnaciwarr Clirmaciacea= FI191=2=8
demndroidaes

- Coffea arabica Rubiaceaes FI191 =260

= Cycas rewoluta Cycadacea= Fi19132a95

-+ Sy cirme rmas= Fabacsasaes [ o e o B =% W -

+ Mredicago Fabaceae A P SO LS 2
tTormata

=] Mredicagso Fabaceas MGG
Ttrumcatwula

=] Dy Za sativwva Faoacea e A=:=25=29
Jdapaamica

+= P=llia Palliaceaeas Filol=2=2>
=iy ila

=+ Trewkbhia Treubiaceas FA19 1 3230

lacumosa

Figure 10 : Table des especes étudiées.
2.2. Table d’introns et d’exons

Nous résultats obtenus montrent que le dmi3 n’est pas identique chez toutes les
espéces étudiées n’est pas identique chez toutes les espéces. Sa structure comprend un seul
exon et aucun intron chez C. dendroides; T. lacunosa; C. revoluta; G. maxet P.
epiphylla, tandis que les trois espéces M. truncatula, C. arabica et C. canadensis possedent
sept exons et six introns, et d'autre part O. sativa et M. tornata elles ont cing et six exons
et quatre et cinq introns respectivement (Figure 11).

2.3. Table de motifs

Pour les proteines, un motif de séquence se distingue d'un motif structurel, un motif
formé par la disposition tridimensionnelle d'acides aminés qui peuvent ne pas étre
adjacente. Cette protéine DMI3 posséde des motifs dissemblables (Figure 12); nous avons
des espéces portent quatre motifs différents comme, M. truncatula (SglE); C.
arabica (NATL) ; M. tornata (NFSF) ; G. max (KKsT) ; P. epiphylla (SGRR) ; T. lacunosa
(SIgE), et d’autres espéces portent que trois motifs et c’est le cas de C. revoluta (TrK) ; O.
sativa (RGD) ; C. canadensis (GKL). La plante Climacium dendroides comporte six motifs
(GVIgSM).

-
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[ Exon N I
Source - Exon 1 - Exon 2 Exon 3 v Exon 4 Exon 5 - Exon 6 - Exon 7 l
Cercis AAAAGGAACC G TATCCACCTT G GGAATTTCAG CTTC TGTGTCATCC ATGTGCAAATG ATGTA TGACACAGAT GC GCCAGAAG
canadensis AAAAAATCAA  TCATTGCTCA ATGAG ATGGGTCAGA GAGRCAATGC CGATCCGGTT TGCCTTCCAG
GCAGTGAAAA GAATAATCGC AAGACTTGGA GGTGACATAG CACTCTCTCT GCATCACTAA CTGATATCAC
Climacium ATTAAGCTCC
dendroides CTGCCAGAAG
TCACACGACC
Coffea arabica AAGAGGGATA G TATCCGCCTT GGAT ACTTCAGCCT  GTTCTTCAA ATG CACGAACGGET ATGTACGACAC GCATTACCT
AGAAAATCCA TTATAGCACA TCACGAALARN CATCCTTGGG GAGAATGCCA AGACCGGETCA GATGACTGCC
GTGGETGGETAA ATCAACTAGG ACATGGAAGA TTACTGGGGA CATTATCTCA GGATGCATCA TTCCGGETGGEA
Cycas revoluta AAAAGGAACC
CGCAAAATAG
ATGGAAATGC
Glycine max AGACCCAAAG
GTEEAGAGAA
GAAGAGCACA
Medicago cAA GGEGAA A CTTCTAAGTGAT ATGTGC GATGTATGAT GC GC
tornata ATGATAATGA G ATGA CCATGGGTGA AGATAGAGAC ACAGATAGAT CATATGATTG
AT GAAGACTTGG AAGGTGAAAA AATGCAACTC CAGGCTGCAT TCTTCCAACT
Medicago ATGGGATATG GTAT CCACCTTTCA G GGAA AG CTTCTAAGTGA ATGTGCA GCTTITGCCATAT
truncatula GAACAAGAAA TTGCCCAAAA ATGAG TCCATGGGTC GATAGAGACA ATGT ATGATACAGA GATTGTCTTC
ACTCTCAGAT TAATCGCCAA AAGACTTGGA AAAGGTGAGA ATGCAACTCT TAGATCAGGC CAACTGATAT
Oryza sativa ATGGCTCCC AAGAA GGAA GCTGATTATC ACAATGT GTGACTCGGA
Japonica ACCAAGAAGS GAGCACGGAC CTTGCAAACA TGATCTTGGA CATCATCAAC
hr: 4 4 [1sur1o | » Mob Rechercher 4 I
—
e
Source - Intron 1 - Intron 2 - Intron 3 - Intron 4 - Intron 5 ~ Intron 6 -
Cercis canadensis GTAACTTG GTAAGT GTATGTCATA G TAAGTAGCTG GTA AACTC GTAAT
CTAC AAG GATACACATC CTCTTACCTA AATTCAA ATAGCTCATC TCACTTCCTT
TTCTTCAATT TCATATGGAT CTTCATCGGA TAGATAAAGC TAGTYC TCTCTAA
Climacium
dendroides
Coffea arabica GT ATGTTAACTA GTGGGT GTC TGATCTGAAA GTAAGT GTATA G TAACCCTCTT
ACTTCGGEGECA CTTCCTGTTA TAGGTTAAGC CACCAAACCT TTAA CAG CTC CCA
GTGATG TTGTATATCT ACAG AAT TG CAAAA ATGCCAATGA TCCACAAGCT
Cycas revoluta
Glycine max
Medicago tornata GTAAGTAC GTATTGTAC GTAAGTACC GTAAGTACC GATGTATGAT
AATCTATTAC ACTACTACTA CCAAAAGTAA CCAAAAGTAA ACAGATAGAT
AGAATATAGA TCTTCATTTC AAAATTATCA ALAAATTATCA CAGGCTGCAT
Medicago truncatula GTATG GTAAGTACC GTATTGTACA GTAAGTAC GTGAATTAT GTAA
TAC CTT ATCTCTTACA CTACTACTAT CCAAAAGTCA ACTCAACACC TGCACACACA
TCTTTCTTAT GAATATAGAA CTTGAACATA ALAATTATCA CAAACAAATA TCTCAATTAA
Oryza sativa Japonica GTAAGGTT GTATCGATC GT AAG G GTTCGTCG
CCTGATCGAT CCGACCGATT CATCCTTCCR CTACCGACAT
Enr: 14 4 4surld |k M b | Rechercher 4 1ill

Figure 11 : Table d’introns et d’exons du géne dmi3.
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[ == Muﬁfx"m.k
Code motif - Source * | Séquence - Taille -
+| PSO0001 Coffea arabica NATL a4
+H| PS000012 Medicago torn NFSF 4
+ PSO0004 Glycine max  KKsT 4
+ PSO0005 Cycas revoluta TrK 3
+| PSO0006 Medicago trun SglE a4
+ PSO0007 Treubia lacunc SIgE 4
+ PSO000S Climacium der GWVfgsSM G
+ PS0O0009 Pellia epiphyll sGRR 4
H| P500016 Oryza sativa Jla RGD 3

Figure 12 : Table de motifs de la protéine DMI3.

2.4. Table de primers

Les «primers » ou «amorces » sont de courtes séquences d'acide nucléique
(généralement environ 10 paires de bases) qui servent de point de départ pour la synthese
de I'ADN. La base de données nous fourni des renseignements concernant les primers de
dmi3.

On a trouvé quatre primers « R : reverse » et quatre primers «F: forward »
différents les uns des autres et dont la température confinent entre 59.80 C° et 60.23 C°
(Figure 13).

2.5. Table de gene

Le pourcentage de la Guanine et de la Cytosine GC (% GC) du gene dmi3 a été
calculé sur le site internet « http://fendomemo.com/bio/gc.php ». Les résultats montrent
que le % GC n’est pas semblable chez toutes les especes (Figure 14). L’espéce qui a le
plus grand pourcentage est C. dendroides avec 53.50% de GC, et ’espéce qui a le plus
petit pourcentage est M. tornata avec 29.12 % de GC. Les autres especes étudiées
contiennent % GC situé entre 48.44 % et 32.77 %. Le géne dmi3 chez G. max est situe sur
le chromosome 15 tandis que chez O. sativa il est situé sur le chromosome 5 et sur le
chromosome 8 chez M. truncatula. La localisation chromosomique de ce géne n’a pas été

encore identifiée chez les autres especes (Figure 14).

*
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=] PrimerF |
Codeprime - Source ~| Primerl -| Tml - Primer2 »  Tm2 ~| Primer3 - Tm3 - Primerd - Tmd -
F1 Cercis canader TCACCACCATT, 59.92 GAGGACTCAA) 59.90 TGAGGACTCAZ 59.90 GAGGACTCAA) 59.90
F2 Climacium der AAGGAGCTCA” 58.95 GGTTGATCTGC 59.84 AAGGAGCTCA 59.95 CAAGCAGATG 59.95
F3 Coffeaarabica CCTTGGGTTAC 60.05 CGTGACTGCTC 60.02 GGCAAATTGCT 60.07 GGCAAATTGCT 60.07
F4 Cycas revoluta GAACCCGCAA, 59.90 GATGGAAATG( 60.08 GCCAAAGAAA 59.67 CCAAAGAAAG 59.67
F5 Glycine max  GATGCCTTGCT 39.81 TACCAATTCCC 59.78 ATTCCCCACAT 59.78 TCGCCAGATAC 59.54
Fé Medicago forn GTCGGAAATCE 59.80 CAACAACCGTC 60.00 GTCGGAAATCC 59.80 GCATGGATGCT 60.08
F7 Medicago trun ACCTGAGGCTC 60.00 TTGTATGAATC 59.25 CCTGAGGCTCT 39.16 TCACCTGAGGC 60.12
F8 Oryza sativa Ja TGCCAAATTTC 59.91 TAAATGCATGC 59.85 TAAATGCATGC 59.85 GAATAAATGCY 59.81
F9 Pellia epiphyll GAGCTGGCCTC 60.12 TTTGGTTTGAG! 60.09 ACATTGATGGE 60.10 ATTCTTGCTGG! 60.07
F10 Treubia lacunc TTGGACGTTTT( 60.05 GGATTCGCCTT 60.02 GGATTCGCCTT 60.02 GGATTCGCCTT 60.02
J—
Z] PrimerR |,

[ code prime -| Source - | Primerl - Tml ~-| Primer2 -| Tm2 | Primerd -| Tm3 -| Primerd -| Tm4
R1 Cercis canader TACGAAGCAG 59.91 AGGAGCATCC 60.20 AGGAGCATCCT 60.20 AGCATCCTCCC 59.80
R2 Climacium der CACGCAAGTC 60.02 GCTGGCAGGT/ 60.01 TGAGAACACG) 59.83 CACGGGTGGG) 60.23
R3 Coffea arabica GGATCCGACCE 59.87 ATCAAACAACT 59.82 GTCCTGGGAAL 55.84 TGTCCTGGGAA 59.84
R4 Cycas revoluta ATGCATCGGAT 59.74 GGGGAGAAAC 60.31 AGTTCCAGCAC 60.16 AGTTCCAGCAC 60.16
R3 Glycine max  GCGTGGGACA; 59.98 GCAGTGCCTAC 60.01 GCGTGGGACA) 59.93 TGGATCCAAAL 59.79
Ro Medicago torn TGGCTTTTTCAC 60.09 CACAAACGAA 59.71 CCTTTCACCCA 59.78 AAAGGGCCGT 59.45
R7 Medicago trun CGAAATCACA/ 60.02 TCGGCGCTATT 60.36 CGAAATCACAL 58.71 CGAAATCACAJ 60.02
R Oryza sativa Ja ATCCTTGCAGC 60.12 TAGGCGACTTA 60.10 CCCATCGACAC 60.10 TAGGCGACTTA 60.10
R9 Pellia epiphyll GAAGGGGTTG) 59.97 CCAAAATTGCC 60.07 CCAAAATTGCC 60.07 CTGCTTTGCCAI 53.86
R10 Treubia lacunc TGATTTTCAAA 60.02 TITTTGTITCTC 39.95 GAGGATACCCC 60.07 TICTCCCGGTT 60.11

Figure 13 : Tables de primers du géne dmi3.

Genes "‘-\

&+

Source
Oryza sativa
Japonica
Pellia
epiphylla

Glycine max

Medicago
tornata

Treubia
lacunosa

Climacium
dendroides

Cycas

rewvoluta

Cercis
canadensis

Coffea
arabica

rMedicago
truncatula

S&gence -
EEC COAGGEOEGET IGETGEEA
AGTAGCGC GCATIT GAG

ATEETGEGACAAAMGGATGGECA
GOGEGECAGACGCACGCTGCA

TATAATGCCAGCAGT IN=AC
TCTCTCTTTGTCOCT TOCAG A

CTAGGTAGAGGTGEMA
TCTG GTNAGALLAAGET.A

ATEGETGEAGTGAGAATGCGA
GGECEETCC GCAMAGAGEA

ABAAGEAMCCCE CAMLAT
AGATGGAAATGCALMGCA

S O O S S O T 0 0 B D T
DAAGCAGTESAALAATACTCAG

AAGACGGATAAGAAAATC
CAGTGGTGGTAAAATTCAN

GTGGE CATCAAATAGCTTC
MGEE ACOANMGCTGE AT

Taille
13285849

AT7A0

S030

32121

1590

871

S02

2726

3332

534

- ST
A4 61

A5.449

34 57

29.12

AG.98

53.50

4462

IT. 45

36.61

I TF

Chromosome -
chromosome 5

aucum

chromosome 15

aucum

aucum

aucum

aucum

aucum

aucum

chromosomesa

Figure 14 : Table du gene dmi3 présentant sa taille, sa localisation chromosomique et

son pourcentage en GC.




Chapitre 111 —Base de données du géne dmi3

2.6. Table de protéine

Touts les protéines ont un pHi ou PI. Le pl d'une protéine est le pH pour lequel
les charges positives compensent les charges négatives. A ce pH, la somme des charges ou
la charge globale pour tous les acides aminés est nulle, autrement dit, le pH pour lequel la

molécule est électriguement neutre.

Pour la protéine DMI3 on a calculé le pHi sur ce site internet
« http://web.expasy.org/cgi-bin/compute_pi/pi_tool ». D’aprés les résultats obtenus on
observe que chez toutes les espéces la valeur de pHi est située entre 4.87 et 6.64. La plus
grande valeur a été notée chez P. epiphylla (6.64) et la petite valeur chez M. truncatula
(5.08). On observe aussi une différence au niveau des acides aminés comme par exemple

chez T. lacunosa, la protéine DMI3 est composée de 529aa tandis que chez C. dendroides

on en trouve 290 (Figure 15).

==z Proteiné"-\
Code Proté&ine - Source - Séquence - Taille ~ | Code motif -
ADWVTI063 Treubia MWSEMARRSLQE 529 5.93 PS0O000T
lacunosa EYRIGOVLGSGGF
SVWRRGTSREDGS
AFXIT2T0 Medicago VWVHOILASGLEANW 95 4.87 PS00006
truncatula HRAMNIVHRDLEKPE
MNCLFLDWVRKDSPL
CAOD2751 Medicago AMINMMNGMNFSFYE 243 5.08 PS0O000L
tornata KTWEGISQPAKMN
LISSLLTWDPSKRP
CCAME_ORYS5) Oryza sativa MSKTESREKLSDDY 516 5.69 P500016
Japonica EVWDVLGRGGFSI
VRRGWVSKSEEKTCO
ABCTOA6T Glycine max RPKGGEKKSTAA | 203 5.11 PS00004
MMDFPTWRQWVS
VEDALLTMNEILW M
ADWVTBE06S Pellia epiphylla MVTKDGSGRRTL 579 5.64 PS00009
QDDYIIGANVLGTG
GFSVVRKGISRDD
ADWVTBE06E Climaciunm LSSLPEVTRPWWG | 290 6.13 PsS00008
dendroides VFGSMDYWAPEQ
LSFANSWVLPANDL
ADWVTBOTS Cycas revoluta KGTRKIDGMNAKCQ 167 .40 PS00005
VAIKTLEKEWGYGA
PGFPGIVPKKGGS
ADWVTBE0E4 Cercis KGTKKSSSENTOW 443 6.21 PsS00342
I ]

Figure 15 : Table de la protéine DMI3 présentant le nombre d’acides aminés et le PI.
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Conclusion générale

La grande majorité des végetaux terrestres s’associent avec de nombreux
organismes du sol parmi lesquels on trouve les Champignons Mycorhiziens (CM). Ces
derniers jouent un réle primordial. Cette interaction tres répandue implique des échanges
de nutriments via des structures spécialisées produites par le champignon dans les cellules
corticales des racines, appelées « arbuscules ». En échange de sucres fournis par la plante,
le champignon apporte a sa plante hote de 1’eau, et des éléments nutritifs essentiellement

le phosphore et améliorant ainsi sa nutrition et sa croissance.

La reconnaissance de la plante-héte par le champignon mycorhizien arbusculaire se
fait grace a des molécules présentes dans les exsudats racinaires et fongiques. Il s’agit de
I’hormone « strigolactone » et des « facteurs Myc », induisant 1’expression des plusieurs

geénes tels que : dmil, dmi2 et dmi3 (doesn 't make infections).

La protéine codée par le géne dmi3 est localisée dans la région nucléaire des racines
Ia ou les oscillations calciques s’operent. Quelques protéines impliquées dans les étapes
précoces de la signalisation symbiotique ont aussi une localisation nucléaire comme :
NSP2 (Parniske, 2008 ; Oldroyd et Ding., 2009).

Des ¢tudes ont montré que I'un des genes de la voie de signalisation symbiotique
(Légumineuses/Rhizobium) est aussi nécessaire a la mise en place de la symbiose
mycorhizienne a arbuscules. En effet, chez un mutant dmi3, les hyphes du CM parcourent
la surface de la racine en formant de nombreux appressoria qui ne parviendront pas a

pénétrer la couche épidermique (Rival, 2013).

La protéine DMI3 possede une structure présentant une double sensibilité au
calcium, et pergoit les variations de concentration en calcium. Cette derniére est activée par
I’autophosphorylation de son domaine kinase. De plus, dmi3 exerce un rétrocontrole

négatif sur dmil et dmi2, et donc sur les oscillations calciques (Miwa et al., 2006).

DMI3 agit de fagon autonome, en permettant la pénétration des hyphes uniquement
dans les tissus ou le géne est exprimé. Ainsi, ce gene contréle I’infection dans la symbiose

mycorhizienne et aussi décode les signatures calciques associées a leurs mises en place.

L’objectif du travail ¢élaboré est de créer une base de données du géne dmi3. Cette

derniere est composée de neuf tables (table d’espéce, table de protéine, table de gene,

¢
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tables de primers « F », tables de primers « R », tables d’exons, tables d’introns, tables
d’ARNm et tables de motifs). D’aprés les résultats obtenus, on conclue que le gene dmi3
n’est pas identique chez toutes les espéces végétales méme si ces especes sont de la méme

famille. En termes de taille, chaque espece a une taille différente de 1’autre.

o
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Résumé :

On estime que plus de 80% des végétaux interagissent avec des champignons. Cette association
symbiotique apporte a la plante des éléments nutritifs, essentiellement le phosphore, utile a sa croissance, et
d’autre part, renforce ses défenses naturelles vis-a-vis de stress d’origine biotique ou abiotique.
L’interaction débute par un échange de signaux entre les deux partenaires ou les molécules symbiotiques
clefs sont des « strigolactones » sécrétées par le partenaire végétal, et des « facteurs Myc » produits par le
champignon. La reconnaissance de ces signaux moléculaires déclenche une cascade de signalisation dans
les cellules racinaires qui implique plusieurs génes aboutissant a la mycorhization. Parmi ces géenes, on cite
dmi3/ccamk codant une protéine kinase dépendante du calcium et de la calmoduline. L’objectif de notre
travail est de créer une base de données du gene dmi3 contenant toutes les informations concernant ce gene
chez différentes espéces appartenant a différentes familles. Les résultats montrent que le gene dmi3 differe

d’une espece a une autre et méme au sein de la méme famille.
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