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Les peptides Albumines 1 b sont des membres de la famille structurale des knottines et
présentent un potentiel intéressant en tant que composés insecticides. A ce jour, leur diversité
parmi les Fabacées a été essentiellement étudiée en utilisant des approches biochimiques et
moléculaires. Les ressources bioinformatiques (le séquencage complet du génome, les bases de
données transcriptomiques (EST...), les atlas d’expression...) de I’espece modele des
légumineuses, Medicago truncatula Gaertn. (Mtr), nous a permis de développer une approche
génomique de cette biodiversité. Deux objectifs principaux nous ont guidé a : 1) déchiffrer
I'histoire évolutive de la famille A1 dans cette espece et 2) explorer de la biodiversité naturelle
afin de découvrir de nouvelles molécules bioactives. L'exploration du génome de Mtr a révélé
une remarquable expansion, a travers des duplications en tandem, des loci A1 qui retiennent
presque toute la méme structure génique canonique (2 exons et 1 intron). L'analyse
phylogénétique nous a permis de comprendre I’évolution des genes Al intraspecifique et
I’analyse de leur expression (EST, puces a ADN), et a révélé la distribution de la famille des
génes Al dans les organes de la plante (tissus) : Cette derniére s’est revélée bien plus diverse que
celle connu chez les autres especes examinées de |égumineuses, ou la famille était jusque-la
principalement graine-spécifique. Selon plusieurs criteres, certains peptides ont été sélectionnés
puis chimiquement synthétisés et repliés in vitro et testés pour leur activité biologique. Parmi
eux, un peptide, nommé AG41, isoforme MtrA1013 et issu de I’EST orpheline TA24778_3880,
a révélé un pouvoir insecticide élevé et inattendu. L’analyse a grande échelle en présence
d’homologues d’Al des légumineuses a montré I’ancestralité de la fonction insecticide et I’age
de la famille est estimé a plus de 58 million d’années.



