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Introduction Résultats et discussion
Le projet REGEX est une approche intégrée de genetique inverse (Fig. 1),  ChiP-SEQ v Dans I’éc:\antitl[on _ChI,P-StEngnti_-MYBtZ%;L;
. N . . . . N rr I Moin n I, | n
conduisant & la production de nouvelles ressources biologiques visant & etoctés sur le aénome de. 16ironse P

Cell defense lNul isati . . <
Cellular organisation and trichocarpa, se trouvant respectivement &

trafficki
/ ratieng oroximité de 488, 284, 98 et 60 modeles de
gene dans un intervalle de 5, 3, 1 et 0,5 kb.

v Les 98 genes-cibles potentiels positionnés a

comprendre I'élaboration de la biomasse ligno-cellulosique chez les peupliers
(Populus spp.). Il a pour objectifs : (1) de décrypter les réseaux de régulation A
géniqgue sous-tendant la formation du bois en identifiant de facon dynamique function

Signal transduction

differents regulateurs moléculaires (facteurs de transcription — FT, miRNA) et leurs Protein synthesis moins d'l kb d'un pic ChIP-SEQ ont été
cibles ADN ou ARNm, au niveau du tissu de bois ; et (2) de coupler des and fate classes selon leur fonction cellulaire (Fig. 2).
, . , o , _ ., , Plus d’'un quart correspondent a des genes du
approches de génétique d'association permettant d’explorer la diversité présente \. Transcription métabolisme (notamment un géne CAD et un
au sein des populations naturelles de peuplier noir avec des approches de Metabolism < ~ g_é;rlle de Iftzlcctaslelr)- Sig FI sl\cj?(tBézgzilellmentAdes
. ;s . . . Cell | q : ciples potentelies, on ul-meme
cartographle ge_nethue, en, familles multiples permettant de valider les ell cycle and DNA processing suggérant quil est régulateur de sa propre
associlations pOSItIVGS detectees. Figure 2 Classification fonctionnelle des 98 génes-cibles potentiels de expression. Un quart des modeles de genes
MYB221 — ces génes sont positionnés a moins d’l kb dun pic correspondent a des protéines de fonction

d’enrichissement ChIP-SEQ. Inconnue.
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: a ['echelle du genome B [ énotypes différents de peuplier
re-sequencage (incl. Régulateurs expressionels) 1 Eiég}xé 9 yp P p ' o
- i £6462 v/ 1708 miRNA et leur pre-miRNA sont prédits
mir408 s s r 7
_ N mired 71 sur le génome de référence et se retrouvent
mir1cs dans les tailles attendues (Fig.3B).
TR -1 mir31o
-] mirise v Certains miRNA présentent des
mir3oy . Y .
Tissu / Individ FT / cibles identifiées in vivo N mirled accumulations differentes en fonction du
ISSU 7 Ndividu mici3l tissus (bois opposé ou tendu) ou du génotype
— I P mirld5s0

~ considereé (Fig. 3C).
miRNA / cibles identifiées in silico Figure 3 Identification de mMIiRNA apres séquencage NGS. A) un
exemple de structure en boucle d'un pre-miRNA identifié (le miRNA
coloré en rouge) B) les 1708 miRNA prédits présentent des tailles entre

BO 20 et 22 nucléotides. C) clustering hiérarchiqgue de I'accumulation de
guelgues mMiRNA identifiés dans les 4 banques de bois oppose (#9 et
Figure 1 REGEX, un projet intégrateur visant a comprendre ['élaboration de la #11) et bois tendu (#10 et #12) du clone 717-1B4.
biomasse ligno-cellulosique chez les peupliers. * Ressources acquises dans des projets
connexes utilisées dans le projet REGEX. e Gén Otypag e
v" Sur les 10 500 SNP génotypés, 88% sont lisibles, 7 611 se sont avérés polymorphes dans une population
d’association et 75% a 93% d’entre eux ségregent dans les populations de cartographie.
, . , v" Parmi les genes candidats sélectionnés pour la conception de la puce, 1231 génes et séquences candidates
Matériel et méthodes correspondent a des candidats pour la qualité du bois (Fig. 4). Toutefois, les contraintes techniques de génotypage
e Chi p-SEQ et RNA-SEQ petits ARN (SRNA) n'ont perrr.u\s de génotyper q,ue ,546 .SNP dans 336 de ces genes. | | | |
v" Une premiere analyse de ségrégation sur une colonne du plan de croisement factoriel a permis de construire une
carte génetique (Fig. 5). L'ordre des marqueurs est relativement bien conservé par rapport a la séquence du
ChiP-SEQ : génome.
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Figure 4 Distribution sur le génome de référence P. trichocarpa : (i) des
v’ Génes et régions candidats résistance, CcBes 0 9 20 1231 genes et séquences candidates liés aux propriétes du bois e
phénologie, propriétés du bois e e ey, D des SNP génotypes dans ces genes et séquences =ik
’/' . oA ~ ’ ’ - ' ’

SNP issus de re-sequengage Sanger et NGS 012201 80 9 -’ les SNP issus de re-séquencage Sanger). Les chromosomes 6, 8 et 10 Ei 5 C L du ch 6 (2
comportent plus de SNP car ce sont des régions candidates pour le |guLe arte' genedthue uc romgsNoPme i ,(a
contrOle de la variation des propriétés du bois (QTL; Yin et al. 2010; gau:: e), et pOSItI\O g €S margueurs utilises
Novaes et al. 2009). sur la séquence (a droite).
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