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Introduction 
Le projet REGEX est une approche intégrée de génétique inverse (Fig. 1), 

conduisant à la production de nouvelles ressources biologiques visant à 

comprendre l’élaboration de la biomasse ligno-cellulosique chez les peupliers 

(Populus spp.). Il a pour objectifs : (1) de décrypter les réseaux de régulation 

génique sous-tendant la formation du bois en identifiant de façon dynamique 

différents régulateurs moléculaires (facteurs de transcription – FT, miRNA) et leurs 

cibles ADN ou ARNm, au niveau du tissu de bois ; et (2) de coupler des 

approches de génétique d’association permettant d’explorer la diversité présente 

au sein des populations naturelles de peuplier noir avec des approches de 

cartographie génétique en familles multiples permettant de valider les 

associations positives détectées. 

Figure 1 REGEX, un projet intégrateur visant à comprendre l’élaboration de la 

biomasse ligno-cellulosique chez les peupliers. * Ressources acquises dans des projets 

connexes utilisées dans le projet REGEX. 

Matériel et méthodes 
• Chip-SEQ et RNA-SEQ petits ARN (sRNA) 
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Résultats et discussion 
• ChiP-SEQ 
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Conclusions et perspectives 
Le projet REGEX a permis la mise au point de la technique ChiP-SEQ sur des 

cellules de jeune xylème de peuplier et d’identifier plus de 500 cibles de régulation 

potentielles. Il a permis également de mettre en évidence des différences 

d’accumulation de micro ARN entre bois de tension et bois opposé ainsi que des 

micro ARN non encore identifiés et/ou spécifiques d’un génotype donné. Enfin, il a 

permis d’acquérir des données de génotypage qui permettront d’établir des cartes 

génétiques denses et représentatives afin de cartographier des QTL non seulement 

pour les propriétés chimiques du bois mais aussi pour d’autres caractères d’intérêt. 

Cet ensemble de données permettra d’identifier les gènes et les réseaux de 

régulation impliqués dans la variation des propriétés du bois. 

 

Figure 4 Distribution sur le génome de référence P. trichocarpa : (i) des 

1231 gènes et séquences candidates liés aux propriétés du bois 

(lignes vertes); (ii) des SNP génotypés dans ces gènes et séquences 

(546 SNP; en bleu, les SNP issus de re-séquençage NGS; en rouge, 

les SNP issus de re-séquençage Sanger). Les chromosomes 6, 8 et 10 

comportent plus de SNP car ce sont des régions candidates pour le 

contrôle de la variation des propriétés du bois (QTL; Yin et al. 2010; 

Novaes et al. 2009). 

 Sur les 10 500 SNP génotypés, 88% sont lisibles, 7 611 se sont avérés polymorphes dans une population 

d’association et 75% à 93% d’entre eux ségrègent dans les populations de cartographie.  

 Parmi les gènes candidats sélectionnés pour la conception de la puce, 1231 gènes et séquences candidates 

correspondent à des candidats pour la qualité du bois (Fig. 4). Toutefois, les contraintes techniques de génotypage 

n’ont permis de génotyper que 546 SNP dans 336 de ces gènes. 

 Une première analyse de ségrégation sur une colonne du plan de croisement factoriel a permis de construire une 

carte génétique (Fig. 5). L’ordre des marqueurs est relativement bien conservé par rapport à la séquence du 

génome. 
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Chromosome 6 (pb x 2.5 / 100 000)

Carte génétique Séquence 

Figure 5 Carte génétique du chromosome 6 (à 

gauche) et position des marqueurs SNP utilisés 

sur la séquence (à droite). 

 Dans l’échantillon ChIP-SEQ anti-MYB221, 

par rapport au témoin négatif, 725 pics ont été 

détectés sur le génome de référence P. 

trichocarpa, se trouvant respectivement à 

proximité de 488, 284, 98 et 60 modèles de 

gène dans un intervalle de 5, 3, 1 et 0,5 kb. 

  Les 98 gènes-cibles potentiels positionnés à 

moins d’1 kb d’un pic ChIP-SEQ ont été 

classés selon leur fonction cellulaire (Fig. 2). 

Plus d’un quart correspondent à des gènes du 

métabolisme (notamment un gène CAD et un 

gène de laccase). Six FT sont également des 

cibles potentielles, dont MYB221 lui-même 

suggérant qu’il est régulateur de sa propre 

expression. Un quart des modèles de gènes 

correspondent à des protéines de fonction 

inconnue.  

Figure 2 Classification fonctionnelle des 98 gènes-cibles potentiels de 

MYB221 – ces gènes sont positionnés à moins d’1 kb d’un pic 

d’enrichissement ChIP-SEQ.  
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Figure 3 Identification de miRNA après séquençage 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 

20 et 22 nucléotides. C) clustering hiérarchique de l’accumulation de 

quelques miRNA identifiés dans les 4 banques de bois opposé (#9 et 

#11)  et bois tendu (#10 et #12) du clone 717-1B4. 

 Nous avons identifié par NGS les micro ARN 

et autres petits ARN (sRNA) présents dans le 

bois de tension et le bois opposé de trois 

génotypes différents de peuplier.  

 1708 miRNA et leur pre-miRNA sont prédits 

sur le génome de référence et se retrouvent 

dans les tailles attendues (Fig.3B). 

 Certains miRNA présentent des 

accumulations différentes en fonction du 

tissus (bois opposé ou tendu) ou du génotype 

considéré (Fig. 3C). 


