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Résumé
Les UDP-glycosyltransférases (UGTs) sont des enzymes présentes dans l’ensemble des
organismes vivants. Elles catalysent le transfert d’un monosaccharide depuis un donneur activé
vers un accepteur, formant ainsi une liaison glycosidique. Chez les plantes, des hormones
végétales, des métabolites secondaires impliqués dans les réponses aux stress biotiques et
abiotiques, et des xénobiotiques tels que les herbicides sont des substrats pour les UGTs. La
glycosylation peut activer ou inactiver ces composés, mais également augmenter leurs
propriétés hydrophiles et ainsi réguler la compartimentalisation subcellulaire. Au cours des
interactions entre plantes et agents pathogènes biotrophes, des UGTs assurent par exemple
l'homéostasie cellulaire entre la forme active et cytoplasmique de l’acide salicylique (SA) et la
forme inactive et vacuolaire de cette hormone de défense. Nos études sur l’interaction entre
Arabidopsis thaliana et l’oomycète biotrophe obligatoire Hyaloperonospora arabidopsidis (Hpa)
ont permis d’identifier une UGT qui est fortement activée de façon transcriptionnelle pendant
l’infection. Une analyse fonctionnelle a été réalisée.
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SITUATION DU SUJET

Dans leur environnement, les plantes sont fréquemment soumises à des
variations climatiques ou à des agressions causées par d’autres organismes,
pouvant nuire à leur bon développement. Elles ont développé, au cours de
l’évolution, des moyens efficaces et adaptés pour mieux répondre à ces stress dits
abiotiques ou biotiques. Une première ligne de défense est formée par la cuticule et
par la paroi végétale. Pourtant, ces barrières naturelles ne sont pas sans faille car
elles peuvent être hydrolysées par des enzymes sécrétées par certains
microorganismes ou percées par des pressions mécaniques comme celles exercées
par les appressoria des champignons et oomycètes.
La plante peut aussi réagir aux variations de son environnement en mettant en
place des mécanismes cellulaires spécifiques. De manière générale, la perception
d’un agresseur conduit à la mise en place d’une cascade d’événements de
signalisation cellulaire, qui déclenche des réponses spécifiques de défense afin de
protéger la plante contre l’agresseur et des attaques ultérieures. Depuis une
vingtaine d’années, les études menées principalement sur la plante modèle
Arabidopsis thaliana (A. thaliana) ont permis d’identifier les voies de signalisation
qui conduisent à la résistance aux agents pathogènes (Glazebrook, 2005). Malgré
l’efficacité des défenses induites suite à un stress biotique, la maladie est parfois
observée et peut causer des pertes considérables. Contrairement aux voies de
signalisation conduisant à la résistance de la plante, peu de connaissances existent
sur les mécanismes moléculaires impliqués dans l’établissement et le
développement de la maladie. En effet, les agents pathogènes dérégulent des
fonctions végétales pour contourner les défenses mises en place par la plante et
manipulent d’autres fonctions pour créer un environnement favorable à leur
développement (O’connell et Panstruga, 2006). Lorsque une des fonctions
végétales nécessaire au déroulement de l’infection est inactivée, la plante présente
un niveau de résistance accrue..
Parmi les microorganismes phytopathogènes, les oomycètes constituent un
problème majeur pour l’agriculture mondiale. Au milieu du XIXème siècle, en
Irlande, l’oomycète Phytophthora infestans fut à l’origine d’une épidémie de mildiou
qui anéantit la production de pomme de terre, base alimentaire de la population,
conduisant à une importante famine et un exode massif des Irlandais aux Etats
Unis. A l‘heure actuelle, peu de moyens de lutte existent contre ces
microorganismes pour les agriculteurs. Les pertes causées par les oomycètes
peuvent atteindre 10 à 60% selon les cultures (Stokstad, 2006). Dans ce contexte, il
est essentiel de comprendre les mécanismes moléculaires qui s’établissent pendant
l’interaction entre les plantes et les oomycètes pour identifier de nouvelles stratégies



de lutte phytosanitaire et assurer une protection durable des cultures.
Dans l’introduction de ce rapport, je développerai d’abord les réactions de défense
des plantes en détaillant les différentes étapes : la reconnaissance de l’agent
pathogène par la plante, les différents mécanismes de défense, la mise en place
des réactions de défenses par des cascades de signalisations impliquant les
différentes voies hormonales et leurs interconnexions, les gènes responsables de
l’activation de ces défenses. Le deuxième chapitre décrira quelques exemples sur la
notion de « facteur de sensibilité » chez la plante vis-à-vis des oomycètes. Nous
verrons le pathosystème étudié au laboratoire entre la plante modèle A. thaliana et
l’oomycète Hyaloperonospora arabidopsidis (Hpa). A la fin de l’introduction
générale, je présenterai les objectifs de ce travail, en introduisant l’importance des
métabolites secondaires dans les réactions de défense, ainsi que le rôle des
glycosyltransferases dans la gestion de ces métabolites. Je décrirai ensuite
l’implication d’une glycosyltransferase végétale comme cible de l’agent pathogène.
L’activité de cette glycosyltransferase étant détournée afin de déréguler les
mécanismes de défense de la plante hôte.



INTRODUCTION
CHAPITRE 1 :
Les réactions de défense des plantes, de la
perception du pathogène à la résistance

1. Reconnaissance de l’agent pathogène

Les plantes possèdent des barrières physico-chimiques naturelles souvent
suffisantes pour les protéger des organismes pathogènes. Ces barrières incluent
des structures cellulaires telles que la paroi pecto-cellulosique et la cuticule qui
empêchent la pénétration du microorganisme. Cette résistance passive est souvent
accompagnée par une accumulation de composés antimicrobiens produits
constitutivement par la plante: les phytoanticipines. Parfois, l’agent pathogène
réussit à contourner ces premières barrières et déclenche des mécanismes de
défense au niveau de la plante. Si les mécanismes de défense sont contournés par
l’agent pathogène, celui-ci se développe et la maladie est observée. La plante est
dite sensible, et l’interaction qualifiée d’interaction compatible. Toutefois, dans la
majorité des cas, la plante reconnaît l’agresseur et met rapidement en place des
réactions de défense efficaces qui permettent aussi à la plante de se prémunir
d’attaques ultérieures. Dans ce cas, l’interaction est incompatible et la plante est
dite résistante.
Trois étapes caractérisent l’interaction entre une plante et un agent pathogène.
La première étape est celle de la reconnaissance du parasite. La reconnaissance
des agents pathogènes chez les plantes fait intervenir deux types de perception. Le
premier type de reconnaissance déclenche la mise en place de l’immunité innée. On
regroupe sous ce terme différents types de résistance :

- la résistance basale qui limite l’étendue de la maladie par l’agent pathogène virulent.
Elle réduit la sévérité des symptômes, mais ne suffit pas pour arrêter  le développement
de l’agent pathogène et de la maladie.

- la résistance non-hôte qui se distingue par le fait qu’elle est efficace en réponse à
toutes les souches avirulentes d’un agent pathogène donné, met en jeu des molécules
appelées éliciteurs généraux, ou des signaux moléculaires communs à plusieurs
agents pathogènes appelés PAMPs (Pathogen Associated Molecular Patterns).
Cette perception suffit à provoquer une réponse immunitaire efficace.

La coévolution entre les agents pathogènes et les plantes a mené respectivement
à l’acquisition de systèmes de suppression des défenses par les pathogènes ou à



l’acquisition de systèmes de surveillance chez les végétaux. Le niveau de défense le
plus fort alors acquis par la plante est la résistance spécifique qui constitue le deuxième
type de reconnaissance. Ce concept indique que la présence simultanée et
spécifique d’un gène de résistance R dans le génome de la plante et d’un gène
d’avirulence correspondant dans celui du parasite codant un effecteur, conduit à
une résistance spécifique (Flor, 1971). Ces deux mécanismes de reconnaissance
constituent les deux branches du système d’immunité innée chez les plantes (Jones
et Dangl, 2006).

2. Les mécanismes de défense chez les plantes

Suite à la reconnaissance de l’agent pathogène, les plantes mettent en place
divers mécanismes de défense qui visent à limiter ou bloquer la progression du
parasite. Ces mécanismes incluent un renforcement ou la mise en place de
barrières structurales et la production de molécules ayant des activités
antimicrobiennes. Des nombreux gènes de défense sont activés, qui codent pour
des protéines lytiques (comme certaines PR « pathogenesis-related » protéines) et
des enzymes impliquées dans la synthèse des métabolites secondaires. L’ensemble
des défenses mises en place par la plante conduit fréquemment à la mort
programmée des cellules infectées, un phénomène connu sous le terme de réaction
hypersensible (RH) (Mur et al., 2008).

2.1 Renforcement de la paroi des cellules.

La paroi des cellules végétales constitue une barrière physique à la
pénétration des agresseurs. Cependant, de nombreux champignons pathogènes
développent une structure leur permettant d’adhérer aux surfaces cellulaires de
l’hôte, l’appressorium, puis de les traverser par pression mécanique ou hydrolyse
enzymatique. Pour répondre à cette agression les plantes ont mis en place des
mécanismes visant à modifier et à renforcer la paroi. Ils se traduisent par la
synthèse de nouvelles molécules incluant la callose (polymère de _-1,3 glucane) et
des composés phénoliques tels que la lignine. Le dépôt rapide de certaines de ces
molécules sous le point de pénétration du parasite forme une papille bloquant ainsi
la progression de l’agent pathogène (Uma et al., 2011).

2.2 La synthèse de composés antimicrobiens.

En réponse à une infection, la plante synthétise des phytoalexines en tant que
composés antimicrobiens. La phytoalexine majoritaire d’A. thaliana est la camalexine.



Elle appartient à la classe des composés riches en soufre et le précurseur de sa
synthèse est le tryptophane (Rauhut et Glawischnig, 2009). Le rôle de la camalexine
dans la résistance a été décrit a travers l’utilisation de mutants phytoalexin deficient
(pad) d’A. thaliana déficients en camalexine (Glazebrook et Ausubel, 1994; Glazebrook
et al., 1997). Le gène PAD3 code pour la dernière enzyme impliquée dans la
biosynthèse de la camalexine, un cytochrome P450, dont le mutant correspondant
présente un taux indétectable de camalexine (Zhou et al., 1999). Contrairement aux
autres mutants (pad1, pad2 et pad4), pad3 est insensible aux souches virulentes et
avirulentes de P. syringae (Glazebrook et Ausubel, 1994). Par contre, ce mutant est
sensible à d’autres pathogènes comme A. brassicicola et B. cinerea (Ferrari et al.,
2003), suggérant que la camalexine sert à limiter l’infection par les bactéries au niveau
foliaire. Les glucosinolates sont des métabolites riches en soufre, caractéristiques des
Brassicacées. Ils jouent un rôle crucial dans la défense contre les herbivores en ayant
un pouvoir toxique et de dissuasion (Halkier et Gershenzon, 2006).

2.3 Activation de l’expression des gènes de défense, synthèse
de protéines PR

Les protéines PR possèdent des propriétés antimicrobiennes in vitro à travers
une activité hydrolytique de la paroi cellulaire de l’agent pathogène et/ou une
toxicité vis-à-vis du pathogène. Elles ont été classées sur la base de leurs
propriétés biochimiques et biologiques (Van Loon et al., 2006). Les _-1,3-
glucanases (PR-2) et chitinases (PR-3, -4, -8 et -11) exercent leur fonction en
dégradant la paroi des champignons. La famille des PR-7 regroupe des
endoprotéases. Les PR-12 (défensines), PR-13 (thionines) et certaines protéines de
transfert de lipides (PR-14) ont à la fois des propriétés antimicrobiennes et
antifongiques (Sels et al., 2008). Les protéines des familles PR-1 et PR-5
(thaumatin-like protein) semblent agir plutôt contre les oomycètes, et la famille des
PR-10 (ribonucléase-like protein) serait plutôt impliquée dans la défense contre les
virus. Les inhibiteurs de protéases (PR-6) aussi bien que les chitinases auraient
pour cible les nématodes et insectes herbivores. PR-15 (oxalate oxidases) et PR-16
(oxalate oxidase-like protein) possèdent une activité superoxyde dismutase qui
génère de l’H2O2. Cependant, certaines protéines PR semblent plutôt impliquées
dans l’établissement de la résistance comme les PR-9 qui sont des peroxydases
participant vraisemblablement au renforcement de la paroi cellulaire de la plante.

2.4 La réponse hypersensible.

La RH est une réponse de défense considérée par certains auteurs comme
l’étape ultime du processus de mise en place de la résistance (Mur et al., 2008). Elle



apparaît dans de nombreuses interactions plante-pathogène, mais peut également
être déclenchée par des éliciteurs généraux (Jones et Dangl, 2006). La RH est
définie comme une mort cellulaire localisée au niveau du site d’infection du
pathogène, qui entraîne l’apparition de nécroses tissulaires. Cette résistance locale
est plutôt visible en réponse aux agents biotrophes qui vivent au dépend de cellules
vivantes. Elle limite le développement du pathogène en réduisant l’accès aux
nutriments. A l’inverse, la RH n’empêche pas, mais facilite le développement des
champignons nécrotrophes, qui se nourrissent exclusivement de tissus morts.

2.5 La potentialisation des réactions de défense des plantes

Au-delà de la nature des mécanismes de défenses, la résistance de la plante
dépend aussi de la rapidité et de l’intensité de leur mise en place. L’accélération et
le renforcement des réponses de défense basales confèrent alors à la plante une
résistance accrue aux stress biotiques. Quand les plantes sont capables de
mobiliser les réponses de défense plus rapidement et/ou plus intensément on
parle de « potentialisation » ou « priming », par analogie avec un phénomène
existant chez les monocytes et macrophages. Lors de ce processus, l’application
d’un premier stimulus permet aux cellules de répondre plus rapidement et plus
intensément à une attaque parasitaire ou un second stress abiotique. Dans le
processus de potentialisation chez les plantes, l’état de pré-activation produit par le
premier stimulus ne peut être mis en évidence qu’après l’application du second
stress et se manifeste par la transcription plus rapide et/ou plus intense de gènes de
défense. La potentialisation des réactions de défense peut être induite par des
agents pathogènes, par des organismes bénéfiques tels que les rhizobactéries
(Pieterse et al., 1996), par les herbivores ou la blessure (Ton et al., 2007), ou par
des composés naturels comme l’acide _-aminobutyrique (BABA) (Zimmerli et al.,
2000). Bien que les mécanismes et les bases génétiques de la potentialisation
restent majoritairement inconnus, il a été proposé que la pré-sensibilisation de la
plante par un potentialisateur puisse être associée à une accumulation de protéines
sous forme inactives. Puis, sous l’effet d’un stress biotique ou abiotique, ces
protéines seraient activées, amplifiant ainsi la transduction du signal conduisant à
une induction des réponses de défense plus rapides et/ou plus intenses (Goellner et
Conrath, 2008).

3. Activation de la cascade de signalisation, transduction
du signal

La reconnaissance de l’agent pathogène par les cellules végétales conduit à
l’activation des signaux en cascades. Parmi ces signaux, on distingue des signaux



précoces et des signaux secondaires. Parmi les signaux précoces figurent des
modifications de la perméabilité de la membrane plasmique manifestées par des
influx de Ca2+, des efflux de K+ et d’anions, en particulier de Cl- ou NO3-. Les flux
calciques et anioniques déclenchent une dépolarisation de la membrane
plasmique. Ces flux d’ions peuvent agir en amont d’autres événements cellulaires,
en particulier la production de monoxyde d’azote (NO) et des formes actives de
l’oxygène (FAO), telles qu’O2- et H2O2. Ils précèdent souvent une cascade de
phosphorylation impliquant des protéines kinases de type MAPK (mitogen-
activated protein kinase) (Pedley et Martin, 2005).
Parmi les signaux secondaires figurent les phytohormones. De nombreuses
études ont permis d’identifier le rôle indispensable que jouent l’acide salicylique
(SA), l’acide jasmonique (JA) et l’éthylène (ET) dans les réponses de défense aux
stress biotiques (Bari et Jones, 2009). Ces molécules constituent le lien entre les
événements précoces de signalisation et l’activation des réponses de défense
tardives. De plus, elles assurent la transmission de l’information de cellule à cellule
induisant ainsi une résistance systémique acquise (SAR), une forme de résistance
qui s’établit à distance du site d’infection et qui permet à la plante de protéger les
organes qui sont encore sains contre des attaques secondaires par des parasites
(Durrant et Dong, 2004). Plus récemment, l’implication d’autres phytohormones,
initialement étudiées dans le développement et la croissance, tels que les auxines
(Navarro et al., 2006), l’acide gibbérellique (Navarro et al., 2008), ou l’acide
abscissique (ABA) (Asselbergh et al., 2008) a été révélé. Ces dernières molécules
semblent jouer un rôle clé dans l’interaction avec les microorganismes pathogènes
qui restent encore à éclaircir (Pieterse et al., 2009). Depuis une dizaine d’années, il
est clairement établi que le système de défense des plantes est régulé par des voies
de signalisation interconnectées dont la balance hormonale déterminera la
spécificité de réponse en fonction du microorganisme rencontré. C’est l’utilisation de
mutants disponibles chez A. thaliana qui a permis d’établir ce lien entre la nature du
stress et la (ou les) voie(s) dominant(es) dans la mise en place de la résistance des
plantes. On sait maintenant que les hormones jouent un rôle positif ou négatif en
fonction de la nature du pathogène.
Dans le cas de pathogènes biotrophes, c'est-à-dire capables de se nourrir et de se
développer uniquement sur des tissus végétaux vivants, on observe une modulation
de la défense hormonale en faveur du SA. Dans le cas de pathogènes nécrotrophes
qui tuent les cellules hôtes et se nourrissent des matières mortes, on observe une
modulation des voies hormonales vers la voie jasmonate/éthylène (Glazebrook,
2005). Bien que certaines étapes et certaines connections soient encore inconnues, des
connaissances actuelles sur les interactions entre les diverses voies de signalisation
hormonale se dégagent.

4. Voies de signalisation des défenses via les
phytohormones



4.1 Implication de l’acide salicylique dans les réactions de
défense et étude de la signalisation dépendante de ce composé.

Les travaux effectués sur le rôle physiologique de SA ont mis en évidence
que ce composé pouvait influencer différents processus développementaux ou
réponses physiologiques comme la capacité de germination, la croissance cellulaire,
la floraison ou la thermo-tolérance (Vlot et al., 2009). Cette molécule a aussi un rôle
clef dans la mise en place de la résistance basale, dans l’exécution de la RH. et
dans la mise en place de la SAR.
Le SA est un composé phénolique considéré comme un métabolite secondaire. La
biosynthèse du SA s’initie chez les plantes au niveau des chloroplastes où deux
voies enzymatiques utilisant le chorismate comme précurseur ont été identifiées
(Vlot et al., 2009). Les travaux sur le tabac ont suggéré que le SA dérivait de la voie
des phénylpropanoïdes initiée par la phénylalanine ammonia lyase (PAL); il serait
synthétisé à partir de l’acide transcinnamique et de l’acide benzoïque (Métraux,
2002 ; Shah, 2003) au niveau du cytoplasme. D’autres travaux ont montré que la
voie de l’isochorismate est une source majeure de SA lors de la SAR chez A.
thaliana (Wildermuth et al., 2001). Chez les plantes, la majorité du SA produit est
glucosylé ou methylé. La conjugaison avec le glucose sur le groupe hydroxyle du SA
induit la formation de SA-o-_-glucoside (SAG). Chez A. thaliana, les
glycosyltransférases UGT74F1 et UGT74F2 catalysent la formation de SAG et
UGT74F2 catalyse la formation de SA en l'ester de glucose (SGE) (Dean et
Delaney, 2008, Song et al., 2006). Une fois synthétisé, cette forme inactive de SA
est transportée du cytosol vers la vacuole où elle est stockée comme source de SA.
L’acide salicylique peut également être converti en forme methylée (MeSA) volatile,
par l’action de la salicylic acid carboxymethyltransferase (AtBSMT) pour agir comme
molécule signal intra- et inter-plantes. Le MESA peut également être glucosylé pour
produire le MESA 2-o-_-glucoside (MESAG) mais ce conjugué n’est pas stocké dans
la vacuole (Dean et al., 2005).
Un grand nombre de mutants ou des plantes transgéniques relatifs à cette voie de
défense ont été caractérisés. Les plantes transgéniques NahG, incapables
d’accumuler le SA, puisqu’elles expriment une hydroxylase bactérienne qui convertit
le SA en catéchol (Heck et al., 2003), montrent une perte de résistance aux agents
pathogènes biotrophes tel que l’oomycète Hpa (Thomma et al., 1998). Des mutants
d’Arabidopsis ont permis d’identifier des protéines impliquées dans la voie de
signalisation SA dépendante. Le gène SID1 (également nommé EDS5–enhanced
disease succeptibilty) code une protéine membranaire de type MATE (Multidrug
And Toxin Extrusion) qui permet le transport du SA du chloroplaste vers le cytosol
(Nawrath et al., 2002, Volt et al., 2009). Le gène SID2 (EDS 16) code pour une
isochorismate synthase impliquée dans la biosynthèse du SA. Ces mutations
respectives réduisent fortement la production de SA normalement observée après
l’inoculation par Hpa et conduisent à une sensibilité plus importante à l’infection
(Nawrath et Metraux, 1999).



4.1.1 Signalisation associée à l’acide salicylique: rôle de NPR1

NPR1 (Non expressor of PR-1 ou Non-inducible immunity 1) est une
composante de la voie de signalisation SA dépendante (Pieterse et Van Loon,
2004). Des analyses du mutant npr1 ont montré que NPR1 est impliqué dans la
mise en place de la RH, et dans la résistance basale (Dong, 2004). En absence
d’agent pathogène, la protéine NPR1 se trouve dans le cytoplasme sous forme
d’oligomères, liés par des ponts disulfures. En présence d’un pathogène,
l’accumulation de SA conduit à un changement de l’état rédox de la cellule et à la
réduction des résidus cystéines, puis à la monomérisation de NPR1(Mou et
al.,2003). Les monomères de NPR1 sont ensuite transloqués dans le noyau, où ils
interagissent avec un facteur de transcription TGA qui possède une structure de
type basic leucin zipper (bZIP) (Johnson et al., 2003). Le facteur de transcription
TGA active alors la transcription de gènes de défense , tel que PR1a (Kesarwani et
al., 2007). Les analyses fonctionnelles effectuées sur les facteurs de transcription
de la famille TGA indiquent que le triple mutant tga2-tga5-tga6 présente une
expression réduite de PR1a tout comme le mutant npr1 (Zhang et al., 2003). Ce
triple mutant ne semble pas être affecté dans la résistance basale puisqu’il n’est pas
sensible aux agents pathogènes. Ces données suggèrent l’intervention d’autres
facteurs interagissant avec NPR1.
Des études montrent qu’il pourrait s’agir de facteurs de transcription de type
WRKY (possédant ce motif d’acides aminés conservé) (Li et al., 2004). Plus
particulièrement le facteur WRKY70 semble jouer un rôle dans l’interconnexion
entre la voie SA et JA. La surexpression du gène conduit à l’activation constitutive
de SA, et une répression de WRKY70 se traduit par une induction des gènes de
réponses jasmonate-dépendants. Cependant, la production de ces deux hormones
n’est pas affectée dans ces lignées, indiquant que WRKY70 pourrait être un point
d’intégration des signaux SA et JA en aval de la production de ces deux molécules.
Le facteur de transcription WHIRLY est nécessaire à la résistance basale et la
SAR, AtWHY1 est induit en réponse à une infection avec Hpa et contrôle
l’expression de PR1a indépendamment de la présence de NPR1, ce qui signifie qu’il
existe deux voies différentes permettant l’expression de PR1a en réponse à SA,
l’une dépendante de NPR1 et l’autre indépendante (Desveaux et al., 2004).

4 2 Contribution de l’acide jasmonique et de l’éthylène aux
réactions de défense.

Le JA et l’ET sont des hormones végétales impliquées dans de nombreux
processus développementaux tels que la germination, la croissance racinaire, la
maturation des fruits, l’abscision, et la sénescence (Bleecker et Kende, 2000 ;
Turner et al., 2002). Ces deux hormones agissent souvent de façon synergique lors
de la mise en place de la résistance.



Le JA est une molécule signal de la famille des oxylipines cycliques dérivés
de la voie des octadécanoïdes. Sa synthèse requiert l’action de plusieurs enzymes
différentes telles que la lipoxygénase (LOX), l’allène oxyde synthase (AOS) et
l’allène oxyde cyclase (AOC) (Stenzel et al,. 2003). Les trois principaux composants
de la voie du JA sont coronatine insensitive 1 (COI1), jasmonate resistant 1 (JAR1)
et Jasmonate ZIM Domain 1 (JAZ1) (Fonseca et al., 2009). COI1 est une protéine F-
box d’un complexe SCF (Skip cullin F box) impliquée dans la dégradation des protéines
via le protéasome 26S, et est nécessaire à quasiment toutes les réponses mises en
place par le JA. JAR1 code une JA aminoacide synthétase impliquée dans la synthèse
de l’isoleucine-JA (Ile-JA), considérée comme la molécule bioactive perçue par les
plantes. Ile-JA peut diffuser de cellule à cellule et induire l’expression de gènes
associés à la résistance aux pathogènes nécrotrophes et aux insectes. (Staswick et
Tiryaki, 2004). L’Ile-JA favorise l’interaction entre COI1 et JAZ1. JAZ1 est un répresseur
de la transcription des gènes répondant au JA (Thines et al., 2007), et l’interaction entre
COI1 et JAZ1 conduit à la dégradation de JAZ1 et à la levée de l’inhibition des gènes de
défense. Le JA peut aussi être métabolisé en méthyljasmonate (MeJA), qui est une
molécule diffusible et volatile importante dans les communications intra- et inter-plantes.
Des facteurs de transcription ont également été identifiés comme étant inductibles par le
JA, comme l’Ethylene Response Factor 1 (ERF1) et MYC2, un facteur de transcription
de type bZIP (Lorenzo et al., 2003 ; Lorenzo et al., 2004).

L’éthylène est une hormone volatile impliquée dans divers processus de
développement tels que la maturation des fruits, la sénescence des fleurs et la
chute de feuilles. Il est également important dans des réponses à différents stress
chez les plantes, comme les blessures mécaniques et l’infection par les agents
pathogènes (Bleeker et al., 2000 ; Guo et Ecker, 2004). L’éthylène est perçu par une
famille de 5 récepteurs membranaires du réticulum endoplasmique. En l’absence de
signal, ces récepteurs activent la Raf-like kinase CTR1 qui régule négativement les
voies de signalisation à l’éthylène situé en aval de celle-ci. La protéine nucléaire
EIN3 est un facteur de transcription qui régule l’expression d’un autre facteur de
transcription, ERF1 (Ethylene response factor 1) appartenant à la famille
APETALA 2 régulant ainsi l’expression des gènes ET dépendant (Yoo et al., 2009).

4.3 Les interconnexions entre les différentes voies SA, JA et
ET : complexité du réseau

Les réponses de défense sont modelées par des interconnexions complexes
entre les différentes voies de signalisation qui impliquent le SA, le JA et l’ET (Kunkel
et Brooks, 2002). Il a été montré que le JA et l’ET activent le même gène de
défense, la plante defensin 1.2 (PDF1.2) (Penninckx et al., 1998). De plus, les
voies de signalisation faisant intervenir ces deux hormones sont impliquées dans la
résistance contre les mêmes agents pathogènes nécrotrophes (Glazebrook, 2005).



Les protéines EDS1 (Enhanced disease succeptibility 1) et PAD4 (Phytoalexin
deficient 4) sont au cœur de la régulation de l’activation des différentes voies de
défense, en transmettant le signal redox induit en réponse à certains stress biotique
et abiotique, activant ainsi la voie du SA, et réprimant d’autre part la voie JA/ET
(Wiermer et al., 2005). La protéine MPK4 (MAP Kinase 4) constitue aussi un acteur
majeur, car en régulant négativement les activités de EDS1 et PAD4, elle favorise la
voie du JA et régule négativement l’accumulation du SA et les défenses
systémiques associées (Petersen et al., 2000 ; Brodersen et al., 2006). Ainsi, MPK4
joue un rôle capital dans la modulation des effets croisés d’inhibition des voies JA et
SA. Un autre régulateur intervenant entre la voie SA et JA est la protéine
Glutaredoxine GRX480. La glutaredoxine réduit les ponts disulfures des protéines
impliquées dans la régulation du système redox, et interagit avec le facteur de
transcription TGA. L’expression de GRX480 est induit par SA et nécessite la
présence d’un facteur TGA et la protéine NPR1 (Ndamukong et al., 2007). De plus
la transcription de PDF1-2 est inhibée par GRX480. ERF1 (Ethylene Response
Factor 1) intègre les signaux provenant des voies JA et ET et sa surexpression induit
l’activation de plusieurs gènes de défense, se traduisant par une augmentation de la
résistance à plusieurs champignons hémi-biotrophes et nécrotrophes comme Botrytis
cinerea et Fusarium oxysporum (Berrocal-Lobo et al., 2002 ; Lorenzo et al., 2003).

Ces trois voies de signalisation régulent l’expression des gènes de défense
propres à chacune (Pieterse et al., 2009). Ainsi, le gène marqueur de la voie
dépendante du SA est le gène PR1a dont l’expression est activée par NPR1
(Durrant et Dong, 2004). Les voies dépendantes du JA et de l’ET conduisent toutes
deux à l’expression du gène PDF1.2 (Guo et Ecker, 2004). L’activation du gène
VSP2 (Vegetative storage protein2) est observée seulement dans le cas de la
voie JA en réponse à la blessure mécanique ou dû aux insectes (Pieterse et al.,
2009)

5. Contribution dans les réactions de défense des
phytohormones impliquées initialement dans la biologie du
développement et la croissance

L’intervention d’autres phytohormones dans la régulation des défenses a été
décrite, avec des rôles importants pour les auxines, l’acide gibbérellique (GA), ou
encore de l’acide abscissique (ABA) (Bari et Jones, 2009).

5.1 Les auxines



L’indole-3-acetic acid (IAA), est une auxine essentielle dans la régulation de
croissance des plantes et le développement, et est impliquée dans la sensibilité des
plantes. Chez la plante A. thaliana, les gènes GH3 codent pour des IAA-amido
synthétases qui sont impliquées dans l’homéostasie de l’auxine en régulant la
conjugaison de l’IAA à des acides aminées (Staswick et al., 2005). Des études ont
montré l’implication de tels gènes lors d’interaction biotrophe. Par exemple, la
surexpression du gène GH3.5 chez A. thaliana conduit à une accumulation importante
de SA et une augmentation de l'expression du gène PR1a en réponse à l’agent
pathogène Pseudomonas syringae (P.syringae). Un mutant de gh3.5 montre des
niveaux élevés de l'IAA libre après infection par P.syringae et une augmentation de
la sensibilité des plantes aux bactéries. Il a ainsi été démontré que la protéine
GH3.5 agit comme un modulateur bifonctionnel dans la signalisation SA et auxine
(Zhang et al.,2007).

5.2 L’acide abscissique

L’ABA est impliqué dans de nombreux processus développementaux tels que
la germination, l’inhibition de l’élongation, la sénescence, ainsi que dans la réponse
aux stress abiotiques. Cette hormone est surtout impliquée dans des processus
d’adaptation au stress hydrique en régulant la fermeture des stomates. Plus
récemment des travaux ont mis en évidence le rôle de l’ABA dans la défense contre
les microorganismes pathogènes (Bari et Jones, 2009). Dans le cas de la bactérie
P.syringae, l’ABA joue un rôle positif dans la fermeture des stomates, on parle
d’immunité dans la phase pré-invasive, puis une fois la bactérie dans la plante,
l’augmentation d’ABA provoquerait une diminution dès l’activation des voies de
défense liées au SA. Cette augmentation du niveau de l’ABA serait provoquée par le
pathogène pour diminuer les défenses de la plante par une réduction de l’activation
des voies SA (de Torres-Zabala et al., 2007).

5.3 Les gibbérellines

Les GA sont des hormones clé dans la levée de dormance et du contrôle de
l’élongation des entres nœuds. Les GA permettent la croissance des plantes en
stimulant la dégradation des protéines DELLA. Ces protéines sont donc des
répresseurs de la croissance. Une analyse basée sur des quadruples mutants de
gènes codants des protéines DELLA a montré que la levée de la répression partielle
de la voie GA conduit à une sensibilité accrue au champignon nécrotrophe
pathogène Alternaria brassicicola, mais une résistance aux pathogènes biotrophes
P.syringae et Hpa. Chez le quadruple mutant DELLA l’infection par la bactérie P.
syringae provoque une activation des marqueurs de défense SA-dépendants (PR1a)
et un retard dans l’expression des marqueurs de la voie JA/ET (PDF1-2) (Navarro et



al., 2008). Les GA contrôlent ainsi les réponses immunitaires des plantes en
modulant les réponses de défense SA et JA, au travers une régulation des protéines
DELLA.



CHAPITRE 2 :
La sensibilité des plantes à l’infection

Une majorité d’études a porté durant les dernières décennies sur la
caractérisation des mécanismes immunitaires permettant à la plante hôte de résister
à l’attaque par des agents pathogènes. Ce n’est que récemment que les recherches
prennent en compte une théorie selon laquelle les agents pathogènes, pour se
développer, auraient besoin de l’action de protéines végétales. Ces protéines sont en
fait nécessaires au bon développement de la plante, ce qui conduit à la notion de
manipulation de la cellule végétale par l’agent pathogène, et de détournement de
fonctions végétales. Certaines situations montrent que la plante contribue à
l’attraction des agents pathogènes. Par exemple, les zoospores d’oomycètes ou les
bactéries du sol munies d’un flagelle s’orientent grâce aux exsudats racinaires émis
par la plante (Yao et Allen, 2006). En absence de ces exsudats, les agents
pathogènes seraient incapables de s’orienter pour se diriger vers leur hôte.
Les protéines végétales sont la cible de facteurs de pathogénicité ou de virulence
sécrétés par l’agent pathogène au contact des cellules végétales. Ces facteurs de
virulence ont principalement pour but de contourner les défenses constitutives ou
induites. Ces facteurs interagissent soit directement ou indirectement avec une protéine
de l’hôte. Si cette protéine est absente, l’inhibition des défenses ne peut plus se faire.
Les cibles de ces facteurs sont donc considérées comme des facteurs de sensibilité.
Des microorganismes sont capables de provoquer des modulations de la production
endogène d’un composé hormonal pour perturber l’équilibre existant. Certains
microorganismes produisent eux-mêmes des composés hormonaux ou des analogues
structuraux. La bactérie phytopathogène Ralstonia solanacearum (R. solanacearum)
peut stimuler directement la signalisation par l’auxine en stimulant la synthèse de
l’hormone. La bactérie P.syringae produit la phytotoxine coronatine (COR), qui est un
analogue structural de ile-JA capable de moduler l’expression des gènes JA-dépendants
dans la plante (da Cunha et al., 2007). L’effet de COR est de stimuler la voie jasmonate
et la suppression des défenses SA-dépendantes, permettant à la bactérie d’infecter la
plante.
Des facteurs de sensibilité aux oomycètes ont été mis en évidence par des
approches génétiques. Les mutants dmr, (Downy Mildew Resistant) d’A. thaliana
montrent une résistance à l’infection par l’oomycète Hpa, indépendamment de
l’activation des voies de défense (Van Damme et al., 2005). Cette résistance est
évaluée sur le niveau de sporulation des mutants. Par rapport aux plantes
sauvages, la sporulation est réduite considérablement. Des études par microscopie
montrent qu’il y a tout de même développement d’hyphes intercellulaires chez
certains mutants dmr, mais fortement limité. En revanche, la croissance semble
stoppée chez le mutant dmr2 dès la formation du premier site nourricier à l’intérieur
de la cellule végétale (que l’on nomme haustorie). Chez le mutant dmr6, les



haustories peuvent prendre des formes aberrantes, globuleuses, et le
développement des hyphes est rapidement arrêté. Le gène DMR6 code pour une
2oG-Fe(II) oxygénase de fonction inconnue (Van Damme et al., 2008). Chez le
mutant dmr1, des appositions de callose sont observées autour des haustories,
souvent malformées. Le gène DMR1 code pour une protéine homosérine kinase
(HSK), une enzyme clé dans le métabolisme primaire des acides aminés (Van
Damme et al., 2009). La protéine HSK transforme l’homosérine en O-phospho-
homosérine, composé en amont de la synthèse de la méthionine, de la thréonine, et
de l’isoleucine, et serait localisé dans les chloroplastes. Cependant, aucune
différence de concentration en méthionine, thréonine et isoleucine, n’est observée
chez le mutant dmr1. Ainsi, ce n’est pas le déficit en acides aminés qui conduit à
l’échec de l’infection. Les haustories semblent être piégées par des appositions de
callose, et leur structure laisse penser qu’elles sont non fonctionnelles.
Autre exemple, l’accumulation dans la plante d’un composé nocif pour l’oomycète
peut en effet être la cause d’une résistance accrue. L’enzyme caffeate O-
methyltransferase (COMT) est impliquée dans une voie de biosynthèse de la
lignine chez les plantes, et l’expression de COMT est fortement induite lors de
l’infection par Hpa (Quentin et al., 2009). Les mutants comt présentent une
importante diminution du nombre de spores asexuées produites, mais aussi une
augmentation de la production d’oospores issues de la reproduction sexuée. Or la
reproduction sexuée est engagée par les oomycètes en cas de stress, permettant la
formation de spores extrêmement résistantes et capables de survivre dans des
conditions environnementales défavorables. L’absence de l’enzyme COMT conduit
en fait à l’accumulation dans les tissus du composé toxique hydroxyferuloylmalate
(OH-FM). Ce composé à lui seul stimule la reproduction sexuée et la formation des
oospores in vitro. Ainsi, les oomycètes stimuleraient l’expression de COMT afin de
réduire la teneur en OH-FM.



CHAPITRE 3 :
Les oomycètes

Les oomycètes constituent un groupe de microorganismes filamenteux
d’environ 600 espèces, comprenant des saprophytes, ainsi que des parasites de
plantes et d’animaux. Les oomycètes les plus étudiés sont les parasites de plantes,
responsables d’importants dégâts sur les cultures agricoles et horticoles. Les
oomycètes les mieux connus sont Phytophthora infestans, pathogène foliaire
responsable de dégâts sur les cultures de pomme de terre, et Plasmopara viticola,
pathogène de la vigne. Les dernières études phytosanitaires mondiales estiment à 5
milliards d’euros par an les pertes économiques occasionnées, réduisant par
exemple de 30% la production de pommes de terre (Stokstad et al., 2006).

1. Oomycètes et champignons : des similitudes et des
différences

Parmi les oomycètes phytopathogènes, on peut trouver des agents
biotrophes, comme Bremia lactucae pathogène sur la laitue, Hyaloperonospora
parasitica sur les choux, et Plasmopara viticola sur la vigne. Phytophthora infestans
ainsi que Phytophthora sojae pathogène du soja sont nommés hémibiotrophes car
leur mode de développement passe d’abord par une phase biotrophe où l’oomycète
développe des structures nourricières puis s’en suit la mort des cellules infectées
qui accompagne la phase nécrotrophe. Les oomycètes sont des organismes
eucaryotes se développant au sein des tissus végétaux sous forme de mycélium,
formant des hyphes non cloisonnés, composés de cellules multi-nucléées. Les
champignons phytopathogènes ont des cycles de vie très semblables, avec
notamment une germination des spores qui s’accompagne d’une formation
d’appressorium pour percer la cuticule des feuilles. D’un point de vue
macroscopique, les plantes infectées par les oomycètes présentent sur leurs feuilles
des taches brunes ou des moisissures blanches et cotonneuses, et arborent un
flétrissement de la feuille ou de la plante entière. Ces symptômes peuvent
également être causés par des infections à champignons. Bien qu’ils aient des
modes d’infection et de développement proches de ceux des champignons
(Latijnhouwers et al., 2003), la phylogénie basée sur les données moléculaires
classe les oomycètes dans le phylum des Straménopiles très éloigné de celui des
champignons vrais (Govers, 2001). Ainsi, les analyses phylogénétiques ont mis en
évidence le fait que les oomycètes possèdent des caractéristiques physiologiques et
génétiques particulières, qui les différencient des champignons supérieurs.
Contrairement aux champignons, les oomycètes possèdent notamment des cellules



diploïdes et des hyphes non-cloisonnés, et ils divergent dans la composition de la
paroi cellulaire. Par exemple, les parois des oomycètes sont essentiellement
composées de _-1,3-glucane et de _-1,6-glucane, ainsi que de cellulose (_-1,4-
glucane), contrairement aux parois des champignons vrais, composées de chitine,
un polymère de N-acétylglucosamine. De même, les membranes d’oomycètes ne
contiennent pas d’ergostérol, contrairement à celles des champignons. Ainsi, la
plupart des fongicides utilisés en agriculture, qui visent des fonctions métaboliques
propres aux champignons telles que la synthèse des ergostérols ou de la chitine,
sont inefficaces contre les oomycètes.

2. Méthodes de lutte

Au 19ème siècle, des vignerons bordelais ont observé que leurs vignes
traitées avec de la « bouillie bordelaise », un mélange de sulfate de cuivre et de
chaux éteinte (dihydroxide de calcium), étaient bien mieux protégées contre les
attaques de mildiou. Cependant, l’utilisation massive de « bouillie bordelaise » a
aussi laissé des traces dans l’environnement, le cuivre s’accumulant de façon
persistante dans les sols. En terme de lutte chimique, les produits phytosanitaires
de type fongicides/oomycides utilisés dans le cadre de la lutte contre le mildiou
représentent 25% des dépenses en fongicides à l’échelle mondiale toutes cultures
confondues. Les fongicides de type phénylamide (Metalaxyl) sont les plus utilisés, et
ce depuis plusieurs dizaines d’années. Ce type de molécule interfère avec la
biosynthèse des ARN (Davidse et al., 1983), en ciblant les ARN polymérases,
enzymes présentes dans tous les organismes vivants. Ces molécules à large
spectre d’action sont donc hautement toxiques et leur utilisation est aujourd’hui
restreinte. Conscients de l’importance des problèmes observés, les autorités françaises
ont proposé de nouvelles normes depuis 2007 à la suite du Grenelle de
l’Environnement, en particulier dans le programme Ecophyto 2018 qui vise à diminuer
de 50 % l’utilisation des pesticides et à supprimer les substances les plus toxiques
(http://agriculture.gouv.fr/ecophyto). Pour répondre à ces exigences, des méthodes
alternatives de phytoprotection doivent être développés. Une meilleure compréhension
des mécanismes régissant l’installation et le maintien de l’agent pathogène au sein
de la plante peut conduire à des nouvelles stratégies de lutte. L’un des objectifs est
notamment d’identifier les fonctions végétales qui sont manipulées par les agents
pathogènes aboutissant à la maladie. La caractérisation de ces fonctions permettra
probablement d’identifier des cibles potentielles pour l’élaboration de nouveaux
traitements spécifiques contre les oomycètes. Les fonctions végétales ciblées par
les oomycètes pourraient également intégrer la sélection variétale, par la recherche
d’allèles codant des formes non-fonctionnelles, ou dépourvues des gènes codant
des cibles fonctionnelles.



3. Le modèle d’étude : l’interaction entre Arabidopsis
thaliana et Hyaloperonospora arabidopsidis

3.1. Arabidopsis thaliana
A. thaliana appartient à la famille des Brassicaceae, qui comprend également des

espèces cultivées telles que le colza et le radis. Cette plante présente d’importants
avantages pour les recherches en génétique et en biologie moléculaire : elle possède
un petit génome (125 Mb), elle est autogame avec un cycle de reproduction rapide et
une production importante de graines. Sa culture est facile en espaces restreints et la
transformation des ovules en utilisant Agrobacterium tumefaciens est possible. Enfin, le
génome d’A.thaliana est entièrement séquencé et publiquement accessible
(http://www.arabidopsis.org/).

3.2. Hyaloperonospora arabidopsidis
Hpa est un oomycète foliaire biotrophe obligatoire qui garde en vie sa plante hôte

pour poursuivre l'infection et terminer son cycle de reproduction. Après la germination
d’une conidiospore à la surface d’une feuille, l’oomycète pénètre à l’aide d’un
appressorium. Des hyphes intercellulaires qui se développent ensuite puisent leurs
nutriments dans les cellules végétales, grâce aux haustories. Lorsque le niveau
hygrométrique augmente, les hyphes ressortent de la feuille par les stomates et
forment des conidiospores. Plusieurs souches naturelles ont été identifiées,
possédant  des profils de compatibilité différents sur les écotypes d’A.thaliana.

CHAPITRE 4 :
Objectifs du travail développé dans ce mémoire

Pour identifier des gènes de la plante ayant un rôle dans la sensibilité aux
oomycètes, mon laboratoire d’accueil a développé une approche de « génétique inverse
». Une analyse du transcriptome d’A. thaliana à l’aide de puces à ADN (microarrays)
contenant la quasi-totalité du génome de la plante en interaction avec Hpa en phases
précoces et tardives a été menée, afin de déterminer les gènes de la plante dérégulés
lors d’une infection (Hok et al., 2011). Au cours de ma formation continue, mon projet de
recherche a consisté en l’analyse fonctionnelle d’un gène candidat identifié par cette
approche. Il s’agit d’un gène surexprimée en phase précoce et tardive de l’infection et



codant une glycosyltransférase. Les glycosyltransférases sont des enzymes impliquées
dans le métabolisme secondaire des plantes. Différentes voies de biosynthèse des
métabolites secondaires (MS) ont été montrées comme jouant un rôle important
dans les réactions de défense de la plante face à des stress biotiques ou abiotiques.
Il s’agit par exemple de la voie des phénylpropanoïdes, de la voie des terpénoïdes,
et celle des indoles. (D’Auria et Gershenzon, 2005). Certains MS ont un rôle
prépondérant lors de l’infection de la plante. En effet, des monolignols sont
généralement responsables du processus de lignification et sont impliqués dans le
renforcement des parois, mais certains sont aussi impliqués dans la voie de
synthèse des hormones. La plupart des métabolites secondaires sont des molécules
de faible poids moléculaire que les plantes synthétisent à partir des produits du
métabolisme primaire. Les MS ne s'accumulent pas sous forme libre dans la plante,
mais sous forme conjuguée, notamment à des sucres pour former des glycosides.
Les glycosyltransférases (GT), sont des enzymes responsables du transfert d'un
sucre simple sur un métabolite secondaire. Elles régulent ainsi la synthèse,
l’accumulation, le transport au sein de la cellule et l’activité biologique du composé
(Bowles et al, 2005 ; Bowles et al., 2006). Les GT sont regroupées dans un schéma
de classification qui comprend actuellement 94 familles (base de données CAZy;
http://www.cazy.org; Novembre 2011). Ces familles comprennent des enzymes très
divergentes des plantes, animaux, champignons, bactéries, et aussi des virus. Le
motif PSPG (plant secondary product glycosyltransferase) proche de la partie C-
terminale est l'une des rares régions de leurs séquences comportant des similitudes
significatives. Ce motif comprend 44 résidus et représente le site de liaison du sucre
donneur activé (Gachon et al., 2005 ; Caputi et al., 2012)
Le séquençage du génome d'A. thaliana a révélé l'existence d'une extraordinaire
abondance de GT, qui se regroupe en 41 familles composées de 454 gènes
(http://www.cazy.org/geno/3702.html). La famille 1, la plus abondante, est constituée
par les UDP-glycosyltransferases (UGTs) organisées en 14 sous -familles dont
l’ensemble est codé par 120 gènes putatifs (Ross et al., 2001 ; Gachon et al., 2005).
A l’heure actuelle, seulement 15 % des fonctions de ces UGT sont connus in planta.
Les glycosyltransferases de la famille 1 peuvent catalyser le transfert d’une
molécule de glucose, ou galactose, rhamnose, xylose, fucose sur un métabolite
accepteur (Bowles et al., 2005). Les UGT impliquées dans le métabolisme
secondaire des plantes présentent souvent une spécificité de substrat large, du
moins dans les expériences in vitro avec des protéines recombinantes. Elles
reconnaissent une large gamme de produits naturels comme molécules acceptrices.
Toutefois, les UGT peuvent aussi être sélectives et les spécificités de substrat de
certaines enzymes sont définies par le type d’aglycone, cible de la glycosylation et
aussi par la position des fonctions hydroxyles disponibles sur cette aglycone (Lim et
al., 2003). Les UGT peuvent glycosyler une gamme de composés très large comme
des molécules impliquées dans les réactions de défense. Par exemple les
benzoates qui sont des acides carboxyliques aromatiques, comme le SA (Lim et al.,
2002). Les phénylpropanoïdes qui sont multiples (Lanot et al., 2008) sont entre
autre des précurseurs de la lignine. Les glucosinolates (Grubb et al., 2004) et les
hormones végétales (Dean et Delaney, 2008) sont régulés également par la



glycosylation. D’autres molécules impliquées dans la physiologie de la plante,
comme les terpénoïdes (Caputi et al., 2008) et les flavonoïdes (Jones et al., 2003)
sont également la cible de glycosylation. De plus, les UGT jouent un rôle essentiel
dans la détoxication des pesticides (Loutre et al., 2003 ; Brazier-Hicks et al., 2005).
Toutefois, ces activités n’ont pu être confirmées in vivo que dans quelques cas,
probablement à cause du large spectre de substrats de certaines UGT, ou à une
quantité limitée en terme de disponibilité du substrat in vivo (Gachon et al., 2005;
Bowles et al., 2005).
L’UGT76B1 (locus At3g11340) sélectionné dans notre approche est au premier rang
parmi les gènes réagissant au stress (Von Saint Paul et al., 2011). L’objectif a été de
mieux comprendre le rôle de ce gène dans le développement de la plante, et dans
l’interaction avec l’oomycète pathogène, à travers une analyse phénotypique de mutant
inactivé et une analyse spatio-temporelle de l’expression du gène. L’analyse
fonctionnelle a permis de mettre en évidence le rôle de cette UGT dans l’établissement
de la maladie. Le premier chapitre des résultats décrira les résultats obtenus pour le
profil d’expression du gène, au cours du développement et en présence de l’oomycète.
Puis je traiterai de l’analyse du mutant d’insertion dans le gène At3g11340, qui présente
un phénotype de résistance à l’oomycète impliquant la voie de défense salicylate
dépendante. L’analyse fonctionnelle est ensuite poursuivie par une analyse comparative
du transcriptome du mutant en interaction. Cette analyse permettra de mieux cibler les
gènes dérégulés par cette GT dans la voie salicylate-dépendante. Les résultats seront
discutés par rapport aux connaissances actuelles sur les mécanismes de défense des
plantes impliquant les différentes voies hormonales.
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