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Principaux résultats

Le projet TRANS-C3 s’inscrit dans le contexte du changement global et avait pour objectif de
comprendre la réponse des arbres forestiers a I’aridification du climat méditerranéen. A cette
fin, les études ont été réalisées a partir du modéle du chéne pubescent sur le site de I’O3HP ou
la sécheresse prédite est simulée par une réduction des précipitations d’environ 30%.
Précisément il s’agissait d’appréhender la réponse in situ de la plante a la fois en termes
d’expression de génes, de signature métabolomique et d’impact sur un processus physiologique
essentiel qui est celui de la photosynthese.

Pour répondre a la question de I’identification de genes candidats impliqués dans la réponse a
la sécheresse les analyses ont été réalisées a partir des échantillons foliaires de 20 arbres (10 en
exclusion et 10 en controle) récoltés sur 2 dates (Printemps-Ete) soit au total 40 échantillons.
Le séquencage a été réalise par NRA-Seq en paired-end 2x75 nucléotides (Next-Seq Illumina
500). Le projet a bénéficié d’un financement complémentaire ce qui a permis de générer 1 971
431 570 x 2 reads bruts. A partir de ces données, plusieurs constructions de transcriptomes ont
été réalisées en partenariat avec la plateforme de bio-informatique ABIMs.

Du fait de I’absence d’un génome de référence, nous avons pris part & un premier projet visant
a la mise au point d’un pipeline d’assemblage de novo de transcriptome pour les espéces non-
modeéles. Un échantillon sur les 40 dont nous disposons a été exploité dans le cadre de cette
étude. La vigne et le chéne pubescent partageant plus de 30.000 génes, le pipeline mis au point
a permis d’en détecter 16.326 contrairement aux 9.385 genes de I’assemblage de novo (Ungaro
etal., 2017).

Avec le clonage de génome de Quercus robur par 'INRA de Bordeaux, nous avons pu
assembler le transcriptome de Quercus pubescens en référence a ce génome. Ce transcriptome
a été validé et annoté : 530080 transcrits représentant 395969 "genes trinity". 38% d’annotation
via Uniref90 BLASTX. L’analyse de I’expression différentielle a permis d’identifier 42
transcrits impliqués dans I’adaptation du chéne blanc a I’aridification du climat avec un effet
saisonnier trés marqué. De méme, la métabolomique ciblée sur les métabolites de la voie des
acides tricarboxyliques, les sucres et les acides aminés a permis d’identifier des marqueurs
chimiques comme I’acide pyroglutamique pour I’effet de I’aridité, le xylulose et le sorbitol pour
I’effet saisonnier.

Nous avons aussi testé la réponse de Q. pubescens a I’aridification en termes de plasticité de la
machinerie photosynthétique. Trois méthodes ont été utilisées : (i) par western blot pour vérifier
les modifications protéiques des photosystémes; (ii) par HPLC pour la composition pigmentaire
(chlorophylles et caroténoides) et (iii) par la fluorimétrie a travers I’étude in situ de la réponse
aux variations de I’intensité lumineuse. Globalement, sauf pour PsbS, les résultats indiqueraient
qu’au printemps les plantes sont plus stressées que I’été avec une différence tres faible entre
contr6le et exclusion pour chaque saison. De méme, les cinétiques des rendements quantiques
(oPSI) présentent des profils identiques quels que soient le traitement (contrdle/exclusion) et
la saison. En revanche les mécanismes de quenching différent principalement I’été.

En conclusion : Ce projet a permis d’identifier des marqueurs génétiques, biochimiques,
chimiques et physiologiques de I’adaptation des plantes au changement climatique dans une
approche transversale. Il a été réalisé autour de plusieurs champs disciplinaires : Génomique,
Biochimie, Ecophysiologie, Chimie, Bio-informatique et Modélisation ouvrant ainsi des
perspectives a des projets plus ambitieux.
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