Une approche de génomique fonctionnelle pour I’étude de la
formation du bois de tension chez le peuplier
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Aprés I’obtention du premier arbre transgénique en 1987', de la premiére carte génétique chez un
feuillu en 19932, et plus récemment par la publication des premiéres séquences partielles de génes
exprimés® (“ Expressed Sequence Tags ” :ESTs) chez un arbre, le peuplier s’est affirmé comme
arbre modéle pour nombre d’approches biotechnologiques. Le séquengage du génome du peuplier
actuellement en cours ne fait que confirmer son rang d’espéce pilote chez les arbres dans le domaine
de la génomique (http://www.ornl.gov/ipgc/sequencing.htm). Récemment, nous avons également
initié une approche de génomique fonctionnelle avec pour objectifs d’identifier et de caractériser des

génes importants pour la formation du bois de tension chez le peuplier.

Le bois de tension se caractérise par la présence de fibres moins lignifiées, enrichies en cellulose,
avec un angle des microfibrilles de cellulose trés resserrées sur I’axe de la fibre’. Afin d’identifier
des geénes impliqués dans la mise en place des composants biochimiques et ultrastructuraux
spécifiques du bois de tension, nous avons construit différentes type de banques de séquences
exprimées (cDNA). Plus de 10000 ESTs ont été séquencées. L’analyse comparée de ces ESTs ainsi
que les premiers résultats des données d’expression de ces génes (puce a ADN) nous ont permis de
mettre en évidence des génes dont I’expression est particuliérement affectée lors de la formation du
bois de tension. Ces résultats seront présentés en mettant en perspectives les différentes approches
envisagées pour caractériser la fonction de ces génes.
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