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Une banque soustractive[1] (SSH) a été construite à l'aide du système de xylogenèse in vitro chez 
Zinnia elegans[2, 3]. Cette banque soustractive contient les séquences de gènes qui sont plus 
spécifiquement exprimés lors des étapes tardives de la xylogenèse et notamment lors de la mise en 
place de la paroi secondaire. 
 
Nous avons recherché quel était chez Arabidopsis thaliana le gène dont la séquence est la plus 
proche de chacune des séquences de Zinnia contenues dans la banque soustractive, et avons 
entrepris l'isolement des mutants instertionnels (ADN-T) d'Arabidopsis correspondants. A l'heure 
actuelle, nous disposons d'une cinquantaine de lignées insertionnelles à analyser. L'ensemble de ces 
mutants est (ou a été) cultivé en serre afin d'identifier et multiplier les lignées homozygotes pour 
l'insertion dans le gène d'intérêt. 
 
Plusieurs pistes sont envisagées pour aborder l'analyse fonctionnelle de ces différents mutants : 
observations microscopiques de la veination des cotylédons, du système vasculaire des hampes 
florales ; FT-IR ; digestibilité in vitro des parois ; RT-PCR sur différents organes ; ...). 
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