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Une approche génétique a été engagée afin d'¢lucider les mécanismes moléculaires contrélant
la mise en place ainsi que la dynamique de l'organisation de la paroi primaire. L'analyse de
mutants déficients pour la synthése de cellulose indique : 1) au moins 3 isoformes de cellulose
synthase (CESAL, 3 et 6) sont nécessaires dans la méme cellule pour une synthése normale
de cellulose, probablement au sein d'un méme complexe [1,2], ii) une endoB-1,4 glucanase
membranaire KOR qui hydrolyse la cellulose est nécessaire a sa synthese [3] iii)) KOR fait
partie d'un complexe multiprotéique observé chez Arabidopsis et la fibre de coton, et dont la
composition change au cours de la maturation de la fibre, iiii) une chitinase basique putative
sécrétée [4], une protéine membranaire nouvelle KOB1 de fonction inconnue [5] ou encore
une GPI-anchored protein COBRA sont impliquées dans la synthese de cellulose [6].

Notre objectif est de mieux comprendre les différents niveaux de régulation de la biosynthése
de la cellulose via I’étude des différents geénes isolés au laboratoire, des protéines
correspondantes et des mécanismes de contrdle de leur activité, dans les différents contextes
mutants disponibles.

Nous avons entrepris 1'étude des complexes multiprotéiques dans lesquels ces différentes
protéines sont engagées au moyen d'approches simultanées d'immunoprécipitation et de co-
purification par une stratégie TAP (Tandem Affinity Purification).

Par ailleurs, de multiples niveaux de régulation semblent intervenir dans la synthése et
I'assemblage de la cellulose: dimérisation des CesA sous contrdle redox via le motif RING-
finger N-terminal; phosphorylation; assemblage, désassemblage et dégradation par
ubiquitination et aussi des mécanismes de glycosylation et de contrdle de qualité au niveau du
RE ou encore de contrdle de l'adressage au plasmalemme.

Les approches développées au laboratoire pour €lucider ces différents niveaux d'organisation
et de régulation seront présentées.
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