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Le sorgho, céréale émergente, potentiel contributeur a I'offre de protéine en
conditions de changements climatiques
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Le sorgho, céréale émergente, potentiel contributeur a I'offre de protéine en
conditions de changements climatiques

9 milliard d’individus en 2050
Céréales assurent 30% des apports protéiques
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Kafirines principales protéines de stockage du sorgho, a digestibilité faible

Kafirines = principales protéines du sorgho

v' protéines de stockage
v' localisées dans I’albumen (77 % a 82 %)

. Germe
Albumen vitreux

Albumen farineux
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Kafirines principales protéines de stockage du sorgho, a digestibilité faible

Kafirines = principales protéines du sorgho

v' protéines de stockage
v' localisées dans I’albumen (77 % a 82 %)

. Germe
Albumen vitreux

Albumen farineux

Limites pour une utilisation dans I'alimentation

v’ déséquilibre en acide aminé (faible teneur en lysine)
v" faible digestibilité (diminue en cuisson)

Protain digestibility (%)

4n . Wheat
=a=Sorghum

30

P a0 85 T a5 100
Termperature (“C)

Gulati et al., 2017
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Quelles sont les causes de cette faible digestibilité des kafirines ?

Interactions entre les protéines et autres composant du grain :

v’ tanins
v amidon
v composants de la paroi cellulaire
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Interactions entre les protéines et autres composant du grain :

v’ tanins
v' amidon
v composants de la paroi cellulaire

Structure de stockage des protéines :
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v Apparition de ponts disulfures supplémentaires
= pendant le developpement du grain et la cuisson
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Quelles sont les causes de cette faible digestibilité des kafirines ?

Interactions entre les protéines et autres composant du grain :

v’ tanins
v' amidon
v composants de la paroi cellulaire

Quels sont les acteurs impligues
dans I'établissement et la

modification du corps protéiques ?

Structure de stockage des protéines :

v Formes de stockage des kafirines dans I’albumen

B,- 0- et y kafirines

/

a-kafirines

v Apparition de ponts disulfures supplémentaires 2
= pendant le developpement du grain et la cuisson il
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Acteurs clés dans la régulation des protéines de stockage et leur digestibilité chez le sorgho

Aucune connaissance
disponible sur les facteurs

régulateurs de I’accumulation
des protéines du grain et leur
digestibilite
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Acteurs clés dans la régulation des protéines de stockage et leur digestibilité chez le sorgho

Aucune connaissance
disponible sur les facteurs

régulateurs de I’accumulation
des protéines du grain et leur
digestibilité

Plusieurs connaissances
disponibles sur les facteurs
regulateurs de I’accumulation
des protéines du grain




Objectifs

Géneérer des connaissances sur les mécanismes moléeculaires impliqués dans
I’accumulation des protéines du grain de sorgho et leur faible digestibilite
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Objectifs

Geénerer des connaissances sur les mécanismes moleculaires impliques dans
I’accumulation des protéines du grain de sorgho et leur faible digestibilite
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Données RNAseq et Traits étudiés

- Genotype Macia
- 2 années (2017, 2018)
- 3 réplicas biologigues/année

—>
13 17 21 25 29 33 37 40
Jours Apres Anthese (JAA)

- 10 stades de développement (Anthése+7 a Anthése+40)
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Données RNAseq et Traits étudiés

7 10 13

1
17 21 25 29 33 37
Jours Apres Anthese (JAA)

RNAseq =60 échantillons, 37325 génes

!

Analyse de reseau de genes (WGCNA, Cytoscape)

Gene expression

Expression level

’_\_/‘\ Gene @.
=\ group B 5
== . Module

W g’;’:}; o «yellow» Module

«pink»

Module

//\/\/\/\/ Gine " «blue»
group

S
T

40

- Genotype Macia

- 2 années (2017, 2018)

- 3 réplicas biologigues/année

- 10 stades de développement (Anthése+7 a Anthése+40)
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Données RNAseq et Traits étudiés

- Genotype Macia
- 2 années (2017, 2018)
- 3 réplicas biologigues/année
— | T " _10 stades de développement (Anthése+7 a Anthése+40)
7 10 13 17 21 25 29 33 37 40
Jours Apres Anthese (JAA)

/ .

RNAseq =60 échantillons, 37325 génes

!

Analyse de reseau de genes (WGCNA, Cytoscape)

v Protéines (ug/grain)
—
R v Digestibilité des protéines (%)

turbidité pepsin

Gene expression

Module
//\/\/\/\/ k(:)rznep " ((blue»
grou|

e _A\, Gene %.
" 4 B N
= YT Module

‘ Gene
P, W group C «yeIIow» Module

«pink»

Expression level
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RNAseq
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Données RNAseq et Traits étudiés

- Genotype Macia
- 2 années (2017, 2018)
- 3 réplicas biologigues/année

10 13 17 21 25

| > .10 stades de développement (Anthése+7 a Anthése+40)
29 33 37 40

Jours Apres Anthese (JAA)

= 60 échantillons, 37325 genes

Analyse de reseau de genes (WGCNA, Cytoscape)

Expression level

Gene expression

\ Gene
group A

— //

a/

. _A\, Gene

group B

Gene
group C

Sample

Module
«blue»

Module@.\

Module
«pink»

«yellows

v Protéines (ug/grain)
—
K v Digestibilité des protéines (%)

turbidité  pepsin \

R’ = 0.8687702
-

2 E:
Stage

v’ Vitesse d’accumulation des protéines (V.A.Protéines)

v’ Vitesse de perte de digestibilité (V.P.Digestibilité)
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Liens entre les modules, vitesse d’accumulation des protéines et la vitesse
de perte de digestibilité
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v" ldentification de 19 modules de co-expressions
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Liens entre les modules, vitesse d’accumulation des protéines et la vitesse
de perte de digestibilité
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Liens entre les modules, vitesse d’accumulation des protéines et la vitesse
de perte de digestibilité
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Liens entre modules, \V.A.Protéines et \V.P.Digestibilite
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V.P.Digestibilité
V.AProtéines

Liens entre les modules, vitesse d’accumulation des protéines et la vitesse

de perte de digestibilité
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v Module jaune clair

Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Geénes clés impliqués dans I'accumulation des protéines

v Module jaune clair
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Visualisation du réseau de co-expression du module jaune clair avec Cytoscape
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v Module jaune clair

v' 20/23 des geénes connus d’a-Kafirines

Geénes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines

v Module jaune clair Opague|
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines

v Module jaune clair
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines

v Module jaune clair
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines

Opaque |
1 1 “Sobic.002G367600" [FSobic005G4600") -
v" Module jaune clair (o) [Sohcovsaesion)
v’ 20/23 des génes connus d’a-Kafirines NAC20 (NAC) merossrasar) | (omeoosdrai]
L : PBHl(nI Ofl)' e - _W : ["sobic 0106022600
\ o5 smncm‘rxez%szoo [*sobic.o06G0sss00"] = = z =

v" Orthologues de génes de maj§==== ST S e e =

dont les mutants sont affectés = Dpagque 0 e e S I00) Comomomen ] G o G

dans I’accumulation des —Eommm=mm P— ~ Opaque 55 (:2P) ,

t’ P [Sobic 0056192501°] , ? = R \_
Proteines . e S TS K02 (C242)
3 8 °‘?'°~°°BG‘§§_‘:9T> mAB"S (BS) —

v" Orthologues de FT connus chez
le mais ou le riz, comme

impliqués dans I’accumulati@isess

des proteines oo
Proc Natl Acad Sci U S A 2016 Sep 27; 113(39): 10842-10847.

Published online 2016 Sep 12. doi: 10.1073/pnas 1613721113

PMCID: PMC3047157
PMID: 27621432

., Maize endosperm-specific transcription factors 02 and PBF hetwork the regulation of
; protein and starch synthesis
‘ f Zhiyong_Zhang,®® Xixi Zheng,? Jun Yang,? Joachim Messing ®! and Yongrui Wu?1
¥ | | e In du réseau de co-expression du module jaune clair avec Cytoscape,

R o ,“, *‘.w\,
PRI e

-

D



Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Genes clés impliqués dans I'accumulation des protéines
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Identification des Facteurs de transcription clés dans la biosynthese des kafirines

FT les plus liés aux génes de a-kafirines
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Identification des Facteurs de transcription clés dans la biosynthese des kafirines

FT les plus liés aux génes de a-kafirines

FT Sobic Name Fréquence

PBF 2 (Dof) Sobic.008G001700 17
PBF_1 (Dof) Sobic.005G001500 14
NAC75 (NAC) Sobic.009G071600 16
PTF1 (bHLH) Sobic.010G071600 16
CO _like Sobic.004G256200 14
DD7 (C2H2) Sobic.002G293000 13
DD4 (C2H2) Sobic.002G293100 13
DD4 (C2H2) Sobic.004G285400 13
RGA (GRAS) Sobic.008G168400 12
GATA16 (GATA) Sobic.003G157300 11
BRZ1 (BES1) Sobic.003G026300 10
ZmABI19 (B3) Sobic.003G275400 10
NAC75 (NACT75) Sobic.006G004100 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.009G086800 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.002G192600 9
MYB3R4 (MYB) Sobic.004G123400 7
OsSPL6 (SBP) Sobic.001G026500 6
C3H Sobic.005G111700 6
G2 _like Sobic.002G147400 5
NKD2 (C2H2) Sobic.006G180900 5
Opaque54 (bZIP) Sobic.002G054800 4
HD ZIP Sobic.003G303500 4
NAC Sobic.007G166100 4

Sobic.008G071900 4
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FT les plus liés aux génes de a-kafirines

Identification des Facteurs de transcription clés dans la biosynthese des kafirines

Connus dans 1’accumulation des proté€ines

{

FT Sobic Name Fréquence

PBF 2 (Dof) Sobic.008G001700 17
PBF_1 (Dof) Sobic.005G001500 14
NAC75 (NAC) Sobic.009G071600 16
PTF1 (bHLH) Sobic.010G071600 16
CO _like Sobic.004G256200 14
DD7 (C2H2) Sobic.002G293000 13
DD4 (C2H2) Sobic.002G293100 13
DD4 (C2H2) Sobic.004G285400 13
RGA (GRAS) Sobic.008G168400 12
GATA16 (GATA) Sobic.003G157300 11
BRZ1 (BES1) Sobic.003G026300 10
ZmABI19 (B3) Sobic.003G275400 10
NAC75 (NACT75) Sobic.006G004100 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.009G086800 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.002G192600 9
MYB3R4 (MYB) Sobic.004G123400 7
OsSPL6 (SBP) Sobic.001G026500 6
C3H Sobic.005G111700 6
G2 _like Sobic.002G147400 5
NKD2 (C2H2) Sobic.006G180900 5
Opaque54 (bZIP) Sobic.002G054800 4
HD ZIP Sobic.003G303500 4
NAC Sobic.007G166100 4

Sobic.008G071900 4
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Identification des Facteurs de transcription clés dans la biosynthese des kafirines

FT les plus liés aux génes de a-kafirines

Connus dans 1’accumulation des proté€ines

Connus dans I’accumulation des protéines ——

Connus dans I’accumulation des protéines

{

FT Sobic Name Fréquence

PBF 2 (Dof) Sobic.008G001700 17
PBF_1 (Dof) Sobic.005G001500 14
NAC75 (NAC) Sobic.009G071600 16
PTF1 (bHLH) Sobic.010G071600 16
CO _like Sobic.004G256200 14
DD7 (C2H2) Sobic.002G293000 13
DD4 (C2H2) Sobic.002G293100 13
DD4 (C2H2) Sobic.004G285400 13
RGA (GRAS) Sobic.008G168400 12
GATA16 (GATA) Sobic.003G157300 11
BRZ1 (BES1) Sobic.003G026300 10
ZmABI19 (B3) Sobic.003G275400 10
NAC75 (NACT75) Sobic.006G004100 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.009G086800 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.002G192600 9
MYB3R4 (MYB) Sobic.004G123400 7
OsSPL6 (SBP) Sobic.001G026500 6
C3H Sobic.005G111700 6
G2 _like Sobic.002G147400 5
NKD2 (C2H2) Sobic.006G180900 5
Opaque54 (bZIP) Sobic.002G054800 4
HD ZIP Sobic.003G303500 4
NAC Sobic.007G166100 4

Sobic.008G071900 4

NF_YC
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Identification des Facteurs de transcription clés dans la biosynthese des kafirines

FT les plus liés aux génes de a-kafirines

Connus dans 1’accumulation des proté€ines

Non connus dans I’accumulation des protéines

Connus dans I’accumulation des protéines ——

Connus dans I’accumulation des protéines

NF_YC

FT Sobic Name Fréquence

PBF 2 (Dof) Sobic.008G001700 17
PBF_1 (Dof) Sobic.005G001500 14
[ NACT75 (NAC) Sobic.009G071600 16
PTF1 (bHLH) Sobic.010G071600 16
CO _like Sobic.004G256200 14
DD7 (C2H2) Sobic.002G293000 13
- DD4 (C2H2) Sobic.002G293100 13
DD4 (C2H2) Sobic.004G285400 13
RGA (GRAS) Sobic.008G168400 12
GATA16 (GATA) Sobic.003G157300 11
BRZ1 (BES1) Sobic.003G026300 10
ZmABI19 (B3) Sobic.003G275400 10
NAC75 (NACT75) Sobic.006G004100 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.009G086800 10
OsNAC20 (NAC) Sobic.002G192600 9
MYB3R4 (MYB) Sobic.004G123400 7
OsSPL6 (SBP) Sobic.001G026500 6
C3H Sobic.005G111700 6
G2 _like Sobic.002G147400 5
NKD2 (C2H2) Sobic.006G180900 5
Opaque54 (bZIP) Sobic.002G054800 4
HD ZIP Sobic.003G303500 4
NAC Sobic.007G166100 4
Sobic.008G071900 4
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Choix des FT a tester pour étudier leur roles dans I'accumulation des protéines

O2 et PBF1 des hubs qui coordonnent la
régulation de I’accumulation des zéines
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Choix des FT a tester pour étudier leur roles dans I'accumulation des protéines
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Choix des FT a tester pour étudier leur roles dans I'accumulation des protéines
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Choix des FT a tester pour étudier leur roles dans I'accumulation des protéines
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Choix des FT a tester pour étudier leur roles dans I'accumulation des protéines

O2 et PBF1 des hubs qui

régulation de I’accumulation des zéines
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Validation des facteurs clés dans I'accumulation des protéines

Surexpression dans des protoplastes de Sorgho
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Validation des facteurs clés dans I'accumulation des protéines

Surexpression dans des protoplastes de Sorgho
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TF choisis

Validation des facteurs clés dans I'accumulation des protéines

Surexpression dans des protoplastes de Sorgho
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Genes clés impliqués dans la perte de digestibilité

v Module vert clair

v' Génes clés : GS>|0,8

v Majoritairement des FT

v’ 8 geénes de structure :

- GBSSI : amidon synthase 1-2

- PDI : Protéine disulfure isomérase

Nom de géne Espéce du géne Symbole du géne Classe de Fgctgur de References _ G_S .
Sorgho orthologue Transcription Digestibilité
I Sobic.002G116000 O. sativa GBSSI or waxy Smith., 1997 0,912
Sobic.009G057600 O. sativa 0s03g42280.1 B3 Jinetal., 2017 0,896
Sobic.001G496600 S.bicolor NA STAT Jinetal., 2017 0,895
Sobic.003G027000 S.bicolor NA MIKC_MADS  linetal., 2018 0,892
Sobic.004G056000 O. sativa OsMADS29 MIKC_MADS  Ouyang et al., 2007 0,883
Sobic.007G193300 O. sativa OsMADS7/0sMADS45 MIKC_MADS  Zhanget al., 2018 0,877
Sobic.001G086400 S.bicolor NA MIKC_MADS  linetal., 2017 0,874
Sobic.003G381100 O. sativa OsMADS21 MIKC_MADS  Ouyang et al., 2007 0,870
Sobic.001G178100 A. thaliana IMP Rishi et al., 2015 0,865
Sobic.001G217200 S.bicolor NA HD-ZIP Jinetal., 2017 0,862
Sobic.001G235100 S.bicolor NA MYB_related  Jinetal., 2017 0,857
Sobic.002G054400 O. sativa OsPK2 Caietal., 2018 0,849
I Sobic.004G000400 Z. mays PDI Nancy_Mano 0,849
Sobic.001G537300 S.bicolor NA HD-ZIP Jinetal., 2017 0,845
Sobic.006G266400 Z. mays ZmAFL4 B3 Grimault et al., 2015 0,839
Sobic.001G217300 S.bicolor NA ARF Jinetal., 2017 0,836
Sobic.007G141600 S.bicolor NA C2H2 Jinetal., 2017 0,835
Sobic.001G239500 O. sativa SS 1-2 Ouyang et al., 2007 0,833
Sobic.003G379000 O. sativa OsMADS2 MIKC_MADS  Ouyang et al., 2007 0,829
Sobic.002G368700 S.bicolor NA MIKC_MADS linetal., 2017 0,829

PDI :ades proprietes d'oxydoréductase et d'isomérase et peut causer le repliement des
protéines dans le réticulum endoplasmique en catalysant la formation de ponts disulfures
(Moretti & Laurindo, 2017)

Sobic.001G219300 Z. mays Mdh4
Sobic.004G026700 S.bicolor NA bZIP

Chen et al., 2020 0,806
Jinetal. 2017 0,802
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Evolution de I'accumulation des protéines et leur digestibilité au
cours du développement du grain

La quantité de protéines dans les grains augmente

: . Sigmoide
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Eé . . . Pri=Fistage = 3.252058e-07
85 . an

s B4 Pr{=F).rep = 01286143

gb

B0

fin

Digestibilité des protéines (%)
Digestibilité des protéines (%)

]

Digestibilité des protéines (%)/)

Stage " N Stage 1 5 - A o= Py fh Pl &

P
Stage



Analyses statistiques des données phénotypiques

v" ANOVA + test HSD de Tukey : étudier 1’évolution de chaque trait et comparer les différents stades
au cours du développement du grain

v Test de plusieurs modeles mathématiques (Sigmoide, Polynémes) : calculer les vitesses d’accumulation
des proteines et les vitesses de perte de digestibilité entre les différents stades

Polynéme 2 Polynéme 3 Polyndme 4 Polynéme 9 Sigmoide

2500 2= Pr=NA
R?= 0924113 « Pr=0.1442743 . 2500 R* = 0.028892 » Pr=0.5658448 . 2600 R2=0.0813428 » Pr=02265978 - " RE=1

1 2 2 ES) sooa T g T T Stage
SSSSS

l

v' Vitesse d’accumulation des protéines
v’ Vitesse d’accumulation de 1’amidon

v" Vitesse de perte de digestibilité

58



