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Développer un outil de prédiction des réponses métaboliques de la feuille 
de maïs à des contraintes

METAFLUX

Nous disposons d’un jeu de 
données de protéomes de la feuille 
de maïs obtenus sur un panel de 
254 hybrides de maïs dans deux 
conditions hydriques, d’un modèle 
métabolique à l’échelle du génome 
et avons récemment développé un 
outil de prédiction des flux 
métaboliques à partir de données 
protéomiques.

Le panel d’outils développés sera directement utilisables 
par les partenaires pour accélérer le progrès génétique dans 
un contexte d’une demande variétale plus diversifiée : en 
particulier, une méthode permettant de détecter les voies 
métaboliques impliqués dans des variations de flux en 
réponse aux changements environnementaux et proposer 
des biomarqueurs, et un simulateur de schéma de sélection 
prenant explicitement en compte la structure du réseau 
métabolique pour optimiser les flux. 
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