M2 Parcours MMPEM
M a S te r Microbiologie Moléculaire, Pathogénie, Ecologie Microbienne

® .. ‘e . . Batiment Dubois — 2°™ étage
C r . b l O I O g l e Université Claude Bernard Lyon 1
69622 — VILLEURBANNE CEDEX
Tel : 0472431377
E-mail : master2.ecomi@univ-lyonl.fr

http://master-mic.univ-lyon1.ir

PROPOSITION SUJET de MASTER 2017-2018

TITRE : Impact de l'essence forestiere sur la diversité et les interactions entre systémes
enzymatiques fongiques impliqués dans la dégradation des lignines

Nom, Prénom du Maitre de Stage : LUIS Patricia
Qualité : Maitre de Conférences

Téléphone: 0472448047 E-mail : patricia.luis@univ-lyon1.fr

Nom, Prénom du co-encadrant éventuel : HUGONI Myléne
Qualité : Maitre de Conférences

Téléphone: 0472431050 E-mail : mylene.hugoni@univ-lyon1.fr

Laboratoire d’accueil, Responsable et équipe :
UMR 5557 Ecologie Microbienne (resp. Moénne-Loccoz Yvan)
Equipe « Adaptation des Microorganismes Eucaryotes a leur Environnement »

Adresse : 43 bd du 11 Novembre 1918 — 69100 Villeurbanne Cedex

Nom du candidat éventuellement proposé :

S'il n'est pas retenu, acceptez-vous un autre candidat ? Oui - Non

Description du sujet au verso =




Sujet (objectif, démarche et technique, collaboration(s),...) :

Contexte et objectif

En milieu forestier, plus des deux tiers du carbone organique est stocké dans les sols sous la forme de
litieres et d’humus d’origine végétale (1). La décomposition de cette matiere organique, composée
essentiellement de polysaccharides (i.e. cellulose et hémicelluloses) et de lignine, constitue un processus
essentiel au bon fonctionnement de I'écosystéme forestier et du cycle du carbone. Les mécanismes impliqués
dans ces phénomenes de dégradation sont fortement controlés par les microorganismes du sol et plus
particulierement par les champignons saprotrophes qui, de par leur abondance et leur forte capacité
hydrolytique, sont considérés comme les décomposeurs les plus efficaces en milieu forestier. Ainsi, selon la
littérature, seules certaines espéeces de basidiomycetes saprotrophes sont capables d’hydrolyser
complétement la lignine qui protége la cellulose et les hémicelluloses de la dégradation microbienne (2).

La lignine, deuxiéme polymeére le plus abondant sur terre, représente un vaste groupe de polymeres
aromatiques (ou polyphénols) issus de la polymérisation de trois monolignols (I'alcool p-coumarylique appelé
aussi unité H ou Hydroxyphényle, I'alcool coniférylique appelé unité G ou Guaiacyle, et I'alcool sinapylique
appelé unité S). La nature complexe des liaisons établies entre les différents monolignols et les
polysaccharides (cellulose, hémicelluloses) auxquels ils sont associés rend les lignines difficilement
hydrolysables (3). Sachant que I'essence forestiére et par conséquent la qualité de litiere produite sont les
principaux facteurs influencant la composition de la communauté fongique et la vitesse de décomposition de
la matiére organique (4), nous émettons I’hypothése que la diversité et les interactions entre les
mécanismes enzymatiques impliqués dans la dégradation de la lignine sont différentes en fonction de
I’'essence forestiére et du type de lignine. Pour répondre a cette hypothese, la diversité de différentes
familles enzymatiques exprimées par les communautés de basidiomycetes du sol impliquées dans la lignolyse
sera analysée par métabarcoding (c’est-a-dire le séquencage haut-débit d’amplicons gérés a partir d’ADNc
environnementaux) sous une forét de feuillus (lignine contenant les unités G et S) et une forét de résineux
(lignine composée uniquement de G). Les enzymes ciblées seront non seulement (i) des enzymes directement
impliquées dans la dégradation de la lignine (i.e. laccases, peroxydases de classe Il, et les peroxygénases
aspécifiques) mais aussi (ii) les enzymes accessoires produisant le H,0, nécessaire au fonctionnement des
peroxydases (i.e. aryl alcool oxydases et glyoxal oxydases). Ce projet devrait permettre de définir des réseaux
d'interactions entre les génes exprimés dans les différents environnements. Ces analyses permettront
d’appréhender les co-occurrences survenant au sein d'une méme famille génique mais également entre
membres de différentes familles, aboutissant ainsi a meilleure compréhension des mécanismes biochimiques
mis en place par les communautés fongiques pour dégrader la lignine. Par la suite (dans le cadre d’'une
éventuelle these) les systémes enzymatiques, identifiés par la construction de réseaux d’interactions et
agissant en synergie, pourraient étre isolés par "une approche de capture de genes" afin de faire exprimer les
protéines actives dans un hote eucaryote et ainsi de pouvoir reconstituer in vitro les systemes enzymatiques
identifiés sous les différentes essences forestieres. Ceci permettra de tester leur efficacité sur différents
types de lignine en collaboration avec I'unité Biodiversité et Biotechnologie Fongiques de I'INRA- Université
Aix-Marseille.

Démarche et méthodologie:

Si certains ADNc sont déja disponibles au laboratoire, I'étudiant sera amené a extraire des ARNm a partir
d’échantillons de sol afin de générer des quantités d’ADNc suffisantes pour permettre I'amplification de tous
les genes fonctionnels ciblés par cette étude. L'étudiant en Master participera ensuite a I'amplification et au
séquencgage des différents génes fonctionnels a partir de ces ADNc environnementaux. Ces ADNc ont été et
seront générés a partir des ARNm extraits de sols prélevés sous une forét d’épicéas (résineux) et de hétres
(feuillus). Les amorces qui seront utilisées sont soit disponibles (5-7) soit en cours de validation. L’étudiant
bénéficiera des compétences en analyse de données issues du séquengage haut-débit (ici de type amplicons)
et des compétences en construction de réseaux d’interactions, disponibles au sein du laboratoire et de
I’équipe d’accueil.
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