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Les mycotoxines: contaminants majeurs
des récoltes céréalieres

| Mycotoxines:
Toxines produites par les espéces de
Fusarium, Aspergillus et Penicillium

Résidus de pesticides
Herbicide, fungicide, insecticide
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Especes fusariennes sur blé /orge et
toxines associées

Fusarium / Toxines \

F. graminearum TCTB, ZEA

F. avenaceum MON,BEA,ENNs

F. culmorum TCTB, ZEA

F. poae TCTB (NIV),BEA, ENNs
F. tricinctum MON, BEA, ENNs

F. sambucinum TCTA, ZEA, BEA, ENNs

F. sporotrichoides TCTA,ENNs, BEA

F. equiseti TCTA et B, ZEA, BEA, ENNs
F. acuminatum TCTA, ENNs

F. crookwellense = cerealis TCTB, ZEA

F. langsethiae TCTA,ENNs, BEA

F. pseudograminearum TCTB

F. heterosporum ZEA

F. oxysporum Fumonisine C, ENNs, BEA

\ F. verticilloides / \ Fumonisines B /

Trichothécénes B Dé ivalenol 15-Acetyl ivalenol -Acetyl ivalenol
TCTB Trichothécénes B mp QN Déoxynivaleno , 15 ADON 5-Acetyldeoxynivaleno , 3ADON 3-Acetyldeoxynivalenol ,

NIV Nivalenol Fx Fusarénone X ou 4-Acetylnivalenol
7

Trichothécénes A iacét irpénol
TCTA richothecenes A g DAS diacétoxyscirpéno , T_2’ HT_2’ .
ZEA Zearalenone FUM Fumonisines MON Moniliformine BEA Beauvericine ENNs Enniatines
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Limites maximales réglementaires et recommandées
applicables dans la filiere céréaliere

Teneurs maximales en mycotoxines, pg/kg

= DON ZEA FB1+FB2 T2+HT2 OTA AFB1
1250 100
Céréales brutes blé dur et avoine : 100 - Orge: 200 5 2
1750 Avoine: 1 000
Mais 1750 350 4 000 200 5 2
Aliment bébé 200 20 200 15 0,5 0,1
- 500
Céréales 8 000 2 000 - Avoine: 2 000 250 20
Mais 8 000 2000 60 000 500 250 20
- Réglementation_ CE /1126/2007 et CE/32/2002 Recommandation — CE/165/2013 et CE/576/2006
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Cycle fongique de Fusarium graminearum

Forme sexuée de |'inoculum 'il “]f} Forme asexuée de |'inoculum
Ascospores
(spores sexuées) Macroconidies
i\t Projetées dans Uair par ; \v&] (spores asexuées)
K la pluie 45
Inoculation |
Impactsdela N \
pluie ou attaques ~
i Ca?udmphams

_ﬁe culture encore vi
apres Lhiver)

d L]

Cycle sexue Cycle asexué
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Facteurs influencant I'accumulation de
mycotoxines dans |'épis

J Plante
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Date de Floraison
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Date de récolte
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Objectifs Projet QUASAGRO

| Acquérir des références sur les niveaux de contamination des BD et BT

‘1| population Fusarienne des blés tendres et blés durs

2| des teneurs en fusariotoxines des blés tendres et blé durs

B éléments-traces des sols agricoles et des productions de blé tendre, blé dur,
tournesol en alimentant la base de données Quasaprove,

BB Dégager une typologie des situations pédoclimatiques a risque et
déterminer les leviers agronomiques pour limiter les contaminations

Année de récolte | 2015 | 2016 | 2017

’

[0 SS9
el
Y

-_____E___r_ésidus

P —

zlésidus

Grains Blé
Tendre 23 27
Dur 4 6 3
Résidus
Tournesol 3 5
Mais 3 1
Blé 2
Moutarde 1
Pois 1 blé e
Colza 1 1
Orge 1
ns grains de {
Echantillons résidus 19 sl

Quantification des espéces
Fusariennes et Microdochiennes
(qPCR TagMan)
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Répartition des échantillons en France

9 Blé tendre 2015-2016-2017

Blé dur 2015-2016-2017
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Echantillons
2015 N ( 2016 [ 2017 N

Grains de blé Grains de blé Grains de blé
Echantilon Région -Département  Type de blé Echantillon  Région -Département  Type de blé Echantillon Région-département Type de blé
571 ‘ Montbrison -42 i blé tendre | ;3; Auch 32 blé tendre 945 Isle sur Sorgue»32 blé dur
573 | IsesurSorgues-84 | blédur | e S Lusignan-86 A
— ‘ e l e | i Mauguio -34 blé dur 949 Chartres-28 blé tendre
577 Auch Beaulieu-32 | blétendre | 799 IslesurlaSorgue-84| blé dur = Epoisses 22 E:e tenjre
52 | Mese-17 [biévendre | 801 | Etoile sur Rhone-26 | blé tendre “EE e L ETE 2 S
! { 803 Montbrison-42 blé tendre 955 Boi ille-01 blé tend
584 | Auxerre -89 | blé tendre | 805 Biras-24 blé tendre 957 Gl hevilics SALEOLIC
586 | Acchigny-86 | blétendre | 807 Messac-17 blé tendre 959 Auxerre-89 blé tendre
551 gﬁ BArthlg[;ISSGS :e temre 961 Estrée Mons-80 blé tendre
593 Boigneville -91 blé tendre ar le = e tendre R >
595 813 Rethel-08 bl tendre 222 :uassac ;; E:e, :e”:re
597 | Carcassonne-11 | blétendre | 815 Crézancy-02 blé tendre o= y e’"fﬁs’ - bl‘? te”d“’
T X 5 ersailles- é tendre
599 Chambray-37 blétendre gi; Brie Comte Robert-77] bI€ tendre e s 5 bl tend
e = Boigneville-91 | blé tendre SMIRTSoN SRASULLE
———————— Versailles-Grignon -78 | blé tendre - 973 Avignon-84 blé dur
a3 ::: Chambray-37 ISR 979 Clermont Ferrand-63 blé tendre
605 Brie Comte Robert-77 | blé tendre 827 Toulouse-31 blé dur 985 Airion-60 blé tendre
607 ‘ Toulouse -31 | blé dur | 229 1003 Etoile sur Rhone-26 blé tendre
609 Crézancy-02 blé tendre 831 i , 1017 Toulouse-31 blé dur
{ Lusignan-86 blé tendre =
611 ‘ Rethel -08 I blé tendre ] 833 ‘& 1021 Chambray-37 blé tendre
835
613 | BarleDuc-55 blé tendre FER
615 | Estrée Mons-80 | blétendre | 841 Estrée Mons-80 | blé tendre
617 Rennes-35 | blétendre | 843 Versailles -78 blé tendre
519 | 845 Auxerre-89 blé tendre
Lusignan -86 blé tendre 847 Clermont Ferrand-63 | blé tendre
621 849 2
623 851 Rennes-35 blé tendre
§25 Clermont Ferrand -63 | blé tendre 853 Epoisses-21 blé tendre
T == 1 859 Airion-60 blé tendre
629 \ Avignon -84 blé dur < Joenon ca =
633 Airign -60 blé
asidus Résidus
Echantillon résidus| Région-Département Type Echantillon Résidus | Région-Département Type
627 Clermont Ferrand-63 pois 796 Mauguio-34 blé dur
628 Lusignan-86 orge de printemps 837 Lusighan-17 colza
: 846 Auxerre-89 blé tendre
632 Avignon-84 tournesol = — |
636 Messac-17 tournesol 2 EUlo LB
5—50 Epoisses-21 tounesol 858 Messac-17 tournesol
871 Avignon -84 tournesol
653 Chambray-37 colza
656 LUSieran-86 moutarde 873 Isle sur la Sorgue-32 | tournesol
- g - = 875 Epoisses-21 tournesol
657 Versa"!es Gngnon-78 mais 876 Clermont Ferrand-63 mais R
658 Estrée Mons-80 mais 891 Versailles-78 mais o WW Ve 9
659 Lusignan-86 mais D o "
) | strée Mons-80 mais |




Teneurs en Trichothécenes de type B
Des échantillons de blé 2015 -2016- 2017

Broyage [ Extractiondes| > Analyse par HPLC

HPLC/DAD
Colonne : phase inverse C8 12°
M . 4 p Solvant A : H,0 (pH 2,6) . Wi
es grains ricnothecenes Sopente pEN :
Détecteur : barrette de diodes :
Etalon : s 2
=~ Témoin INRA 117 3j e o
< w0 20 om0 s
2 20 A Lonueur donde ()
£
=
\\ \\ ®
o
2015 2016 2017 §
s = - - = - S
Grains de blé Grains de blé Grains de blé 810 4.2 6,2 8,6 "7 19
5 i el g z ©
Echontiflon  Région -Département  Type de blé Echantifion Région -Département  Type de bié il Région-département Type de blé
571 Montbrison -42 blé tendre | ;g; Rkho2 e e 945 Isle surSorgue-52 blé dur L
573 Isle surSorgues-84 | blédur s 937 Lizsigoasn-Bt b"':' tendre 8 A N
575 Maugia-34 [ "otd dur 207 Mauguio -34 blé dur z:? EChE_I‘trES-zz E%L_ . . - \ e
577 | AuchBesulieu-32 | blétendre | 799 Isle sur la Sorgue-B4| _ blé dur el Srendre o 4 6 8 10 12
| s | Wikt 50 Erolle sur R 26| bié tendre a53 Le Mans-72 bié tendre !
582 Messac- 17 blé tendre IR Temps (min)
1 | arac| 80 hris 2 bié tendre EEE) Boigneville-81 blé tendre
584 | Auxerre -89 I_b\ll.ndrl | 80! Biras-24 blé tendre as7
586 | Achigny-86 blé tendre 80 Messac-17 bié tendre 959 Auxerre-89 blé tendre
551 | | :‘;’91’ ;":"5&:35"5 :_ "’x‘ 961 Estrée Mons-80 blé tendre
553 Boignaville-91 blé tendre ar le Duc & tendre 5 ,
sss | | | 813 Rethel-08 bié tendre pes Wl ::e, te"g'e
557 | Carcasonne-11 | blétendre 815 Crézancy-02 blé tendre 965 Refines 35 Sl
589 | Chambray-37 " ey | 817 Brie Camte Robert-77| bIé tendre 967 Versailles-78 bl tendre
— TS g;g Boigneville-91 bid 2 269 Mun_tbnsun-tlz blé Ifendre
| Verssilles-Grignon -78 | blé tendre 1 : 973 Avignon-84 blé dur
5_0_3_ | 15 gg: Chambray-37 i€ tendre 979 Clermont Ferrand-63 blé tendre
505 | Brie Comte Roben-77 | blétendre | 827 Toulouse-31 blé dur 985 Airion-60 blé tendre
607 Toulouse -31 bilé dur 529 1003 Etoile sur Rhone-26 blé tendre
505 Crézancy-02 831 - Z 1017 Toulouse-31 bié dur
611 | Rethel-08 o wenare | 233 kustznen 80 i bencke 1021 Chambray-37 T4 hendie
613 | BarieDuc-55 | viétendre | ::;
615 | Estrée Mons-80 | | 41 Estrée Mons-80 bié tendre |
617 Rennes-35 bliétendre | 343 Versailles -78 bié tendre
519 | 345 Auxerre-89 bié tendre - - T .
i | Lusignan-86 Bid tendre 347 Clermont Ferrand-63 | blé tendre
- = Rennes-35 blé tencre
625 | ClermontFemand-63 | blétendre | 853 Epoisses-21 bié tendre
= == + T { B55 Airion-60 blé tendre
| Awignon-84 | B4 dur 866 Avignon-84 bI€ dur
633 | girion-80 sié as
2 échantillons =>DON uniquement
n° 809 => 10,36 ug/g *
00 Ng/g
Pas TCTB n° 821=> 2,25ug/g*
b
L t cchantill ‘ont de TCTB
/lLes autres echantilions nont pas de :

R
— : o _
* Au dessus de la réglementation [blé tendre 1250 ug/kg / Blé dur 1750 pg/kg] Lo W@/L’V& 1 0




Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

Amplitication Gurves

\ N Broyage . Extraction > Quantification i
™) . Récoltes 2015 W des grains ~ ADN total - ciblée QPCR ;

ng ADN Fongique/
ng ADN de Blé

3,5E-02

571 =573 m577 =582 m582 m584 586 591 593

595 597 7 599 m 601 ™ 603 m 605 607 m609 m6l1l

613 615mM617 619 " 621 M 623 M625 W 629 M633

0,0E+00

F. tricinctum F.culmorum F.langsathiae  F.graminearum F.poae F.sporotrichoides F.avenaceum M.majus M.nivale
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Quantification de la flore fusarienne

~ etmicrodochienne
Récoltes 2015

ng ADN Fongique/
A ng ADN de Blé
» & 5E04

44

571 573 582 582 m584 586 591 593

595 597 601 603 m605 607 m609 m6l1l

613 615 619 621 62 3E = MI6G2.5ER GO CREMIG )

F. tricinctum F.culmorum F.langsathiae  F.graminearum F.poae F.sporotrichoides F.avenaceum M.majus M.nivale
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Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

- £
S

1

: -' v \\ £ : =
= t \ A
" 3@5}\ | Récoltes 2015

> ng ADN Fusarium/ ng ADN Microdochium /
ng ADN de Blé ng ADN de Blé

F. tricinctum

§ 4,0E-04 F.culmorum

M F.langsathiae 1,4E-02
B F.graminearum
F.poae

1,2E-02

F.sporotrichoides

F.avenaceum

M.majus R

H M.nivale
8,0E-03

6,0E-03

4,0E-03

‘ ‘ 2,0E-03
| e 0,0E+00

571 573 575 577 582 584 586 591 593 595 597 599 601 603 605 607 609 611 613 615 617 619 621 623 625 629 633 13




5,0E-01

4,5E-01

4,0E-01

Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

F.culmorum

® F.langsethiae
B F.graminearum
F.poae
F.sporotrichoides
F.avenaceum
F.Tricinctum
‘ i .
656 657 658 |

627 628 636 653 659

Pois paile Orge print paille Tournesol tige Colza naile Moutarde paille Mais npaille

Presence de Presence de

Presence de . ) .
M.nivale M.majus et M.nivale

M.majus et M.nivale

. . R
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Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

\ Recoltes 2016

\ ng ADN Fongique/
ng ADN de Blé
3,0E-02
791 793 m795 797 799 m801 803 805 807

813 m815 m817 mM819 mMB821 mWM823 mM825 " 827 « 829

835 m839 m841 m843 m845 m847 m849 m851 853

| 0,0E+00 : ! I e L : |18

F.tricinctum F.culmorum F.langsethiae F.graminearum F.poae F.sporotrichoides F.avenaceum M.nivale M.majus
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Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

ng ADN Fongique/
ng ADN de Blé

7,0E-03

0,0E+00

l | ||

m819 m821

W 845 m847

ey, OBV T I’I‘n

F.tricinctum F.culmorum F.langsethiae F.graminearum

F.poae

F.sporotrichoides

F.avenaceum M.nivale M.majus

. L . R _
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Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

| Récoltes 2016

ng ADN Fusarium/ ng ADN
ng ADN de Blé Microdochium /
F.tricinctum ARG
7,0E-03 1,0E-01

F.culmorum

M F.langsethiae 9,0E-02

M F.graminearum
F.poae 8,0E-02
F.sporotrichoides

M F.avenaceum 7,0E-02

B M.nivale
M.majus 6,0E-02

5,0E-02
4,0E-02
3,0E-02

R: tournesol

2,0E-02

R: tournesol

R: colza | rIﬂou‘ard_ ‘ | |l 1,0€-02
LA B I T T | | I [yReeoise [ 0] | | mtpurmesat

T e

791 793 795 797 799 801 803 805 807 809 811 813 815 817 819 821 823 825 827 829 831 833 835 839 841 843 845 847 849 851 853 859 866

R ;
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Quantification de la flore fusarienne
et microdochienne

'Résidus 2016

ng/ul pour 20ng ADN Total

o 4,5E-02

F.culmorum

B F.langsethiae

B F.graminearum
F.poae
F.sporotrichoides

M F.avenaceum

F.tricinctum

| | )

796 837 846 856 858 871 873 875 876 891 892

Blé Durtige Colza paille Blé tendre tige T TOUrnesol tige M————————— * Mais paille *
Présence de Erocencerde Présence de
M.majus et M.nivale M.majus et

. . R
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Quantification de la flore fusarienne

el _. et microdochienne
ere = Récoltes 2017

\* "f ng ADN Fongique/
3 ’&S\ ¥ ng ADN de Blé

 1,6E-02

947 m949 951 953 955 m957

961 963 965 967 969 9y8)

985 m 1003 m1017 m 1021

F.tricinctum F.culmorum F.langsethiae F.graminearum F.poae F.sporotrichoides F.avenaceum M.nivale M.majus

. . R
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Quantification de la flore fusarienne

A et microdochienne
| Récoltes 2017 |

ng ADN Fongique/
ng ADN de Blé
Wy
ol 2,5E-03 F.tricinctum 1,37502
F.culmorum
M F.langsethiae
M F.graminearum
F.poae
F.sporotrichoides
B F.avenaceum

B M.nivale

M.majus

" 5,0E-04

R:colza ou
tournesol

“ R:tournesol R:ble tendre R:tournesol
ofl 0,0£+00 | - Rimais sl . : : :
945 947 949 951 953 955 957 959 961 963 965 967 985 1003 1017 1021

R:tournesol

i i R
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Bilan

2015: Grains: M. majus + présent (fréquence et quantité)
S AT M. nivale - présent que M. majus mais + que Fusarium
Fusarium : faible en cohérents avec I'absence de TCTB
F. poae + fréquent parmi les Fusarium quantifiés mais Qté faible
Echs + contaminés en Michrodochium => pas ou peu en Fusarium (Sauf n® 573)
Echs + contaminés en Fusarium => pas ou peu en Microdochium
Pois, colza, tournesol et moutarde : Pas de Fusarium ni de Microdochium
Mais et orge: F.graminearum maijoritaire,
Présent en moindre quantité: F.culmorum, F.poae et F.avenaceum
Sur les résidus la quantité de Fusarium est + importante que sur grains
M. nivale et M.majus présents sur les résidus de céréale

2016 Grains: M. majus + présent (fréquence et quantité)
AT g M. nivale - présent que le M. majus
En 2016 M.majus et M.nivale => quantité + importante
Fusarium est + faible que Microdochium
» mais + importante qu’en 2015 (Qté et fréquence)
F. graminearum plus fréquent parmi les Fusarium quantifiés
» Les 2 Echs avec DON => échantillons les + contaminés en F.grami
Qté et fréquence de Fusarium est + important qu'en 2015
: Colza, tournesol, blé dur: peu ou pas de Fusarium ni de Microdochium
Mais + fortement contaminés avec un grande diversité d’espéces Fusariennes et
présence de M.maju et M.nivale
Sur les résidus la quantité de Fusarium est + importante que sur grains
M. nivale et M. majus présents sur les résidus de céréale

2017 : o Grains:  Peu d’échs contaminés en Fusarium et Microdochium
'“_, " F. graminearum + présent (fréquence et quantité) parmiles Fusarium quantifiés
T » mais pas de TCTB




Développement d’une approche systéemique pour
< considérer 'ensemble des interactions qui
wa-o== déterminent les niveaux de toxines dans les récoltes

Facteurs pédoclimatiques - 5‘}@

'f__.«-' \
#izs Nature
Rotatlo
des culture |
S , i ltinéraire _
’ v R techniqué
Fusarium/plante/microbiote - Systemes de culture /

’?’L%A@M}'Va 22



Fusarium/microbiote/plante
Les approches "omics" pour décrypter les interactions

Protéines

d T Métabolites

Genomlques
Métagenomiques Eplgenomlques Transcriptomiques Protéomiques Métabolomiques
[ — Bio-informatiques ]
| Data mining et analyses |
( Intégration des données B

Fusarium/plante/microbiote

. 7 = &

’?’L%A@M}'Va 23



\

de hlés en France 2008-20111 N

6% 1%
7% g0

1%

3%\

M F.avenaceum

d F.sporotrichioides

@ FgraminearumrANR DON&Co
@ F.culmorum

i F.langsethiae

i F.poae

« M.nivale

& M.majus

M F.tricinctum

Elaboration de modéles explicatifs pour
F. graminearum et Microdochium sp

™= 9% de variance expliquée par les modéles est de
@ 40 % pour Microdochium sp.
@ 30% pour F. graminearum.

Microdochium sp. est peu influencé par
'agronomie, contrairement a F graminearum
(précédent, choix variétal et travail du sol)

Des approches de métagénomique pour analyser
la diversité des Fusarium spp. / itinéraires techniques

(

By

Récoltes lle_ hiés en Suede 20121

\

St agricultural intensi
AY
@® \

OTU20 Fusariumsp. |

Pl
A} ” k4

S ﬁ
A g
OTU25 F. poae ( OTU F.graminearu
QTUS E triciattum\

L]
OTU32F. acuminatum Q OT
OTU4 F. langsethiae

NMDS2

o d 75
OTU23F. s tichioides ,a OTU33 F. lateritium

bt !
v
OTU10 F. culmorum ,’
v

Fusanum OTU richness
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F. graminearum: le + abondant
F. avenaceum: le + fréquent

index élevé "d’intensité” (pesticides et N) favoriserait

F. tricinctum
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|dentifier des antagonistes microbiens avec l'aide
d’approches de métagénomique

v
AR

A f \

Ex: potentialités offertes par I'utilisation d’amendements F. verticillioides
UMR Qualisud, Thése Anh Nguyen Phuong)

Class Order Family

Sphingobacteriia ~ ——Sphingobacteriales— Sphingobacteriacea
Deltaproteobacteria __ GMD14HOS  — Unidentified

Gammaproteobacteria ___Pseudomonadales — Pseudomonadaceae
Clostridiaceae '

Clostridia ___ Clostridiales _E Tissierellaceae Classe des clostridiales
Caldicoprobacteraceae. 3

f Lactobacillales Srososeesas )
Aerococcaceae

Bacill Pacnibaclliaceae Classe des bacilli

Unidentified

Planococcaceae

Bacillales —
Bacillaceae

L Thermoactinomycetaceae )
Acidimicrobiia —— Acidimicrobiales Unidentified

~ Other

Actinobacteria ~ — Actinomycetales __| |8 pseudonocardiaceae Classe des actinomycetales
- Micrococcaceae J
Actinobacteria-phylum — Other _— Other

SO0 .

A’} ; A I B C
. (-r ‘»'" - i
3 amendements, A, B et C caractérisés par des communautés microbiennes différentes

“EQ@WW& 25



|dentifier des antagonistes microbiens avec 'aide
d’approches de métagénomique

Apport de 1% d’'amendement modifie
considérablement les communautés
microbiennes

Streptosporangiaceae
Streptomycetaceae

Pseudonocardiaceae

Nocardioidaceae

Source d’antagonistes microbiens
/ F. verticillioides
. {LI an

lil-8 —_— D518 — Unidentified

Chivraidebacieia— RE41 Unidentified
Ik b Unidentified
Acidobacteria-6 —— lil-15 Unidertified

1 souche Streptomyces sélectionnée == F. verticillioides (Croissance et FB)

® comparaisons des endométabolomes et transcriptomes seules ou en confrontation

® 79 métabolites impliqués dans les modifications du métabolome de F. verticillioides en co-
culture avec Streptomyces

® Ftude du transcriptome => méme sens que celle du métabolome.
Données métabolomiques et transcriptomiques ® Compréhension des mécanismes mis en jeu 26

4 Actinobacteria——  Actinomycetales —

Nocardiaceae
Micrococcaceae
Glycomycetaceae
Other

B-3 Ref-3 Ref-28

B-28 .3 -8



Des approches de métagénomique pour
analyser les Fusarium spp. au sein
d’écosystemes complexes

AN TN

@ Etudes majoritairement ciblés sur 'analyse des communautés microbiennes dans les

=

sols: sol suppressif ? Antagonistes microbiens ?
Micro-organismes qui favorisent la croissance des plantes (pcpwm: piant growth promoting
microorganisms)? (LUBEM, Qualisud)

® @ Etudes sur épis limitées a I'analyse des grains a maturité et aux communautés
. fongiques (amplicon sequencing) :Hwimpact des conditions peédoclimatiques et
systémes de culture sur I'abondance et diversité des espéces toxinogénes

§ Axes a developper : phyllosphere de I'épi (whole genome shotgun) avec une échelle
temporelle (cinétique de la floraison a maturité) et spatiale (situations de production)

“:“,QaiAa?MWe, 27




Les outils de génomique pour appréhender la diversité
intraspécifique chez les Fusarium toxinogenes

f Variant/100kb }
150 | CO/100kb

100

I ) I S S S S

Chromosome | Chromosome I Chromosome IlI Chromosome IV

@ La recombinaison : moteur de diversité?

4 chromosomes |

[ Diversité nucléotidique | @ Cette organisation illustre la capacité
| Régions hautement recombinantes | d’adaptation de F. graminearum dans son
| Génes/protéines exprimées constitutivement in planta | environnement

| Genes/protéines hote/spécifique | , ]
[ Genes/protéines secrétées | La production de métabolites secondaires:

' Clusters métabolites secondaires |

= rle dans la capacité d’adaptation et
Représentation de la carte génétique F. graminearum 7 .
(UR MycSA, Laurent et al., 2016) 4 evolution?

E,Qoggapum 28



Exemple: Toxinogénese et stress redox

5 Transcriptomique et métabolomique pour décrypter
les réseaux de régulation de la toxinogénese

= Ac caféiqgue 0,5 mM inhibe |la biosynthese de DON sans affecter |la biomasse fongique

s N
+ acide caféique (DON-)/vs témoin (DON+)

18%

15%
M Sur-exprimés I Sous-exprimés
& Non exprimés "I Non régulés
R = N

\

== biosynthése de DON en présence d’acide caféique

Hmodule I'expression de 54 v de genes
(génes exprimés +/- 14 500)

Réorganisation transcriptionnelle majeure
appuyant I'idée que F. graminearum possede
une forte capacité d’adaptation aux stress
environnementaux et que la production de
DON est un élément de cette réponse adaptative

o
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Transcriptomique et métabolomique pour décrypter
les réseaux de régulation de |la toxinogénese

SE METABOLIQUE

Glucose
Cell wall polysaccharides «—  UDP-glucose

Glucose-6-P

<+— Ribulose-5-P 4
Arabinose ¢, Arabitgl Glyceraldehyde-3-P

<+— Phosphatidylethanolamine +—
I CuITorin

Trehalose =~ +— Trehalose-6-P

Xylose <— Xylitol <«—» Xylulose < Xylulose-5-P

3-Phosphoglycerate

Phosphoenolpyruvate —— Shikimate — Chorismate — Prephenate —

Sugars & polyols
Amino acids & amino acid derivatives

TCA organic acids
Sesquiterpenes

Polyketides
Nucleosides / nucleotides
Nicotinamide
- Phenylacetate

Phenylalanine

'S H» Inhibition de la production de DON induit une réorganisation métabolomique globale l

\\

| |SO|euc|ne'<-l rHneulnne ' ' 3 v
* \ Citrate
Trichodiene . A

l Oxaloacetate Aconitate

! f TCA Cycle ‘

Malate Krebs cycle Isocitrate
l A ¥
l IFUTETERE — —6iKetoglutarate
W

TCTB Succinate 4—/

=tusaric acid '
A Zearalenol — 5-Formylzearalenone

Glutamate |—, Malonyl-CoA
Ornithine¥> Fusarinine
Proline Putrescine Fusarinine A

S

Q.,%Amf% 30



;.g# ;;o. Interactlons Plante/Fusarium: Approches transcriptomiques
el

3
3583 , pour identifier de nouvelles sources de résistance
Number ofgenes +/-17() génes dont I'expression est affectée par inoculation
- .0 ' - ! ! et stade ontogénique
”I ;:f'lﬁ F. graminearum "manipule” son hote pour créer un
Clser IV environnement favorable a son développement

Inhibition mécanismes de défense, Activation mécanismes
8 Signaling and hormone metabolism de détoxication, Remobilisation des réserves, Controle des
Gene regulation o

B processus de mort cellulaire

E Chromatin remodeling
B Cytoskeleton

Starch synthesis N g 8 Z -8 Thili+ A 8 8
- Genes candidats: résistance et sensibilité = Validation?
|V [ Sugars catabolism, transport and glyeolysis
Amino acids and fatty acids metabolism 25 15 106 06 115 15
1 burst of Fg growth 2 ™ burstof Fg growth
B Secondary metabolism First phase | Second phase | Third phase
50°Cd 150°Cd 250°Cd | aso°cd From 450°Cd

Response to stress

B Drug response
B Development

Others

Récital, inoculation F. graminearum

I 5 St TRl e
LRI TR

‘ UMR GDEC, Chetoui et al., 2016

oritine  Agmatine Omitine  Agmatine omitine  Agmating
Etnanol Etnanal em =] Ethanol
E3-ligase Polyamines Edligase Polyamines E3-ligase Polyamines

F-box proteins F-box proteins +PCD

Représentation schématique des profils d'expression génique des
voies métaboliques, des voies de défense, des mécanismes de
détoxication, des facteurs de transcription et d’apoptose (PCD)
aux 3 phases du développement de Fg sur grains de blé




Mais 20 génotypes R/S

. résistant
w P sensile

Interactions Plante/Fusarium:

A O

A\

R?=0,988 Q?=0,631

LYs [ LY o LY L LY L ML G B L R i3,
/|

r

[ LALIWR

approches meétabolomiques pour identifier
de nouvelles sources de résistance

OPLS-DA
A log2
57 individus
08 866 variables HRMN et LC/MS
0,6 -
04 - [ ]
[ ] .~.
= . A $e o
Métabolites liés a la
résistance
r . -
VvV o \g‘ Métabolites liés a la
(] O ANCeL 2
ol ¢ 3,,'}}'. sensibilité
[ ]
06+
08 -
-1 T T T T - . . - - - r : >
-02 -0,15 01 -0,05 0 0,05 01 0,15
R2X[1] = %[,11)277 . r
. K:E‘}ﬁsiiam—ﬂz:;zﬁh'SWi‘BwUTUH e/ 32



Intégration des données pour |la construction de

modeles de gestion,

prédiction et anticipation du risque

Données de terrain

Variables climatiques et
agronomiques

Modeles

N

empiriques
MycolLIS

(Arvalis)

| S
Il s da linoculum

\ 4
Modeles
mécanistiques

IPSIM*-FHB-Wheat

IPSIM*-DON-Wheat
(UMRAGIR, PURPAN)

cospores
S xum)

*|PSIM: Injury Profile SIMuator

Plateforme IPSIM a pour objectif de présenter la méthodologie
retenue pour construire les modéles de simulation d'un profil de
dégats pour une culture en fonction des pratiques culturales, du
pédoclimat et de I'environnement de la parcelle.

Données in vitro
e

Stress environnementaux

(Sporulation A

Dispersion
Evolution

ﬁ Germination

Infection/plante
Croissance
Métabolisme

ﬁ%@mlm 33



Mettre en place et/ou pérenniser les dispositifs permettant

Modification des sytémes de culture et risque "mycotoxine":
de I'appréhender

pas de conclusions possibles avec les données actuelles

Du laboratoire/serre aux parcelles agricoles et en interactions

Des recherches actives pour identifier/optimiser des solutions
avec les caractéristiques de la situation de production

: les données actuelles sont au stade du laboratoire, de la serre

opposés selon la famille de contaminants

Acquérir les données pour modéliser I’évolution du risque
(en prenant en compte les interactions abiotiques et biotiques qui sont

étroitement liées aux systeémes de culture)

Attention, le profil de contaminants rencontré dans les récoltes

Certaines pratiques agronomiques peuvent avoir des effets , " . .
pratiq g ques p > Développer des approches "multicontaminants"
est susceptible d’évoluer avec les modifications climatiques >

Present

(Battilani et al., scientific report)

Risk maps for aflatoxin contamination in maize at harvest in 3 different climate scenarios
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Merci de votre attention
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ot led . . .
= Marie-Noélle Bonnin-Verdal
T I Gisele Marchegay
o4 Florence Forget-Richard

7émes rencontres « Recherche Appliquée, Formation et Transfert » du RMT Quasaprove |_\?| W’Ve’ 35
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