Phylogénie moléculaire et évolution des truffes
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Les truffes sont des champignons Ascomycètes, appartenant au genre Tuber, formant des associations ectomycorrhiziennes avec les arbres et les arbustes. Ce genre est réparti dans l’hémisphère nord entre 25° et 60° de latitude dans des climats très différents : climats tropicaux d’altitude, climats méditerranéens, climats tempérés ou tempérés froids, climats continentaux ou continentaux froids. L’Index Fungorum répertorie 227 espèces, sous-espèces ou variétés de truffes. Cependant, beaucoup de ces espèces ont été mal identifiées ou mal décrites et le nombre d’espèces valides sur le plan taxonomique ne devrait pas dépasser 70.

Le premier objectif de cette étude était de clarifier les relations phylogénétiques au sein du genre Tuber par l’analyse du polymorphisme de plusieurs gènes (18S rRNA, 5.8S rRNA, 5.8S-ITS2 rRNA et ß-tubuline, Elongation Factor 1 Alpha, Protein Kinase C). Dans un second temps, nous avons tenté, par analyse dite de l’horloge moléculaire, de dater l’émergence de l’ancêtre commun du genre et des principaux groupes. Enfin, nous avons mis au point une technique de librairies soustractives appliquée au génome (gSSH) pour essayer d’identifier les régions génomique à l’origine de la spéciation chez les truffes.

La phylogénie de 32 espèces asiatiques, européennes et nord américaines permettent de suggérer que toutes les espèces s’organisent en cinq groupes : Aestivum (Europe et Afrique du Nord), Excavatum (Europe et Afrique du Nord), Rufum (Asie, Europe, Afrique du Nord, Amérique du Nord), Melanosporum (Europe et Asie) et Puberulum (Asie, Europe, Afrique du Nord, Amérique du Nord). L’utilisation du test de taux relatif (Tajima) a permis de vérifier que le taux de mutation des gènes 18S rRNA, 5.8S rRNA, 5.8S-ITS2 rRNA et ß-tubuline était compatible avec l’hypothèse d’horloge moléculaire. L’origine du genre Tuber remonterait à environ 200 millions d’années, probablement juste après la séparation de la Laurasia du Gondwana. Deux phylums semblent s’être rapidement formés, un phylum strictement européen et un phylum eurasiatique. Le genre Tuber a ensuite connut de nombreux évènements de spéciations. Afin d’identifier les régions génomiques à l’origine de ces spéciations nous avons utilisé la technique  gSSH en prenant T. melanosporum comme “DNA tester” et T. borchii comme “DNA driver”. Parmi les séquences identifiées, 16% ont montré une homologie avec des séquences de rétrotransposons. Ce résultat nous permet de suggérer que les rétrotransposons auraient joué un rôle dans l’évolution du genre Tuber. Cette analyse sera complétée avec l’étude du génome de T. melanosporum qui permettra d’avoir de plus amples informations sur l’évolution des truffes en réalisant des analyses de génomique comparée.

