Profils métaboliques de l’interaction Botrytis cinerea/tournesol, rôle du mannitol dans la physiologie et le comportement fongique
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L’invasion d’une plante par un champignon pathogène implique la réalisation d’étapes clés comme la fixation, la germination de la spore, la pénétration des tissus végétaux, la sécrétion de toxines  et d’enzymes lytiques. Pour se développer dans l’hôte, le pathogène doit également être capable de s’en nourrir. Cependant, les échanges nutritionnels au cours de l’infection d’une plante par un champignon nécrotrophe n’ont été que peu étudiés.
Une approche globale du métabolome de l’infection (B. cinerea/tournesol) par spectroscopie RMN a été mise en œuvre pour analyser les échanges de nutriments entre les deux partenaires. Les profils métaboliques (spectres 13C) de chacun des partenaires ainsi que ceux de différentes étapes de l’infection montrent une disparition précoce des sucres et la perturbation du profil des acides aminés. L’analyse de spectres 31P a été orientée vers l’évolution des profils phospholipidiques au cours de l’infection. Outre la mise en évidence des phospholipides caractéristiques de l’hôte (phosptadidylglycérol) et du pathogène (phosphatidylsérine), cette analyse nous a permis de suivre leur évolution respective au cours de l’infection et de mettre en évidence la destruction rapide du système membranaire de l’hôte par le pathogène.
Le mannitol, révélé par l’analyse des profils 13C comme le  composé carboné soluble le plus abondant dans le mycélium saprophyte et dans les tissus végétaux au stade final d’infection, a fait l’objet d’une analyse physiologique et moléculaire ciblée. Le remaniement du pool des sucres solubles et polyols intracellulaires du champignon au cours de conditions prédéfinies : les phases du développement fongique (croissance, sporulation, germination), la réponse au stress osmotique (NaCl M) et l’infection a été analysé. Nos résultats révèlent que la quantité de mannitol intracellulaire fluctue en fonction des situations imposées au pathogène. Le mannitol apparait comme un composé carboné facilement mobilisable lors des réponses métaboliques impliquant le remaniement ou la construction du pool carboné intracellulaire. 

Afin d’analyser la voie de biosynthèse du mannitol chez B. cinerea, l’analyse transcriptionnelle par Q-PCR, de deux gènes impliqués dans la biosynthèse et/ou la dégradation du mannitol, mpd (mannitol-1-phosphate dehydrogenase) et mtd (mannitol dehydrogenase) a été réalisée. La corrélation entre la quantification des polyols et les profils d’expression des gènes mpd et mtd a permis de lier l’accumulation de mannitol (croissance mycélienne in vitro et in planta, production des spores) à un niveau d’expression élevé du gène mpd alors que la dégradation du polyol, (germination des spores, réponse au stress osmotique) correspond à une transcription élevée du gène mtd. La construction de souches mutantes des gènes mpd et mtd, actuellement en cours au laboratoire, devrait nous permettre de mieux comprendre le rôle de ces gènes dans la biosynthèse du mannitol. 
