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Les actinobactéries jouent un réle clef dans la santé du sol et des plantes (Bhatti et al 2017). En effet, ils
jouent un role essentiel dans les processus biogéochimiques en fixant |'azote atmosphérique ou dans
le cycle du carbone en possédant de nombreuses enzymes hydrolytiques en tant que micro-
organismes saprophytes. lls interagissent également avec divers organismes (plantes, insectes,
humains, etc...) en tant qu'organismes bénéfiques (Frankia, Bifidobacterium, Streptomyces,
Micromonospora), commensaux (Propionibacterium) ou pathogénes (Nocardia, Mycobacterium,
Rhodococcus,...). Parmi les actinobactéries présentes dans le sol, celles du genre Frankia sont capables
d’établir une symbiose avec les plantes actinorhiziennes (plus de 260 espéces appartenant a huit
familles). Les plantes actinorhiziennes représentent un modeéle de choix encore insuffisamment
exploré dans le cadre de la revégétalisation et ceux dans différents contextes (milieu urbain,
reforestation, réhabilitation de sites dégradés...). Grace a leur capacité « fixatrice d’azote
atmosphérique » via la symbiose qu’elles établissent au niveau de leurs racines avec |’actinobactérie
Frankia, ces plantes sont en effet décrites comme plantes pionnieres capables de coloniser des sols
épuisés et contaminés, et jouant un réle écologique important dans les premiéres étapes de la
succession végétale (Hu et al 2023). Majoritairement des arbres ou arbustes, elles contribuent
fortement a la fertilité du sol, par un enrichissement en éléments nutritifs du sol via la dégradation des
racines mortes et de leur litiére.

Malgré I'importance de cette symbiose, les relations entre les populations de Frankia symbiotiques
(présentes dans les nodules de I'aulne) et celles du sol sont mal comprises alors que le succés méme
des opérations de revégétalisation nécessite une meilleure compréhension de ces relations puisque
I"aulne recrute ses symbiotes parmi le pool de Frankia de sa rhizosphére. Ce manque de connaissances
est le fait du peu d’outils moléculaires disponibles pour I'étude des Frankia (et plus généralement des
actinobactéries) dans le sol. Plusieurs contraintes sont dues au fait que Frankia, comme d'autres




actinobactéries, ont des génes de ménage tres conservés (>99 %), des génomes riches en GC (>70%),
une population dormante, ce qui rend plus difficile I'étude de leur diversité par des approches de
métabarcoding.

Ainsi le but du stage est d’identifier des génes candidats qui seront utilisés dans des approches de
metabarcoding pour la détection et la quantification des différentes populations de Frankia présentes
dans le sol. Ce travail s’appuiera sur une recherche dans les bases de données existantes (>30 Frankia
genomes, >50 Actinomycetia genomes) afin d’identifier des génes candidats (genes retrouvés chez
I’ensemble des Frankia et suffisamment discriminants pour distinguer les différentes populations). Au
regard de leur role bénéfique dans la santé du sol et des plantes, le stagiaire développera également
des outils similaires pour I’étude plus globale les actinobactéries du sol.

Techniquement et a partir des différents génomes, I'étudiant devra identifié coeur-génome. Un certain
nombre de marqueurs génétiques seront sélectionnés en fonction de différents critéres, tels que leur
spécificité pour caractériser un ou tous les genres représentés dans la classe des Actinomycetia, la
présence de domaines conservés et spécifiques, leur divergence phylogénétique, etc... Ensuite, les
amorces amorces seront dessinés selon le pipeline proposé par De Silva et collaborateurs (Da Silva et
al 2024). Les génomes de Frankia de haute qualité (bien couverts), internes et issus de bases de
données, seront alignés sur la base des régions codantes avec BLAST, et les résultats positifs ne seront
pris en compte que s'ils sont détectés dans les génomes cibles mais absents des génomes inclus dans
la base de données RefSoil (Dunivin et al 2019). Pour les Actinomycetia (classe), nous interrogerons
une collection curée de génomes disponibles dans les bases de données NCBI ou GOLD. L'étudiant sera
responsable de I'élaboration de pipelines bioinformatiques a partir d'outils existants et de la validation
in silico.

Profil recherché : Etudiant M1 Bioinformatique. Analyse de données génomiques, connaissances des
bases de données génomiques procaryotes, bases théoriques metabarcoding, la connaissance des
stratégies pour une concevoir des amorces efficaces.
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