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Comparaison des profils d'expression de deux sols :
Exploration d'une classification hiérarchique des fonctions des gènes

 read distribution into top SEED subsystems
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La biosynthèse
des vitamines
est plus active
dans le sol ESM

subsystem 1 subsystem 2 subsystem 3 LSM  reads ESM  reads % LSM % ESM p-value 

Cofactors, Vitamins 307 302 3.8% 4.7% 0.02

Lipoic acid Lipoic_acid_metabolism 5 15 0.01

Thiamine Thiamin_biosynthesis 9 20 0.007

Tetrapyrroles Coenzyme_B12_biosynthesis 1 8 0.01

SEED_annotations 8029 6474 100% 100%

Putative mRNA reads 50035 39064

LSM ESM

* LSM > ESM

ESM > LSM



Une comparaison des métatranscriptomes de
deux sols alpins

Atelier transversal Sols, OSUG, 30 mars 2012

Jean-Marc Bonneville

 Tarafa Mustafa,
 Roberto Geremia,
 Philippe Choler,
 Eric Coissac,
 Armelle Monier,
 Lucie Zinger,



SSU ribosomal
RNA database

Le cout du
sequencage
de l'ADN
baisse de
moitié tous
les 2 ans

ADN : un déluge de
séquences

2000, Pyrosequencing

2007, Solexa

1977,
dideoxy

Séquences de protéines dans les bases de données

5 x106

2000 2009



Nouvelles stratégies de
séquencage d'ADN

(NGS)

Nouvelles questions
 à poser à l'ARNm

July 2nd, 2008,
Lautaret massif, 2500 m asl

 Quelles sont les biota
actifs dans le sol ?

 Quelles sont les
fonctions biochimiques
exprimées ?

 Discerne t’on des
différences d’expression ?



 Quand l’enneigement fait la différence
combe à neige (LSM) et crète (ESM)

Accumulation de  MO ++
≈ 11% SOM ≈ 22 % SOM

 Régimes thermiques contrastés

Décomposition des litières --++
Baptist et al, 2010.
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Sol

ARN

ARN polyA+

cDNA

Séquencage
454

Lectures cDNA

Distribution des longueurs des cDNAs lus

LSM

ESM

 Une majorité de cDNA codants

 Métatranscriptomes :
 lectures d'ARN ribosomiques et  de mRNA putatifs

 n = 92 078

 n = 66 779

DB
ARNr

DB
Protéines



Structure Taxonomique
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3 %

Toutes les protéines
n =32789

Protéines ribosomiques

LSM
ESM

 ARN polyA+ > zoom sur les organismes eukaryotes
 1 - champignons
 2 - plantes
 3- animaux
 (faible resolution)

n =2156



Blast2GO SwissProt

MG-RAST
MG-RAST

Auto-assemblage et annotations externes

Blast2GO SwissProt

MG-RAST

Σ= 33680 Σ= 15497

Protéines 

>  MG-RAST
identifie moins de
protéines

600-900
enzymes

Enzymes

> Inventaires
SwissProt et
Blast2GO non
saturés

Annotation par trois bases de données protéiques

Assemblage en contigs 

Putative mRNA reads Putative mRNA reads Putative mRNA reads



Comparaison des profils d'expression de deux sols :
Exploration d'une classification hiérarchique des fonctions des gènes

 read distribution into top SEED subsystems
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La biosynthèse
des vitamines
est plus active
dans le sol ESM

subsystem 1 subsystem 2 subsystem 3 LSM  reads ESM  reads % LSM % ESM p-value 

Cofactors, Vitamins 307 302 3.8% 4.7% 0.02

Lipoic acid Lipoic_acid_metabolism 5 15 0.01

Thiamine Thiamin_biosynthesis 9 20 0.007
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Putative mRNA reads 50035 39064
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LSMESM

α-glucose-1P α-glucose-6P
I

Amylos
e

D-glucose

H

Cellulos
e

J

BA
pyruvate acetyl-CoA

D

acetaldehyde

C

oxaloacetate

malate

succinate

succinyl-CoA
citrate

glyoxylate

E

F

CO2
CO2

G

Metabolisme du sucre :
des voies métaboliques divergentes entre les deux sols

G

acetate

Malonate
Fatty acids, 
Amino acids 

code enzyme LSM ESM
A GAP3 Dhase 8 0
B Enolase 11 2
C Pyruvate decarboxylase 7 0
D Pyruvate DHase E1! 15 1
E Malate synthase 11 0
F Malate dehydrogenase 12 1
G Enoyl-CoA hydratase 13 2
H Glucoamylase 7 0

I Phosphoglucomutase 1 6
J Beta-glucosidase 1 15



 L'ARN permet une analyse des fonctions biochimiques du
sol

  Ebauches de structure taxonomique par les ARN codants

Trois systèmes d’annotations des ARNm: recoupements
utiles

 Un échantillon (ESM) plus économe qu’un autre (LSM)
pour le métabolisme énergétique: cf rythme de croissance
des plantes

 Nécessité de réplicats de sites pour valider

Résumé et conclusions



Eumetasol
Seasonal dynamics of alpine plant and

microbial resource interactions

Bardgett et al, 2005

Unraveling the molecular basis of soil functional ecology



Merci de votre
attention
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Metabolisme du sucre :
des voies métaboliques divergentes entre les deux sols

G

acetate

Malonate
Fatty acids, 
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        Enzyme
A      GAP3 DHase
B      Enolase
C      Pyruvate decarboxylase
D      Pyruvate DHase E1 α
E      Malate synthase
F      Malate dehydrogenase
G      Enoyl-CoA hydratase
H      Glucoamylase
I        Phosphoglucomutase
J       Beta-glucosidase

 Alimentation en glucose ≠
 glucose mis en réserves en crète
 Utilisation immédiate en combe 

Origine majeure:

Plantes

Champignons

Animaux

diverses


