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Biodiversité fongique et Développement durable,
enjeux et opportunités

Emmanuel BERTRAND, Marie-Noélle ROSSO
Aix-Marseille Université, INRA, UMR 1163, Biodiversité et Biotechnologie Fongique

Résumé : On estime que 2,8 a 3,5 millions d'espéces de champignons existent sur Terre dont 3 a 8% seulement
ont déja été décrites. Les champignons constituent ['un des royaumes les plus divers parmi les Eucaryotes.
Certains d’entre eux présentent une capacité extraordinaire a décomposer les matériaux lignocellulosiques ou d
synthétiser des métabolites secondaires et biomolécules qui peuvent avoir un impact considérable sur notre qualité
de vie. Ces champignons sont également sources d’inspiration pour la conception de procédés plus propres et
durables de production des molécules et produits qui alimentent notre vie quotidienne.

Mots-clés : champignons filamenteux ; biodiversité ; criblage ; analyses multi-omiques ; biotechnologie

Introduction

L"un des plus anciens exemples de I'utilisation de champignons par 'homme a des fins
non-alimentaires est la découverte d'Otzi, 'homme de glace, en 1991 a la frontiere
austro-italienne dans les Alpes d'Otzal. 5 300 ans avant J.-C., Otzi transportait des
fragments de deux champignons : le polypore de bouleau (Fomitopsis betulina) qu'il
utilisait probablement comme antiparasitaire, et ' Amadou (Fomes fomentarius) dont
la chair fibreuse et facilement inflammable facilitait I’allumage du feu (Peintner et al.,
1998). A la méme époque, sur le site archéologique néolithique de La Draga (Espagne),
le Polypore Ganoderma adspersum avait été apporté intentionnellement au campement
dans le but d'allumer le feu. Ce champignon a également été trouvé sur d'autres sites
archéologiques européens, ce qui suggere que son utilisation comme allume-feu était
répandue et partagée par les communautés humaines.

Les champignons ont continué a étre utilisés dans toute I'humanité, non seulement
pour l'alimentation (champignons comestibles et produits fermentés) et a des fins
médicinales, mais aussi pour produire des vétements ou des accessoires, et les
champignons sont restés trés présents dans les cultures traditionnelles, notamment en
Asie et en Russie. Aujourd'hui, les champignons sont une source d'innovation dans de
nombreux domaines, médicaux, cosmétiques, pharmaceutiques, alimentaires et pour
la synthése de molécules biosourcées (Meyer et al., 2016). Parmi les molécules les plus
connues dérivées des champignons, citons la pénicilline (premier antibiotique -
lactame), la cyclosporine (agent immunosuppresseur utilisé pour prévenir le rejet aigu
des allogreffes) ou les statines (utilisées pour traiter I'hypercholestérolémie) (Aly et al.,
2011). Cependant, I'émergence de pathogénes (multi)-résistants aux médicaments ou
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de cellules cancéreuses résistantes aux traitements est un probleme mondial et un
appel urgent a la découverte de nouvelles molécules ciblant différents modes d'action
et de meilleurs protocoles d’administration.

Figure 1 : Carpophore de Fomes fomentarius (gauche, image Marie-Noélle Rosso, INRA) et de
Fomitopsis betulina (droite, image Pierre-Arthur Moreau, Université de Lille)

La question du nombre d'espéces fongiques présentes sur Terre fait 'objet d'intenses
débats au sein de la communauté scientifique. L'une des dernieres études de méta-
analyse estime ce nombre entre 2,2 et 3,8 millions. Avec 120 000 especes acceptées
(deux fois plus que dans les années 1990), seulement 3 a 8 % de ces espéces ont été
nommeées et moins de 1 % est réellement étudié en laboratoire (Heitman et al., 2017).
Environ 250-300 especes fongiques ont été étudiées pour la production de composés
biotechnologiques intéressants (Chambergo et Valencia, 2016). Parmi ceux-ci,
Penicillium (van den Berg et al., 2008), Trichoderma (Kerdnen et Penttild, 1995 ; Schuster
et Schmoll, 2010) et Aspergillus (Brandl et al., 2018 ; Cairns et al., 2018 ; Frisvad et al.,
2018) sont les plus utilisés en laboratoire et en industrie. Parmi les raisons expliquant
pourquoi le nombre d'espéces fongiques étudiées est si faible par rapport a la diversité
totale, citons (i) la difficulté de collecter les champignons dans leur milieu naturel : les
habitats fongiques comprennent le sol, I'eau et les milieux extrémes dont ' Antarctique
(Chévez et al., 2015 ; Gomes et al., 2018) ou méme le tractus intestinal (Borges et al,
2018), (ii) la difficulté de cultiver ces espéeces fongiques en milieu synthétique dans des
conditions de laboratoire (Vartoukian et al., 2010) et (iii) les pratiques historiques qui
ont longtemps centré la recherche portant sur les champignons et les bactéries vers les
micro-organismes pathogéne d'intérét médical (Vitorino et Bessa, 2018). La
démocratisation de nouvelles techniques issues de la révolution « Omic » permet (i)
de commencer a étudier ces especes et leurs métabolites sans nécessairement avoir a
cultiver ces micro-organismes comme préalable (Brakhage et Schroeckh, 2011 ; Harvey
et al, 2018 ; Mao et al, 2018 ; Ren et al, 2017 ; Scharf et Brakhage, 2013), (ii) de fournir
de nouvelles perspectives sur la phylogénie et I'évolution des champignons (Ahrendt
et al., 2018) et (iii) de partager une partie de ces données avec la communauté
scientifique (Basenko et al., 2018 ; Grigoriev et al., 2014). Cependant, 130 especes
animales et végétales disparaissent chaque jour (Vitorino et Bessa, 2018). En 1992, les
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Nations Unies ont créé la Convention sur la diversité biologique pour promouvoir la
préservation de la biodiversité non seulement pour des raisons éthiques mais
également pour préserver les fonctions et services écosystémiques qu'elle fournit. Par
conséquent, des stratégies de remédiation et de résilience doivent étre mises en ceuvre
pour prévenir cette extinction d'especes (Kuussaari et al., 2009) et préserver notre
propre capacité d'adaptation aux changements climatiques et maintenir ces
changements dans des limites compatibles avec la vie sur Terre (Huppmann et al., 2018
; Steffen et al, 2015 ; Montoya et al, 2018).

Le concept de bioéconomie (circulaire) est une économie dont les sources de matieéres,
de produits chimiques et d'énergie proviennent de ressources biologiques
renouvelables (Organisation de coopération et de développement économique 2009 ;
Commission européenne 2012). Fin 2014, au moins 164 pays se sont fixé des objectifs
en matiere d'énergies renouvelables ; 145 ont déja engagé des politiques en la matiere
et plus de 60 d'entre eux ont également engagé des stratégies pour le développement
d'une bioéconomie (REN21, 2015). L'Union européenne a récemment publié la mise a
jour 2018 de sa stratégie pour la bioéconomie dans le but d'accélérer son déploiement
et de contribuer aux objectifs du Développement Durable et a I'Accord de Paris
(Commission européenne, 2018). Dans ce contexte, il est impératif de mettre au point
des processus de transformation plus économes en ressources, plus strs et moins
polluants. La biotechnologie pourrait jouer son role pour relever ces défis. Les
innovations biotechnologiques réduisent la dépendance aux combustibles fossiles
dans les secteurs de la chimie et de 1'énergie, contribuent a 1'amélioration des
médicaments dans le secteur de la santé, augmentent I'offre alimentaire et les revenus
agricoles en réduisant les dommages causés a I'environnement (Lokko et al., 2018).
Dans ce contexte, les parois cellulaires végétales sont une ressource renouvelable et le
substrat principal de cette bioéconomie en plein essor avec un fort potentiel pour la
production des biocarburants de 2e génération, des synthons de faible poids
moléculaire pour l'industrie chimique, et des molécules plus complexes, dont les
aromatiques pour les cosmétiques (antioxydants naturels), les produits
pharmaceutiques et les biomatériaux (aromes, colles, biopolymeres).

Exemples de criblages de la diversité fongique pour
"amélioration des applications biotechnologiques

Découverte de nouveaux cocktails enzymatique pour une meilleure
déconstruction des parois lignocellulosiques

La transformation de la biomasse nécessite un prétraitement physique et chimique
pour séparer les différents polymeres (cellulose, hémicellulose et lignine). Le
traitement physique (broyage, traitement a la vapeur) présente un cott énergétique
élevé, tandis que le traitement chimique (acide ou basique) a un cotit environnemental
important. Apres le prétraitement, la biomasse est transformée par des enzymes ou
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des microorganismes cellulolytiques. Les champignons les plus couramment utilisés :
Trichoderma reesei et Aspergillus niger peuvent sécréter de grandes quantités d'enzymes
dégradant la lignocellulose. Aujourd'hui, la recherche dans ce domaine vise a élargir
la gamme des champignons utilisés pour prétraiter les diverses biomasses disponibles
et les molécules a produire, ou pour améliorer 'efficacité des cocktails enzymatiques
(Poidevin et al, 2013). La diversité des enzymes sécrétés par les champignons et leurs
diverses spécificités de substrat font de ces microorganismes une source majeure
d'enzymes de haute performance pour la chimie verte. Parce qu'elles permettent de
traiter la biomasse en milieu aqueux (non polluant par rapport aux solvants
organiques), ces enzymes sont des acteurs majeurs pour le développement de filiéres
économiquement viables basées sur des sources de carbone renouvelables.

Certains enzymes fongiques, hydrolases et oxydases, améliorent significativement la
dégradation enzymatique de la biomasse végétale, en particulier les fractions les plus
récalcitrantes des polymeéres pariétaux. En effet, le criblage de souches de différents
groupes taxonomiques a montré que les cocktails enzymatiques actuels peuvent étre
améliorés par des sécrétions fongiques et que cette amélioration est due a la présence
dans ces sécrétions d’enzymes oxydant les sucres (Berrin et al., 2017) ou les lignines
(Martinez et al., 2017). En effet, les métalloenzymes contenant du cuivre, du fer ou du
manganese comme agents oxydants ont prouvé leur capacité a oxyder la cellulose
cristalline, I'hnémicellulose ou la lignine et a fournir de nouveaux biocatalyseurs pour
la dégradation ou la fonctionnalisation des polymeres issus de la biomasse. Les
champignons filamenteux et leurs enzymes constituent ainsi un réservoir exceptionnel
d'outils pour les biotechnologies blanches, pour la production de molécules et
matériaux biosourcés, ainsi que pour la bioremédiation (Figure 2).

Figure 2: Schematic representation of Fungal extracellular enzymatic systems and
intracellular detoxification pathways as sources of innovation for the deconstruction and
valorisation of plant cell wall
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Prétraitement fongique a I’état solide pour la déconstruction
sélective des biomasses végétales

Le prétraitement fongique pourrait étre une alternative peu cotiteuse et respectueuse
de l'environnement aux prétraitements chimiques et physico-chimiques couramment
utilisés dans la production d'énergie renouvelable (Rouches et al, 2016). Dans ce
contexte, un total de 176 souches de la collection CIRM-CF! ont été examinées pour
leur capacité a pousser sur de la paille de blé et du miscanthus avec une faible
consommation de sucre pour la croissance propre du champignon et pour améliorer
la saccharification. A cette fin, une nouvelle méthode de fermentation a 1'état solide
(SSF) a plaques multi-puits a été utilisée pour sélectionner les champignons les plus
prometteurs (Zhou et al, 2015). Les six souches les plus efficaces ont ensuite fait I'objet
d'une mise a I'échelle de la SSF pour effectuer des analyses plus fines. Le champignon
le plus efficace pour améliorer I'hydrolyse enzymatique était Polyporus brumalis BRFM
985. L’addition de métaux, le temps et la température de culture et la teneur initiale en
eau ont été optimisés a l'aide d'une méthodologie de surface de réponse D-optimale,
combinée a une optimisation multicriteres (Zhou et al., 2018). Pour identifier les
systemes enzymatiques impliqués dans la dégradation sélective de la lignine au cours
de la SSF, le génome de P. brumalis a été séquencé et une analyse temporelle du
transcriptome et du sécrétome a été effectuée lors du prétraitement de la paille de blé.
P. brumalis présentait une extension de la famille des génes, une surrégulation
sécrétion d'un ensemble abondant de peroxydases versatiles et de manganese
peroxydases, en comparaison avec d'autres especes de Polyporales., ce qui pourrait
contribuer aux capacités exceptionnelles de délignification du champignon (Myauchi,
et al. 2018).

Criblage de la diversité fongique pour la production d’acide lactique

La production d'acides organiques de faible poids moléculaire par des champignons
tilamenteux (par exemple les acides citrique, gluconique, malique, itaconique, lactique
et fumarique) a suscité une attention considérable en raison de leur roéle dans le
métabolisme et de leurs applications industrielles potentielles. L'acide lactique est
utilisé depuis plusieurs décennies comme agent de conservation, acidifiant ou tampon
dans de nombreux secteurs industriels. En tant que molécule bifonctionnelle, elle
possede également des propriétés intéressantes pour produire des détergents
écologiques et des plastiques biodégradables comme l'acide polylactique (PLA).
Toutefois, le développement de ces produits respectueux de l'environnement est
encore limité par un prix plus élevé que celui de leurs équivalents pétrochimiques. Il
est donc nécessaire de développer des bioprocédés plus compétitifs pour produire de
l'acide lactique. Afin de tirer parti de la capacité des champignons filamenteux a
dégrader la biomasse lignocellulosique, 40 souches d'Ascomycétes et 26 souches de

L https:/ /wwweé.inra.fr/ cirm/Champignons-Filamenteux
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Basidiomycetes de la collection CIRM-CF ont été examinées afin d'évaluer leur
potentiel pour la production d'acide organique et d'éthanol. Considérant le schéma et
le niveau de production d'acide organique, dans un milieu liquide de glucose basal, ce
travail a illustré la polyvalence de la production de métabolites dans le régne fongique
(Liaud et al., 2014a ; Liaud et al., 2014b).

De plus, il a permis de sélectionner Aspergillus brasiliensis BREM103 pour répondre a
certaines problématiques industrielles de bioconversion de biomasse lignocellulosique
en acide lactique. Le BRFM103 a été génétiquement modifié avec succes par
l'intégration multicopie d'un géne hétérologue de lactate déshydrogénase NAD-
dépendant pour dévier la voie métabolique vers l'acide lactique plutdt que I'éthanol
(Liaud et al., 2015). Des essais préliminaires sur des substrats complexes ont mis en
évidence que le transformant était prometteur pour la bioconversion de la
lignocellulose. L'adaptation des cultures en fermenteurs a permis ensuite d'étudier
l'impact de la source d'azote, de 'aération et du pH. Le sulfate d'ammonium était une
meilleure source d'azote que le nitrate de sodium pour produire de 1'acide lactique. La
production d'acide lactique et de biomasse est fortement influencée par le stress de
cisaillement et dans une moindre mesure par 1'aération. Ainsi, la production d'acide
lactique augmente a mesure que les contraintes d'aération et de cisaillement
diminuent. Le meilleur rendement obtenu dans les fermenteurs est de 38% dans les
fermenteurs et le pH optimal pour la production d'acide lactique est de 4. Cependant,
l'augmentation du rendement en acide lactique a pH 4 est limitée par l'apparition de
7,7% d'acide gluconique comme co-produit. Les rendements en acide lactique sont
également limités par la forte production de glycérol. Les résultats de cette étude
démontrent le potentiel d' A. brasiliensis a produire de l'acide lactique a pH acide en
utilisant des déchets agro-industriels ou des résidus lignocellulosiques comme
substrat. IIs révelent également différents moyens d'améliorer encore les performances
des souches par le génie génétique et I'optimisation des processus (Liaud et al., 2015).

Approches multi-omiques et criblage de la biodiversité fongique
pour une déconstruction fine et sélective de la biomasse végétale

Une part importante des recherches actuelles pour la transformation de la biomasse

végétale par les champignons filamenteux utilise une approche '

'-omique". Il s'agit
d'une analyse non ciblée de I'’ensemble des fonctions potentiellement impliquées dans
la capacité du champignon a dégrader la lignocellulose et a en transformer les
composés dérivés. Cette analyse peut étre conduite sur le plan génomique,
transcriptomique (apres transcription d'un gene dans un ARNm donné), protéomique
(apres traduction d'un ARNm en protéine) ou métabolomique (aprés modification
enzymatique des molécules présentes dans le compartiment cytoplasmique et en
milieu externe). Lorsque plusieurs de ces niveaux d'étude sont intégrés, on parle

d'approches multi-omiques. Plus récemment, les mémes niveaux d’analyse ont été
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utilisés pour étudier les fonctions de communautés microbiennes. On parle alors
d’approches méta-omiques.

Au niveau d'un génome, il est possible d'identifier tous les genes codant pour les
enzymes dégradant ou modifiant les lignocelluloses. L'analyse comparative de ces
répertoires de génes permet d'identifier des souches fongiques particulierement riches
en genes d'intérét. Par exemple, les génomes des champignons saprophytes présentent
des répertoires de geénes intéressants par leur nombre et la diversité des activités
enzymatiques codées par ces genes, ciblant Cette diversité d'enzymes cible les
différentes liaisons covalentes qui structurent la lignocellulose. Plus spécifiquement,
les champignons dégradeurs du bois de la pourriture blanche possedent des
répertoires génétiques avec un nombre élevé d'enzymes agissant sur la cellulose, les
hémicelluloses et la lignine (Floudas et al., 2015 ; Levasseur et al., 2013). Parmi les
enzymes agissant sur la cellulose, les Glycosides Hydrolases des familles 6 et 7 selon
la classification CaZy (www.cazy.org, Lombard et al, 2014) et les Lytic
Polysaccharides Monooxygénases de la famille AA9 agissent sur la cellulose
cristalline, qui est plus récalcitrante a la dégradation que la cellulose amorphe
habituellement clivée par des [-1,4-endoglucanases. L'activité des enzymes
cellulolytiques sur les substrats insolubles est renforcée par la présence de modules de
fixation aux carbohydrates de la famille CBM1. Ces modules CBM1 peuvent étre
fusionnés a des modules catalytiques ou exprimés sous forme de modules libres. Ces
champignons présentent également dans leurs génomes des répertoires enzymatiques
actifs sur les chalnes principales (xylanases, mannanases), et secondaires
(glucuronidases,  arabinofuranosidases,  acétyl  estérases,  galactosidases)
d’hémicelluloses. Bien qu'elles soient moins représentées, les enzymes dégradant la
pectine completent le répertoire des genes codant pour les enzymes actives sur les
polysaccharides.

Bien que les enzymes lignocellulosiques dégradant la lignocellulose soient activement
étudiées depuis plusieurs décennies, des enzymes présentant de nouvelles spécificités
de substrat et/ ou des mécanismes catalytiques sont encore régulierement découvertes
dans la diversité fongique. Récemment, l'analyse comparative des génomes de
champignons saprotrophes collectés sur bois a permis d'identifier une nouvelle famille
de LPMO (AA14) active sur les chaines de xylane en contact avec la cellulose
(Couturier et al., 2018). Cette découverte démontre une fois de plus la puissance des
approches génomiques comparatives pour la découverte de nouveaux biocatalyseurs
dans la diversité fongique.

Les données de séquences de génomes peuvent faire I'objet d'un examen plus poussé
afin d'identifier la présence des enzymes d'intérét pour les applications
biotechnologiques. Par exemple, certains composés aromatiques dérivés de la
dégradation de la lignine représentent des molécules de commodité pouvant
remplacer les molécules issues de la pétrochimie. Les enzymes dégradant la lignine
sont généralement non spécifiques et permettent la dégradation d'un large spectre de
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composés naturels ou non naturels de structure similaire résultant des activités
humaines (colorants, polluants aromatiques polycycliques). Les champignons de la
pourriture blanche peuvent dégrader la lignine par la sécrétion de laccase et/ou de
peroxydases de classe II ; manganése peroxidases (MnP), lignine peroxidases (LiP) et
versatiles peroxidases (VP). D’autres peroxydases (Heme-Thiolate Peroxidases HTP,
et Dye Peroxidases DyP) pourraient contribuer a poursuivre la transformation des
composés résultant de la dégradation primaire de la lignine. Le mécanisme d'action de
ces enzymes et leur coopération avec d'autres oxydoréductases font actuellement
l'objet d'intenses recherches (Garajova et al., 2016 ; Kracher et al., 2016).

Plus récemment, le séquencage de génomes de taxa fongiques inexplorés a montré
I'énorme potentiel de diversité qui peut étre exploité pour la bioconversion de la
biomasse végétale. Par exemple, les champignons éricoides établissent des symbioses
avec les plantes de la famille des Ericacées en formant des pelotons dans la couche
cellulaire externe de leurs racines. Les répertoires génétiques codant pour les enzymes
dégradant les parois cellulaires des plantes dans ces génomes se sont révélés aussi
riches que ceux des champignons de la pourriture blanche (Perotto et al., 2018). Il a été
proposé que cet arsenal enzymatique leur permette d'adopter un mode de vie
saprotrophe ou symbiotique selon leurs niches écologiques.

Des champignons marins et des champignons de mangrove font 1'objet d'études pour
l'identification d'enzymes tolérantes au sel, un facteur limitant de l'activité
enzymatique dans les procédés conduits en liquides ioniques (Arfi et al., 2013).

Plusieurs génomes de champignons présents dans le symbiote intestinal de vertébrés
ou d'insectes ont récemment été séquencés et se sont révélés riches en enzymes de
dégradation de la cellulose, des hémicelluloses et de la pectine. Tandis que les enzymes
des champignons aérobies sont sécrétées dans le milieu extracellulaire, les enzymes de
ces champignons anaérobies sont assemblées dans des échafaudages ancrés dans la
membrane de la méme maniere que les « cellulosomes » des bactéries anaérobies du
genre Clostridium (Haitjema et al., 2017). La caractérisation de ces enzymes accroit le
potentiel d'application biotechnologique dans des conditions de procédés variés.

Tous les genes ne sont pas exprimés simultanément par les cellules et leur
transcription en ARN répond aux signaux dans I'environnement ou dans I’organisme.
L'étude du transcriptome permet d'identifier et de quantifier toutes les transcriptions
produites par le micro-organisme dans une condition de culture donnée et a un
moment donné. Cette analyse fournit une image des genes transcriptionnellement
actifs dans la culture. L'analyse comparative de transcriptomes a différents temps de
fermentation permet d'identifier les ensembles de genes transcrits successivement au
cours de la croissance sur un substrat lignocellulosique donné ou des ensembles de
genes communément ou différentiellement transcrits sur différents substrats
lignocellulosiques. Ces analyses permettent de mieux comprendre la coopération
enzymatique et les synergies impliquées dans la dégradation de la lignocellulose ainsi
que leur coordination dans le temps. L'étude cinétique des transcriptomes de
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champignons de la pourriture brune a révélé 1'utilisation séquentielle de mécanismes
oxydatifs et enzymatiques de modification des parois végétales au cours de la
colonisation du bois par le champignon. La production d'especes réactives de
l'oxygene a l'extrémité des hyphes agirait comme un prétraitement des parois avant
l'action des glycosyl-hydrolases (Zhang et al., 2016).

Des études transcriptomiques de champignons de la pourriture blanche cultivés sur
différents types de biomasses végétales ont montré une activation transcriptionnelle
simultanée d'une large gamme de genes codant pour des enzymes ciblant une grande
variété de liaisons saccharidiques dans les trois premiers jours du contact avec le
substrat lignocellulosique (Figure 3, Miyauchi et al.,, 2017). Alors que l'activité
transcriptionnelle des glycosides hydrolases, des AA9 LPMO et des carbohydrates
esterases augmente dans les jours suivant, les peroxydases de type II actives sur la
lignine sont régulées finement dans le temps, comme le confirme I'analyse des
protéines sécrétées au cours de la culture (Hori et al, 2014 ; Kuuskeri et al, 2016 ; Qin
et al, 2018).

Figure 3: Mapping of the induction of Pycnoporus coccineus BRFM 310 genes during
cultivation on wheat straw, poplar wood, and pine wood compared to a culture in controlled
conditions. Each map represents the 11,430 genes encoding proteins identified in the genome.
The genes are grouped into 456 nodes, each containing on average 25 genes with similar
transcription profiles under the conditions tested. Transcription levels were determined by
RNA-Seq Illumina sequencing. Genes are considered overexpressed if 1) their transcription
level exceeds a threshold set at > 11.7 log2 or 2) their transcription level on lignocellulosic
substrates is 4 times higher than the transcription level under controlled conditions. The maps
show that some nodes contain genes specifically requlated when grown on poplar, pine or wheat
straw. More substrate-specific requlations appear on Day 7. Details of the analysis can be found
in (Miyauchi et al., 2017).
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Dans les environnements naturels, la lignocellulose est dégradée par des
communautés microbiennes composées de bactéries et de champignons qui évoluent
avec le temps et a mesure de la modification du substrat. L'action concertée ou
séquentielle d’enzymes bactériennes et fongiques dans les consortiums microbiens
pourrait améliorer les efficacités de dégradation (Wei et al., 2012). Les travaux de méta-
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omique sur ces consortiums permettront d'identifier de nouvelles combinaisons
d'enzymes actives sur la lignocellulose et les mécanismes de dégradation
intracellulaire pour la détoxification et la modification des composés aromatiques
dérivés de la lignine.
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