
Bonjour, je remercie le comité organisateur de me donner l’oppportunité de vousprésenter cette conférence.
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La Terre offre plusieurs environnements (CLIC) qui représentent autant de types de sols.
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Ces sols se distinguent de par leurs composantes abiotiques et biotiques. 
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Parmi les principales propriétés physiques du sol l’on retrouve les classes de texture, argile-limon-sable, la porosité, la densité et l’indice de compaction. Parmi les principalespropriétés chimiques mentionnons les types d’humus qui caractérisent les formes stables ou labiles de la matière organique en décomposition, le taux de matière organique, le pH, la concentration en éléments minéraux. (CLIC) L’environnement et la climatologieinfluencent les interactions entre ces propriétés physico-chimiques et les organismesvivants dans le sol.
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Les composantes biotiques du sol regroupent un vaste ensemble de microorganismes et d’organismes vivants; les virus, les bactéries, les champignons, les algues, de même que la micro, méso et macrofaune. Le nombre d’espèces connues ou estimés varient selon les organismes, de même que leurs dimensions, leurs caractéristiques métaboliques et les rôles qu’ils assument dans le sol. (CLIC) L’environnement et la climatologie exercent unegrande influence sur leur niche écologique. 

5



L’évaluation de la santé et de la productivité d’un sol vise à répondre à cinq questions de base: QUI fait QUOI, OÙ, QUAND et COMMENT. (CLIC) Les deux premières questions sontcelles qui concernent le plus la présentation de ce matin. Vu le très grand nombre de composantes et la complexité des interactions, l’évaluation du microbiome du sol représente un bon challenge.
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Un sol en santé et productif regroupe une grande diversité de microbiotes (les différentsmicroorganismes et organismes vivants dans le sol). Cet ensemble de microbiotesassument une grande diversité de rôles, dont un certain nombre contribuent à la santé du sol, tandis que d’autres assurent la productivité du sol envers la croissance des végétaux.
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L’analyse idéale du microbiome du sol doit:…..
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Depuis les 25 dernières années, les méthodes d’analyses du microbiome du sol ont évolué.  Je vais présenter très brièvement cette évolution avec les prochaines diapos. Débutons par l’utilisation des milieux nutritifs pour dénombrer des groupes de microbiotes.
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Les géloses nutritives en pétri ont été utilisées pour dénombrer des groupes de microbiotesque l’on isolent d’une quantité déterminé de sol en préparant des dilutions en série. De chaque dilution, un volume est répandu sur une gélose nutritive contenue dans un pétri. Les pétris sont incubés à une température optimale pour la croissance des microbes à isoler. Le facteur de dilution facilite le dénombrement. Ainsi pour chaque échantillon nous obtiendrons un nombre de colonies par gramme de sol. 
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(CLIC) La recette du milieux nutritif utilisé pour isoler les microbiotes du sol détermine le groupe de microbiotes que l’on peut cultiver. Cette technique est maintenant peu utiliséeen écologie microbienne puisque l’on estime pouvoir cultiver moins de 10% des microorganismes du sol. (CLIC) Cette méthode reste toutefois efficace pour isoler des organismes cultivables spécifiques, surtout les bactéries ou champignons pathogènes, les microbes biostimulants ou ceux employés en lutte bio. Par contre les mycorhizes ne peuvent pas être dénombrées par cette méthode.
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La quantification du Carbone, de l’Azote ou du Phosphore organique microbien dans le sol par l’analyse fumigation-extraction permet d’estimer la biomasse microbienne. 
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Très brièvement, la méthode de fumigation-extraction pour évaluer le Carbone organiquemicrobien consiste à préparer deux sous-échantillons de sol. L’un est utilisé commeéchantillon témoin pour extraire le Carbone organique, tandis que l’autre est placé dansune enceinte étanche pour y être fumigé avec du chloroforme, ce qui tue les microbes du sol. La mort de ces microbes libère dans le sol les molécules de C organiques d’originemicrobienne. Après 24 heures d’attente, l’ensemble du C organique est extrait.  Les quantités organiques extraites du sous-échantillon témoin sont soustraites de celles du 2e sous-échantillon fumigé pour obtenir le C organique microbien. Ces valeurs sont utiliséespour estimer la biomasse microbienne de l’ensemble des groupes microbiotes qui sont tuéspar la fumigation du sol. Tout ce processus peut être fait pour estimer la biomassemicrobienne en se basant plutôt sur l’Azote ou le Phosphore organique microbien.(CLIC)  Il importe de préciser que cette analyse du C organique microbien ne différencie pas les groupes microbiens et faunique du sol.  Elle ne permet pas la détection de changementsfonctionnels rapides.
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L’analyse par marqueurs phospholipidiques PLFA a été mise au point dans les années 1980.
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Tous les microorganismes et organismes ont des phospholipides d’insérer dans les membranes et parois cellulaires. Ces phospholipides peuvent être extraits et traitéschimiquement pour former un ensemble de marqueurs phospholipidiques qui sontdétectés par chromatographie gazeuse. Plusieurs groupes de microbiotes vivants dans le sol portent dans leurs membranes des phospholipides qui peuvent servir de marqueursspécifiques à ce groupe. (CLIC) Ainsi, des marqueurs sont spécifiques aux bactéries, ou aux bactéries Gram négatives ou Gram positives, aux champignons ou aux mycorhizes. La biomasse du groupe microbien correspond à la somme des proportions des marqueurs du groupe microbien par rapport au total  des marqueurs PFLA détectés.
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Lire le texte en gris
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Les gènes ribosomiques jouent un rôle essentiel dans les cellules. Les séquences de cesgènes sont donc particulièrement bien protégées et conservées au cours de l’existence des organismes. Les gènes ribosomiques portent des séquences spécifiques à l’espèce d’organisme qui les portent. Ces séquences deviennent des marqueurs phylogénétiques pour différencier les microorganismes et les organismes eucaryotiques du monde vivant.
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L’analyse métagénomique basée sur les gènes ribosomiques et sur la technologie de séquençage de nouvelle génération MiSeq Illumina permet d’estimer à la fois la biomasse, la diversité et les fonctions de groupes très précis de microbiotes du sol.
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Les principales étapes de l’analyses taxonomiques moléculaire sont:….(CLIC)  Les milliers de séquences (OTU) …..
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Entre 2011 et 2013, un dispositif expérimental a été installé chez trois producteurs de pommes de terre. En 2012, à chaque site, des parcelles géoréférencées de quatreprécédents culturaux ont été implantés avec 4 répétitions. En 2013, tous les sites étaienten culture de pommes de terre. Des échantillons de sol et du sol de la rhizosphère ont étéprélevés et les ADN ont été extraits pour être amplifiés avec une PCR qui cible le gène 16S de l’ADNr bactérien. Les produits amplifiés ont été quantifiés et soumis au séquençage de nouvelle génération MiSeq Illumina. 
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Les rendements de pommes de terre ont été déterminés et figurent dans le tableau supérieur.(CLIC)  Le site B a les rendements les plus élevés, tandis que (CLIC) les rendementsobtenus dans les parcelles d’avoine +raygrass ont un rendement moyen assezsimilaires entre les 3 sites.
(CLIC)  Le tableau du bas présente les indices de richess bactérienne calculés suite à l’analyse bioinformatique des séquences obtenues pour chaque parcelle. (CLIC) Les indices de richesse les plus élevés sont obtenus dans les parcelles du site B et dansles parcelles du précédent avoine + raygrass de chaque site.
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Une fois l’indice de richesse bactérienne déterminé, nous avons comparé les profilsdes séquences bactériennes des communautés issues du sol ou de la rhizosphèrepour chacun des trois sites. L’analyse en composante principale (PCoA) des communautés bactériennes de chacun des trois sites indique une plus grandehétérogénéité entre les communautés bactériennes de chaque précédent cultural au site C, tandis que les communautés au site A sont plus homogènes. Les communautés bactériennes de la rhizosphère du précédent moutarde ouavoine+raygrass sont plus homogènes.
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L’abondance relative des classes bactériennes détectées dans la rhizosphère de chaque parcelle a été déterminée. Un nombre plus élevé de classes bactériennes a été spécifiquement détecté dans les rhizosphères des champs A et B. La rhizosphèreprélevée au site C partage plus de classes bactériennes avec autant le champ A queB.
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Hormis les classes bactériennes partagées entre les sites, il a été possible d’identifier des classes bactériennes spécifiques à chaque site.

24



Lire le texte en gris…..
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Les rendements de pommes de terre déterminés aux 16 sites ont été répartis en troisclasses de rendement, de même que la texture des sols des 16 sites a été répartie en troisclasses. La répartition des proportions des séquences de chaque classes de bactériesfluctue selon le rendement ou les classes de texture.
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Lire le texte en gris….
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Lire le texte en gris….  (CLIC) avant 2e paragraphe.
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Lire le texte en gris….  (CLIC) avant 2e paragraphe.
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