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Contexte — Comprendre le fonctionnement des cycles des nutriments, comment ces cycles sont maintenus dans
lessols forestiers, comment les arbres accédent aux nutriments essentiels a leur croissance, d’'ou proviennent ces
élémentsnutritifs et enfin comment les microorganismes interviennent dans ces différents processus sont autant
de questionsfondamentales. Dans le cadre du projet INBACT nous nous sommes tout particulierement intéressés
aux relations entre disponibilité en nutriments inorganiques et communautés bactériennes dans différents habitats
et a différentes échelles, avec comme centre d'intérét la fonction altération des minéraux. Si I'implication des
microorganismes du sol dans la libération des éléments nutritifs piégés dans les minéraux du sol a été mise en
évidence, la diversité et la composition des communautés bactériennes impliquées dans ce processus, ainsi que
les moteurs de structuration sont peu ou pas caractérisés.

Objectifs — Les objectifs du projet INABACT étaient d’appréhender a plusieurs échelles et conditions I'impact de
la disponibilité en cations nutritifs sur la structure taxonomique et fonctionnelle des communautés microbiennes
des sols forestiers.

Démarche — Le projet a été réalisé en considérant des échantillons provenant essentiellement du site
expérimental de Montiers (ANAEE) qui est caractérisé par une toposéquence et un couvert végétal dominé par le
hétre (Fagus sylvatica). Des échantillons de sol sans racines, de sol rhizosphérique et des microagrégats de sol



ont été prélevés et ont permis une analyse directe des communautés bactériennes par approches dépendante et
indépendante de la mise en culture. Une approche a aussi été réalisée en microcosmes afin de tester 'impact de
la manipulation de la disponibilité en cations nutritifs sur les communautés microbiennes. L'impact des propriétés
du sol sur les communautés microbiennes a aussi été appréhendé sur la chronoséquence de Mendocino (CA,
USA). Enfin l'impact de I'essence d'arbre et du type de minéral sur les communautés microbiennes a été testé sur
le site de Breuil via des sachets contenant des minéraux.

Résultats marquants —

Le projet INABACT a été riche d’avancées dans la compréhension du fonctionnement microbien des sols forestiers
en lien avec la disponibilité en cations nutritifs. - a I'échelle de I'agrégat de sol, les analyses réalisées sur les
populations bactériennes du genre Streptomyces provenant du sol riche (pH 7) de la toposéquence de Montiers
ont révélé une grande diversité fonctionnelle. En effet, des souches de Streptomyces proches phylogénétiquement
ou clonales se sont avérées produire des métabolites secondaires différents. Sur la base des expériences
d’interactions bipartites réalisées (sociomicrobiologie), ces résultats suggérent que ces métabolites variables
pourraient agir comme des biens-communs et bénéficier a 'ensemble de la population de Streptomyces d’'un méme
micro-habitat. L'ensemble de ces résultats est en cours de valorisation par I'écriture d’une publication et ont permis
d’initier un autre projet Labex (SexSo) visant a comprendre les bases et mécanismes de cette variabilité de
production de métabolites. - a I'échelle des minéraux, les analyses réalisées sur les communautés bactériennes
provenant de la surface de minéraux (conditionnés en sachets) ou du sol environnant sur le site de Breuil ont révélé
un fort effet de la nature chimique du minéral et de son altérabilité. En effet, un minéral tres altérable tel que la
calcite est colonisé par des communautés bactériennes drastiquement différentes des autres minéraux moins
altérables en terme de diversité taxonomique. L'analyse fonctionnelle basée sur des biotests a permis d'illustrer
I'enrichissement de bactéries efficaces pour altérer sur les minéraux les moins altérables. Ces résultats originaux
démontrent que les minéraux sont de véritables habitats microbiens et des interfaces réactionnelles, et d’autre part
que la capacité a altérer les minéraux est probablement un avantage écologique en conditions limitantes en
nutriments inorganiques (Colin et al., AEM 2017). Une analyse des communautés fongiques est actuellement en
cours sur ces mémes échantillons (Colin et al. In prep). - a I'échelle de la rhizosphere, les analyses réalisées sur
des échantillons de sol et de sol rhizosphérique collectés en surface (0-20cm) le long de la toposéquence de
Montiers ont permis de mettre en évidence une forte différenciation taxonomique et fonctionnelle des communautés
bactériennes dans la rhizosphére du hétre. Des arbres du méme &ge, soumis au méme traitement sylvicole
enrichissent au niveau de leur systéme racinaire des communautés bactériennes différentes, suggérant que l'arbre
adapte sa sélection rhizosphérique en fonction des conditions édaphiques. En terme de fonction, une analyse
globale réalisée avec les puces ADN de type Geochip révéle que bien que le fond génomique change le long de la
toposéquence, nombre de grandes fonctions restent détectées, suggérant une redondance fonctionnelle au sein
des communautés bactériennes (Colin et al., 2017). En parallele, une analyse plus fine sur la fonction ‘altération
des minéraux’ révéle au contraire une forte structuration des bactéries avec une efficacité et une fréquence de
bactéries capables daltérer les minéraux plus forte dans le sol pauvre en cations nutritifs que dans le sol riche. Les
bactéries capables d'altérer les minéraux semblent donc moins fréquentes en surface dans le sol riche de la
toposéquence (Nicolitch et al., 2016). Pourtant une analyse du sol de profondeur (1m) sur ce méme sol a révélé la
présence de bactéries altérantes, notamment a l'interface racine/bloc de calcaire, et avec une fréquence plus
important que dans 'horizon de surface. L'ensemble de ces travaux suggére que les communautés bactériennes
ne sont pas structurées de la méme maniére dans toutes les interfaces racinaires, en surface et en profondeur, et
qu’a nouveau la disponibilité en cations nutritifs joue un réle clé (Nicolitch et al., 2016, 2017). Ces travaux originaux
et complémentaires des précédents suggérent que les arbres pourraient se nourrir en accédant aux nutriments
piégés dans la roche mére via leurs racines profondes et leur cortége microbien associé.

- Ces différents travaux nous ont conduit a tester I'effet de la manipulation de la disponibilité en cations nutritifs sur
la structuration taxonomique et fonctionnelle des communautés bactériennes. Des microcosmes contenant du sol
provenant du sol plus pauvre de la toposéquence de Montiers ont été amandés ou non en K ou Mg (éléments
limitants dans le sol considéré). Les analyses réalisée tout au long des 2 mois d’expérience ont permis de mettre
en évidence : i) une variation de la concentration en K ou Mg, ii) de faibles variations de la structure taxonomique
des communautés bactériennes et iii) une forte variation de la fréquence des communautés bactériennes
altérantes. La forte diminution de la fréquence de bactéries altérantes visible par approche cultivable ou par PCR
quantitative, montre que des éléments tels que le K ou le Mg ont un effet notable et rapide sur le fonctionnement
microbien du sol (Nicolitch et al., in prep).



- Un autre événement important du projet INABACT a été la soutenance de thése de Océane NICOLITCH en
décembre 2017 gréace au financement alloué par le Labex Arbre.

Conclusions et perspectives —

Les résultats générés améliorent notre compréhension de la complexité des interactions existantes entre arbres,
microorganismes et conditions édaphiques. Les approches réalisées a différentes échelles apportent un éclairage
nouveau sur les différents moteurs de structuration des communautés bactériennes, que ce soit des moteurs
biotiques (exsudats racinaire, métabolites secondaires) ou des moteurs abiotiques (disponibilité en nutriments, pH,
type de minéral). Des résultats sont encore en cours d’analyse et feront I'objet de valorisation. Le projet INABACT
a clairement permis de mettre en évidence le role clé de la disponibilité en cation nutritif tel que le K ou Mg sur le
fonctionnement biologique du sol. Plusieurs projets ont été soumis pour développer des approches plus
mécanistiques a I'échelle de la souche modéle ou utilisant des minéraux de synthése. Ces projets ont été soumis
dans le cadre de différents appels (EC2CO, INRA, Labex ARBRE, ANR). Sur la méme problématique, seul un
projet soutenu par le labex ARBRE a été retenu (le projet GeMM).
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