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Microorganismes des sols

Communautés microbiennes : riches et diverses

1 g de sol

Variable103 - 106 cellules

Bacteria

Fungi

103  - 106 epèces106 - 109 cellules



Fortes capacités d’adaptation

Temps génération court
Adaptation aux 
changements 

environnementaux Petite taille Plasticité génome

Microorganismes des sols : acteurs essen2els
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Structure et stabilité des sols en lien avec la diversité

Slake-test



Maron et al, 2018



Etudes basées sur les variations de la diversité microbiennes des sols à différentes
échelles spatiales

Problèmes : 
Discrimina9on des communautés augmentée par les écosystèmes étudiés
Peu d’études sans a priori et basées sur les taxons

Continental Territoire Paysage Parcelle Agrégat

Contexte : Ecologie Microbienne du sol



Echantillonnage : 16 km x 16 km sur territoire de la France Þ 2,200 sites

Forte variabilité des modes d’usage et des caractéris4ques

RMQS : Réseau de Mesures de la Qualité des Sols

Grille

Texture triangle: USDA
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Cartographie de la qualité des sols seulement basée sur les paramètres physico-chimiques



Le projet MetaTAXOMIC-RMQS

ADN Produits PCR
Séquençage

Extrac:on Amplification PCR

RMQS: 
2 200 échantillons

Environ 75 Millions de lectures



Processus d’analyse bioinforma3que: GnS-PIPE

Phylogenetic Trees Unifrac computation Figures

Pre-processing

User 
Choices

Raw data
.sff, .fna, .qual, 

etc…

FilteringInput

Quality Filtering

Demultiplexing

Random subset

Pre-processing

Dereplication

Global Alignment

Clustering

Chimera Hunting

Analysis

Taxo. assignment

Indices computation

Graph computation

Unifrac computation

Phylogenetic Trees

Error-Correction

§ Summary file(s) for each chosen step:

§ Specific folders and files generation:

§ Automatic figures production:

Known
reads

1 2 3 4 5

GnS-PIPE

Temps de calcul : 2 088 heures (24 coeurs).
ObtenAon de 33 788 879 lectures propres pour 

1 842 sols.

Clustering: 188 030 OTUs (95% de similarité)



Richesse bactérienne sols
Ba

ct
er

ia
lr

ich
ne

ss
in

 te
rm

so
f O

TU
s

pH
++

Clay
--

C/N
--

Sand
+

Intensité m
ode d’usage

Horrigue et al., 2016 – Terrat et al., 2017

Distribution hétérogène et non-aléatoire

pH, Texture et C:N, principaux filtres



Bacteriosociologie

Table de contingence : 
abondance des taxa dans les 

sites

Matrice de similarité 
entre taxa

Matrice de liens
- présence/absence
- direction 
- force

Eliminer liens artefactuels ?
- Comparaisons modèles nuls
- Reproductibilité entre différentes métriques  
Pearson, Spearman, CoNet, SparCC, SPIEC-EASI, PNL …

Représentation réseaux
Calcul métriques

R (Sna; statnet), Gephi, Cytoscape

Karimi et al. 2017
Röttjers & Faust 2018



Bact

AlphaP

Actino

Verruco

Plancto

FirmGamma

Acido

Beta

DeltaThaum

Cren

Chloro

Gemmati

Nitro

Interactions positives
(p.ex. coopération)
Interactions négatives
(p.ex. antagonisme)

Bactériosociologie



123$Vi'culture$+$
$

248$exploitants$
24$extérieurs$vi's$+$20$GC$

$

125$Gde$culture$

Karimi et al., 2019 Scientific Reports

Bactériosociologie : impact du mode d’usage
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Nombre de liens Richesse en genres

+26%

-87%

Complexité du réseau

Diversité taxonomique

Forêts Prairies Cultures Vignes

Karimi et al., 2019 Science Reports

Bactériosociologie : impact du mode d’usage



Dequiedt et al., GEB 2011 – Constancias et al., Microbiology Open 2015 – Horrigue et al., Ecol. Indicators 2016

Modèle polynomial degré 3
R2adj = 0.6738 - BIC = -1788

Soil DNA 
ng.g-1 soil

Modèle predictif de la biomasse moléculaire microbienne

Uncertainty: 20%

Validation jeu données externe



Horrigue et al., Ecol. Indicators 2016 – Terrat et al., PLoS One 2017

Modèle prédic,f de la Richesse Bactérienne des sols (OTUs)

Modèle polynomial degré 4
R2adj = 0.58 - BIC = -700
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Vers des Indicateurs Na/onaux de la qualité des sols

Diversité bactérienne

Forte influence des paramètres des sols
Faible influence du climat

Impact notable du mode d’usage

Dequiedt et al., 2011

RMQS

Ranjard et al., 2013

Y=β0+∑(βjXj+ βjX²j)+∑∑ βjkXjXk+ε
Modèles Prédictifs statistiques :

Valeur de référence écologique pour un type de sol
Diagnostic de l’état biologique du sol

« Indicateur NaEonal Sols » 

Horrigue et al., 2016 
Terrat et al., 2017

Biomasse Moléculaire Microbienne

« Indicateur NaEonal Sols » 



Valider des outils opérationnels de type bioindicateurs

pour équiper les agriculteurs afin qu’ils puissent évaluer 

l’impact de leurs pratiques sur la

biologie de leur sol

Monde Agricole Monde de la recherche

CASDAR (2011-2015)

Mise en place un Réseau d’agriculteurs
(250 fermes, 300 agriculteurs, technicien CA, …)

Exemple d’application : le projet AgrInnov



97% !

(28$%)$
(13$%)$

(56$%)$
(23$%)$

Les$techniques$de$
travail$du$sol$

La$rota;on$des$cultures$La$ges;on$des$couverts$$
végétaux$

La$réduc;on$d’intrants$

Qu’avezBvous$modifié$dans$vos$pra;ques$?$

Changement)de)regard)sur)la)biologie)
des)sols)

97)%)

Intégra(on de la biologie du sol 
dans leur ques(onnement

Changement dans les 
pra(ques

Changement)dans)
les)pra/ques)

59%

Exemple d’application : le projet AgrInnov, bilan



Conclusions & Perspectives

Diffuser nos travaux à un public plus large à travers la redac6on
d’un Atlas : ATLAS FRANCAIS DES BACTERIES DU SOL

Prendre en compte une autre part de la diversité des sols : 

La diversité fongique (en cours)

Analyse de réseaux de co-occurrence : RelaCons (synergie, 
antagonisme) à différentes échelles de temps et d’espace.
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