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Introduction : '’ADNe est omniprésent dans les agrosystemes

|:> ADNe = source d’information précieuse sur les agrosystemes




Exemple 1 — Cartographie de la diversité bactérienne des sols en France

Objectifs : Définir la distribution et les niches écologiques des phylums de bactéries en France

* Projet initié en 2006
* Basé sur les sites du RMQS (Réseau de Mesures de la Qualité des Sols)
* 2240 sites, grille systématique de 16x16 km

» Caractéristiques environnementales et physico-chimiques (type de sol, pH
mode d’usage, etc.)

e Echantillons composites de sol + metabarcoding ADN
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Exemple 1 — Cartographie de la diversité bactérienne des sols en France

Principaux résultats : distribution sur le territoire francais métropolitain de 35 phylums de bactéries (et archées)
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Exemple 1 — Cartographie de la diversité bactérienne des sols en France

Biomasse moléculaire microbienne Diversité bactérienne

> Vers un outil prédictif de la qualité
microbiologique des sols

I:>Travail en cours pour les champignons I
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Exemple 2 — Communautés de vers de terres

Pourquoi s’intéresser aux vers de terre?
* Participent au recyclage de la matiere organique et a la biodisponibilité des nutriments
e Roéle dans la structure des sols

- Parfois qualifiés d’ingénieurs des écosystemes

- 60 a 80 % de la biomasse animale des sols




Exemple 2 — Communautés de vers de terres

Soil Biology & Biochemistry 83 (2015) 100—-105

Contents lists available at ScienceDirect

Soil Biology & Biochemistry

journal homepage: www.elsevier.com/locate/soilbio

Landscape-scale distribution patterns of earthworms inferred from
soil DNA

Johan Pansu * ™, Sébastien De Danieli © ¢, Jérémy Puissant “ ¢, Jean-Maxime Gonzalez “ ¢,
Ludovic Gielly ", Thomas Cordonnier © d Lucie Zinger °, Jean-Jacques Brun © ¢,
Philippe Choler * ™, Pierre Taberlet *”, Lauric Cécillon ©¢

|:> Effets du mode d’usage du sol sur les communautés de vers de terre

e 18 parcelles d’un hectare, situées en moyenne montagne

* 3 modes d’usage du sol (plantation d’épicéas / paturage / taillis de hétres)
* Mesure des propriétés physico-chimiques du sol

* Inventaire moléculaire par metabarcoding

* Inventaire traditionnel (irritant chimique et tri manuel)




Exemple 2 — Communautés de vers de terres

Principaux résultats :

* Espéeces épigées, endogées et anéciques détectées par les deux méthodes
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Nombre d’especes inventaire traditionnel > nombre d’espéeces par metabarcoding
I:> Base de référence incompléete et hétérogénéité spatiale

Metabarcoding révele un effet significatif du mode d’usage du sol sur la distribution des vers de terre
# Inventaire traditionnel
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Exemple 2 — Communautés de vers de terre
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Exemple 3 — Réseaux trophiques et intensification agricole

< The Soil Food Web o= cer

scientific reports

PN
f Earth Worms

Arthfbp}ds

Fungal feeders
N"" and shredders
Nematodes
Root FeedEfS/

oots and Roots, . Feeders Nematodes
oot Exudates Fungal -
of land-use intensification on soil l @4 / / )
,,(

| W) Check for updates

Arthropods
Predators

Analysis of complex trophic E-
networks reveals the signature Plans

Shoots and Roots,
R

Spiders @
\ a?% ) hv.

&)

communities in agroecosystems e Mwer = D Animals

Bacteria
Root Feeders

Waste, residue, and

= 10 -l 235 o 3,4 Aral At
Ju_llettf_- M. G. leuur , Sara Si-Moussi®%**, Pierre Taberlet®*, Pascal Carrere! & metabolites from plants, Protozoa
Mickaél Hedde animals and microbes ém;zlsnae, flagellets

1* Trophic Level 2* Trophic Level 3 Trophlc [ 4* Trophic Level 5= Trophic Level 6% Trophic Level
r:

Phtotosynthesizers Decomposers, Higher level predators Higher level predators Higher level predators
mutualists, pathogens, m Y \ ( p m g
parasites, root feeders parasites, root f

* Données de metabarcoding + base de données sur les interactions écologiques = réseaux trophiques le
long d’un gradient d’intensification agricole

* 16 sites allant de la prairie permanente a des parcelles cultivées (champs expérimentaux)
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Exemple 3 — Réseaux trophiques et intensification agricole

[ Sofl sampling and metabarcoding
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Exemple 3 — Réseaux trophiques et intensification agricole
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Exemple 3 — Réseaux trophiques et intensification agricole
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Exemple 3 — Réseaux trophiques et intensification agricole
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Exemple 4 - Communautés d’arthropodes a partir de fleurs

Les traces d’ADN laissées par les arthropodes sur les fleurs peuvent-elles étre exploitées ?

Received: 19 August 2018 | Revised: 5 November 2018 | Accepted: 19 November 2018

DOl: 10.1002/ece3 4809

Ecoloay and Evolution
ORIGINAL RESEARCH WILEY gy

Environmental DNA metabarcoding of wild flowers reveals
diverse communities of terrestrial arthropods

Philip Francis Thomsen | EvaE. Sigsgaard

* 56 fleurs de 7 especes de plantes, 2 marqueurs de metabarcoding
* Broyage des fleurs et extraction d’ADN total (tissu)




Exemple 4 - Communautés d’arthropodes a partir de fleurs

135 espéeces d’arthropodes
67 familles
14 ordres




Exemple 4 - Communautés d’arthropodes a partir de fleurs

Courbes d’accumulation au niveau de la famille (marqueur 16S)
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Idem au niveau de I'espéece ou avec le deuxieme marqueur
— Plus d’échantillons nécessaires pour capturer toute la
diversité en arthropodes

Nombre d’échantillons de fleurs




Exemple 4 - Communautés d’arthropodes a partir de fleurs
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Merci pour votre attention !

Académie d’Agriculture de France, le 28/09/2023
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