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Introduction

ABC des mycorhizes

Association symbiotique entre une plante et un champignon

= Plusieurs types de mycorhizes variant selon le champignon impliqué, 1’hote, les

structures créées et les impacts physiologiques sur la plante

Poil absorbant

Arbuscule m&\
W ASIN

Extra-matricielle ]

Schéma d’une association symbiotique
mycorhizienne arbusculaire

2015

© Fortin et al.,

Embranchement des Glomeromycota

Quatre ordres
Huit familles
Douze genres
Plus de 200 especes... décrites (!)
Symbiose avec 250 000 especes végetales

(Fortin et al., 2015, Morris et Blackwood, 2015)



Introduction

Apports en agriculture des CMA

Caractéristiques physiques des sols Gains envisageables

= Structure = Productivité

= Porosité = Diminution des co(ts
\ d’intrants ?
Nutrition des cultures |
. ' G

= Extension du systeme racinaire

= Accessibilité des nutriments (P)

Résistance aux stress
= Abiotique

. - Pens : ;;_'.f
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"'/«4—'

(Fortin et al., 2015, Gagné et al., 2010, Morris et Blackwood, 2015, Pellegrino et al., 2015, Smith et al., 2015)
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Introduction Ildentification et quantification des CMA

Identification et décompte de spores
= Caractérisation des traits morphologiques

Evaluation de la colonisation des racines

Revue de
littérature Classique
§. Métagenomique

Richesse Diversité

Abondance e
Nombre d’espéces Homogeneite

Taxons rares

Séquences nucléiques presentes
Unité taxonomigue opérationnelle (OTU)

Semi-quantitative

Shannon Equilibré
Simpson Taxons dominants

(Balestrini et al., 2015, Morris et al., 2014)
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Revue de
littérature

Facteurs influencant les CMA

Facteurs edaphiques :
(Séle et al., 2015)

CMA peuvent changer en fonction de I’acidité du sol - Texture

Utilisation de pesticides

(Castelli et al., 2014)
Fongicides nuisent au développement des CMA

Rotation des cultures _
(Fortinet al., 2015, Oehl et al., 2003)

Monoculture diminue la richesse des CMA
CMA spécifiques a certaines cultures

Autres pratiqgues culturales

Travail de sol — Fertilisation — Gestion des résidus




Introduction Travalil de sol

= Labour (L) vs. Travail reduit (Tr)
Revue de

littérature Abondance

Richesse 1 par le Tr
Diversite

Labour Travail réduit

- Perturbation mécanique du sol - Favorise la propagation des hyphes

- Libération de la M.O. , cela favorise - Amene une stratification de la fertilite
le développement des bactéries qui ne semble pas affecter les CMA

(Brito et al., 2013, Castelli et al., 2014, Chavez-Romero et al., 2016 Degrune et al., 2015, Mbutia et al., 2015, Sale et al., 2015, Smith et al., 2015)



Introduction Fertilisation

< _—
Revue de = [’établissement de la symbiose N T
littérature mycorhizienne  est  affectée O R L gy
négativement par une trop grande
fertilité du sol _
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Analyse de la redondance (RDA) montrant les variations entre

les traitements, les caractéristiques de sol et les OTUs d’intérét
(Avio et al., 2013, Fortin et al., 2015, 2015, Pellegrino et al., 2015,Séle et al., 2015, Sun et al., 2015)



Introduction Effluents d’¢élevage

Revue de
littérature

Caractérisation des effluents d’¢levage selon leur niveau d’azote et de carbone

Engrais organiques N . (KO/) NNt-It\I,I_(Ig/é)
ota
69

- Lisierdeporc 34

10 2,6 o4

11 27,5 38
(Adapte de Gagné et al., 2010)

= Correlation entre les variations du sol en N-NO;," / M.O. et 1’abondance des
communautes bactériennes et fongiques (chen et al., 2016)



introduction Gestion des residus

Revue de = |_es résidus favorisent la richesse et la diversité des communautés CMA
littérature
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= Impact moins prononcé des résidus par
rapport a la fertilisation

Colonisation des CHMA
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(Adapté de Borie 3

Relations entre les résidus de cultures et le
pourcentage de colonisation des CMA

(Bottomley et Myrold, 2015, Chavez-Romero et al., 2016)



introductior Problématique et objectifs

Revue de
littérature

{ Objectifs & | \Travail réduit — Fertilisation a base d’effluents d’élevage — Conservation des résidy

hypotheses

Evaluer les répercussions sur les : - T
CMA < Selon leur ; 2. Richesse
- possibles-' 3. Diversité
| teVaCtlon - - -
R ~ 4. Distribution



Introduction HypOthéSGS

Revue de

T 1. Travail réduit de Augmentera 1’abondance, la richesse et la
sol (Tr) diversitée des CMA
Objectifs &
hypotheses

2. Effluents d’¢levage Auront des effets différents sur [’abondance,
=) la richesse et la diversite des CMA

3. Conservation des Favorisera I’abondance, la richesse et la
résidus (Cr) diversité des CMA

4. Distribution des Sera influenceée selon les OTUs par le Tr, les
OTUs de CMA EeetlaCr




ntroduction Dispositif experimental

Revie de = Saint-Augustin-de-Desmaures, Québec
littérature )
= Deux sites
i N
Objectifs & LLoam sableux et Argile limoneuse
hypotheses
Méthodes /,® éoogle Maps

= Depuis 2008

= Rotation Blé — Mais — Soya
= Données Soya 2015 + Blé 2016




ntroduction Dispositif experimental

= Deux experiences en tiroirs subdivises (split-split-plot) de 3 blocs

Revue de
littérature = Unité expérimentale : Parcelle de 5 par 7 métres
= Factorielle a 3 facteurs (2 X 5 x 2)
Objectifs &
hypotheses - Parcelles principales : Travail de G
sols (Labour ou travail reduit >-¢€ , o
) o 4-e Pas d’application de
Methodes - Sous-parcelles :  Fertilisation :_é 3-e fertilisants dans le
(Témoin, minéral, lisier de porc, 1_? soya!
lisier de bovin ou fumier de G
pOUIet) Travail réduit Témoin Lisier porc
i Labour Minéral Lisier bovin
- Sous-sous-parcelle : Gestion des
Fumier poulet e Résidus enlevés

résidus (Enlevés ou retournés) G Parcelle de garde r Résidus retournés
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Champ #40 NE - Loam sableux Champs 65 et 66 - Argile limoneuse
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Introduction

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Meéthodologie

Mesures effectuées

Biomasse microbienne (C et N)

©Ragsevelt Universif

Caracterisation des sols (Mehlich-3)

Abondance et identification des OTUs

Estimateur de richesse

Indices de diversité (Simpson + Shannon)

= Echantillonnage des sols

- Suite a la récolte
- Zone0-10cm

- Composites (3 sous-échantillons)




Introduction MéthOdOIOQ'G

Revue de : : : :
e Extraction d’ADN — PowerSoil® DNA lIsolation Kit
littérature
= Manipulations meneées en duplicats pour chaque parcelle
Objectifs & = 120 extractions a des concentrations variables
hypotheses
Normalisation des échantillons
Meéthodes
Séquencage a haut debit Assemblage des sequences
= Envoi a Génome Québec a McGill = Utilisation du programme USearch
= Technologie Illumina MiSeq = Nettoyage et tri des séquences

= Millions de sequences nucléiques
(Edgar, 2010, MO BIO Laboratories, Inc., 2015)



introductor Alignement des sequences

Revue de

littérature = Utilisation BLASTn (Basic local alignement search tool)

Descriptions
Legend for links to other resources: M unicene @ cEo [ Gene B structure [ Map Wiewer
O bJ eCtIfS & Sequences producing significant alignments:
5 [Click headers to sort colurnns)
hypotheses Accession | Description | Max score Total score | Query coverage |_ E value | Max ident | Links
MM 0098102 Mus musculus caspase 3 (Casp3), mRNA 2645 2645 100% 0.0 100% U E G
U4o9z9.1 Mus musculus ICE-like cysteine protease (Lice) mRMA, complete cds 2639 2659 100%, 0.0 -T-L8 m
BCO38625.1 Mus musculus caspase 3, mRMNA (cDNA clone MGC:46307 IMAGE: 4452! 2630 2630 100%, 0.0 a9, m
AK146226.1 Mus musculus TIB-55 BB&S cDMA, RIKEN full-length enriched library, cl 2605 2605 Qg 0.0 gy, m
1195221 Mus musculus cysteine protease CPP32 (cpp32) mRMNA, complete cds 2572 beltries A7, 0.0 a9, m
’ Us3720.1 Mus musculus CPP32 apoptotic protease mRMA, partial cds 2177 2177 et % 0.0 a9, m
M eth Odes Y13086.1 M.rusculus mAMNA for caspase-3 2138 2325 51 0.0 a9, m
AKOR0651.1 Mus musculus 10 days neonate cortex cOMA, RIKEM full-length enriche 2035 2035 6 0.0 100% m
NM 012922.2 Rattus norvegicus caspase 3 (Casp3), mRMA >gh|BCOE1854.1| Rattus 1573 1573 a9, 0.0 2% m
DAAS5Z.1 Mus muscalus mRKNA for CPP3Z, complete cds 1553 1553 cou, 0.0 ggay, m
AC119267.6 Mus rusculus chromosore 3, clone RP24-322H19, complete segquence 1443 ZHTH 100%, 0.0 100%:
Us4803.1 Mus rusculus cysteine protease (Lice) gene, exons 3-7, and complete 14358 2457 97 % 0.o 100% m
Uz7463.1 Mesocricetus auratus CPP-32 (CPP-32) mRNA, complete cds 1429 1429 D6 % 0.0 82%
U49930.1 Rattus norvegicus ICE-like cysteine protease (Lice) mRMNA, complete ot ﬁ 1341 T 0.0 83% m
Ugd410.1 Rattus narveqicus interleukin-1beta-converting enzyrme-related proteas 122z 1727 67 % a.o a5 m
ATOEE039.1 Mus rmusculus Casp3 gene, partial sequence 1157 1157 43%, 0.0 Qo
U58a56A.1 Rattus norvegicus cysteine protease p32-beta (CPP3Z2-beta) mAMNA, pal 1108 1108 58 % 0.o B8% m
F1940732.1 Cricetulus griseus caspase 3 (CASP 3) mRMNA, complete ods 1056 1056 56 % 0.0 88%
WR 009516.1 PREDICTED: Rattus norveqgicus similar to Caspase-3 precursar (CASP- ﬂ 1038 56 %, 0.0 a7 E
WR 007068.1 PREDICTED: Rattus norveqgicus similar to Caspase-3 precursar (CASP- 1038 1038 56 %, 0.0 a7 E
Alknda0ds.1 Mus riusculus O day neanate cerebellurn cCMA, RIKEN full-lenath enricl Qg4 98 T a.o 100%: m
MM 001l087117.1  Oryctalagus cuniculus caspase 3, apoptosis-related cysteine peptidase a3l 931 57, a.o fel o, m
wh 001083044.1  PREDICTED: Macaca rmulatta similar to caspase 3 prepraoprotein, trans: 215 915 62 %, 0.0 B2%, m
wh 001083160.1  PREDICTED: Macaca mulatta similar to caspase 3 preproprotein, transg 911 911 61 % 0.0 82% m

Exemple de resultat possible avec BLASTn

® Taeskforbioinf.wordpress.com



introduction Abondance des CMA

Table d’ANOVA pour I’abondance des Abondances des OTUs de CMA pour
F_Qeyue de CMA selon le type de sol (Loam sableux Travail * Engrais dans le LS pour 2015
litterature [LS] et Argile limoneuse [AL]) pour 2015.

ANOVA a o = 10%.

Objectifs & Facteurs
L Tvpe i <0

0.2408 0.9087

w
(@)
o

N
a1
o

2060

N
(@)
o

=
N N NN

Moyennes des abondances des CMA

Méthodes 0.9812 0.1944
100
0.0691 0.4694
Résultats 0.9229 0.4723 >0
Fumier Lisier Lisier Minéral Minéral
0.3290 0.4171 poulet bovin porc NPK  PK
Engrais

0.4647 0.2144

Labour Travail réduit




Introduction

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

Richesse des CMA

Table d’ANOVA pour la richesse des CMA selon le type de sol (Loam sableux [LS] et Argile

limoneuse [AL]) pour 2015. ANOVA a o = 10%.
Richesse

s
0.3498 0.9189
0.4964 0.2608
0.9041 0.8641
0.7432 0.1813
0.5687 0.2901
0.8164 0.2331
0.3063 0.3969

Facteurs
Type de sol

= Aucun traitement significatif en fonction de la richesse des CMA



Introduction

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

Indice de diversité Shannon

Table d’ANOVA pour la diversité Shannon Diversité de Shannon des OTUs de CMA

des CMA selon le type de sol (Loam sableux pour Engrais * Résidus dans I’AL pour 2015
[LS] et Argile limoneuse [AL]) pour 2015.

ANOVA i o = 10%. g 1.8

Facteurs

7N

g 18 [

Type de sol

0.2593 0.7235 1
0.4199 0.7989 0.8
06
0.6072 0.3291 B
0.4
0.5964 0.7118 0o M
0.5149 0.3371 0o vV

Fumier Lisier Lisier Minéral Minéral

0.5317 0.0978 poulet  bovin porc NPK PK
0.2311 0.4293 Engrais

m Résidus enlevés Résidus retournés




Introduction

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

Indice de diversité de Simpson

Table d’ANOVA pour la diversité Simpson
des CMA selon le type de sol (Loam sableux
[LS] et Argile limoneuse [AL]) pour 2015.
ANOVA a a = 10%.

Facteurs

Selon le Travail pour LS

0.0693 0.6031 Plus grande diversité de Simpson en
04066 0.7181 Travail réduit comparativement au Labour

0.5149 0.3856

0.4983 0.6058 Selon Engrais * Residus pour AL
0.3089 0.4913

Type de sol

Méme tendances que la diversité de
0.5552 0.0840 Shannon selon Engrais * Travail pour AL

0.1486 0.4392
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Distribution des OTUs dans LS

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

100%

80%

60%

40%

20%

0%

Importance combiné des OTUs de CMA

Distribution des OTUs de CMA en fonction de leur genre pour le site
Loam sableux (LS) selon le travail de sol (L ou Tr) pour 2015

o

e

ARRNNN

LS-L

Travail de sol

LS -Tr

m Septoglomus

m Scutellospora
Rhizophagus

m Paraglomus

m Glomus
Funneliformis

w Diversispora
Claroideoglomus

m Archaeospora
Ambispora

m Acaulospora

= Permanova significative a 0. 001 pour le travail de sol




Introduction

Distribution des OTUs dans AL

Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

100%

80%

60%

40%

20%

0%

Importance combiné des OTUs de CMA

Distribution des OTUs de CMA en fonction de leur genre pour le site
Argile limoneuse (AL) selon le travail de sol (L ou Tr) pour 2015

o

4

Travail de sol

AL -Tr

m Septoglomus

m Scutellospora
Rhizophagus

m Paraglomus

m Glomus
Funneliformis

= Diversispora
Claroideoglomus

m Archaeospora
Ambispora

m Acaulospora

= Permanova significative a 0. 001 pour le travail de sol




Introduction Travaux en cours

= Completer les analyses de sol afin d’étudier les variations des groupes

Revue de
ML taxonomiques en fonction de la fertilité du sol (RDA)
T = Lier les données agronomiques a la variabilité taxonomique
Objectifs &
hypotheses = : e : ot 4
Effectuer le traitement bioinformatique et statistique pour les données
Blé 2016 (analyses combineées en perspective!)
Méthodes
= Préparatifs en cours pour la saison a venir, Mais 2017
Résultats
préliminaires

Une vision plus large du microbiome du sol

Bactéries et champignons totaux



Introduction Les résultats en bref, pour ’instant!

Revue de Abondance Diversite
D = Tendance Travail * Engrais pour LS = Tendance Travail avec Simpson
pour LS
Objectifs & - = Tendance Engrais * Résidus avec
hypotheses Richesse :

Shannon et Simpson pour AL
= Rien de significatif

Méthodes Labour Labour
Distribution des OTUs Clar0|deoglomus + Claroideoglomus +
TN Diversispora + Diversispora +
; [ | *k*k
Resultats et sign. RO L Scutellospora Funneliformis
préliminaires et AL N o
- - Travail réduit Travalil reduit
. :
B - Uenres.. Paraglomus Glomus + Ambispora +
Conclusion Rhizophagus

Texture de sol  Tendances différentes selon le type de sol!
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Revue de
littérature

Objectifs &
hypotheses

Méthodes

Resultats
préliminaires

Conclusion

Perspectives du projet

Pas si simple d’évaluer les impact des pratiques culturales sur les CMA,
mais c’est essentiel pour mieux comprendre le microbiome du sol, ses

repercussions sur les cultures et tendre vers une agriculture plus intégree !
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Revue de
littérature

Objectifs &
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Conclusion
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Distribution des OTUS
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Distribution des OTUs de CMA en fonction de leur genre pour les deux
sites (Loam sableux LS et Argile limoneuse AL) pour 2015

Total LS Global
Texture de sol

AL Global
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m Scutellospora
Rhizophagus

m Paraglomus

m Glomus
Funneliformis

w Diversispora
Claroideoglomus

m Archaeospora
Ambispora

m Acaulospora

= Tendance au niveau de la classe texturale




Cycle du carbone
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Cycle de ’azote
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Assemblage des ségquences

= Utilisation du programme USearch

1. OTUs pour chaque échantillon Exemple de programmation avec USearch

Merge

= Arr | mag e berubeb@665959[usearch] ./usearch81 -fastq mergepairs
MI.MO00833_0451.001.FLDO0193.ITS_AFL1_RI.fastq -reverse

MI.MO00833_0451.001. FLD0193.ITS_AFL1 R2 fastq -fastqout ITS_AFL1_Merge. fastq

- Filtration ~fastq_minovlen 20

i Dérépl IC&'[IOI’\ Filtration pour la longueur et la qualité

. Elimination des singletons R R
A Créa‘“on d’OTUs Dereplication (Echantillons)

_ ® Benoit Béruhé

2. Création d’une base de données d’OTUSs

3. Comparaisons entre la base de données et les échantillons

Matériel
supplémentaire (Edgar, 2010)




