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PRESENTATION DE L'INDICATEUR

BIOMASSE MOLECULAIRE FONGIQUE

PAR PCR QUANTITATIVE

Les champignons dominent en nombre et en masse
dans la plupart des écosystemes du sol. lls prelevent le
carbone nécessaire 3 leur meétabolisme par symbiose ou
par absorption dans leur environnement. Leur croissance
filamenteuse leur permet de constituer de vastes réseaux
au sein des sols et de transporter ainsi les composeés
carbones, les nutriments et I'information sur de longues
distances.

IIs sont habituellement subdivisés en trois groupes selon
les champignons saprophytes

leur mode de nutrition :

(décomposeurs de matiére organique), les symbiotes
(commensales ou mutualistes) et les parasites. Le cortége
enzymatique spécifique des champignons (laccases, lignine
peroxydases, cellulases, ) en font les décomposeurs
majoritaires de la matiere organique présente dans les
sols dont certains polluants organiques. Les produits de
dégradation sont minéralisés, i.e. biodisponibles pour
la nutrition des plantes ou transformés en composés
humiques.

COMMENT MESURER LA BIOMASSE MOLECULAIRE FONGIQUE ?

PRELEVEMENT DE SOL :

La période recommandée de prelevement du sol pour la
mesure de ce biomarqueur est le printemps ou I'automne. En
matiere d’échantillonnage dans le sol, I'horizon 0-20cm est
habituellement utilisé. De facon générale, I’échantillonnage
consiste en un prélevement d’environ 1, 5 kg de sol a la
tariére sur I’horizon de surface. Chaque échantillon est un
composite de 5 carottes de sol prélevées 3 la tariere au sein
d'une zone de prelevement circulaire de 2 metre de diametre.
Les échantillons sont tamisés/homogénéisés 3 2mm. lls
doivent étre traités le plus rapidement possible mais peuvent
exceptionnellement étre conserveés pendant 2 jours maximum
entre 4°C et 10°C avant traitement.

ANALYSE:

Aprés extraction de I’ADN microbien total du sol, les
échantillons sont dilués & 2 ng/pl avant analyse par PCR
en temps réel. LADN fongique est apmlifié en utilisant un
couple d’amorces universelles spécifiques des Fungi ciblant les
sequences des génomes 3 l‘origine de la synthese des ARN
ribosomaux (Gangneux et al. 2011). Une série de dilutions
contenant des quantités connues d’ADN génomique de
Fusarium graminearum est utilisee comme standard pour la
quantification des échantillons d’ADN.

GAMME DE VARIATION DU BIOINDICATEUR :

Figure 1.
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La biomasse moléculaire fongique varie selon
différents types d’influence :

- Les impacts anthropiques liés au travail du sol ou 3 la
présence de polluants qui engendrent une diminution
de la biomasse fongique totale.

- Le type et I’'dge du peuplement veégeétal qui agit qua-
litativement et quantitativement sur les champignons
des sols.
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INTERETS ET LIMITES DE L'INDICATEUR DIVERSITE

TAXONOMIQUE MICROBIENNE

Intéréts

00
—

- Intégre tous les facteurs modulant la bio-
masse fongique des sols

- Sensibilité forte aux changements de pra-
tiques culturales et aux types d’occupation des sols (travail
du sol, mode d’occupation).

Limites

- Le référentiel sur la biomasse fongique

dans des contextes pedoclimatiques contras-

tés se construit mais manque encore d'uni-
versalité faute d’'un nombre suffisant de données.

- Une diminution de la biomasse fongique est générale-
ment |3 résultante d’'une combinaison de facteurs.

- La quantification est globale et ne permet donc pas de
deceler I'émergence ou la rarefaction de sous-commu-
nauteés fongiques assurant des fonctions potentiellement
cruciales.

DE LA RECHERCHE VERS L'APPLICATION

Un diagnostic de Ia qualité des sols a partir de cet indi-
cateur est envisageable méme si des référentiels doivent
étre construits. Ce diagnostic permet une évaluation de
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