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Biomasse Moléculaire
Microbienne du sol

Un indicateur d"abondance des microorganismes
Plateforme GenoSol — INRA de Dijon

POURQUOI LABONDANCE DES MICROORGANISMES ?

La quantité de biomasse microbienne est un facteur déterminant dans la qualité biologique des sols en raison de
son réle dans la régulation, la transformation et le stockage des nutriments. Cette quantité de biomasse micro-
bienne est par ailleurs démontrée comme étant un indicateur sensible, robuste et précoce des perturbations
d’un sol (modifications de pratiques agricoles, contaminations, changement de statut organique, etc... ; Ranjard et al,
2006 ; Chaussod et al, 1996). La mesure de la Biomasse Moléculaire Microbienne est une technique permettant
d’estimer 'abondance des microorganismes dans le sol au méme titre que la méthode de fumigation/extraction
(Marstorp et al, 2000 ; Blagodatskaya et al, 2003 ; Widmer et al, 2006 ; Bouzaiane et al, 2007). Sa facilité de mise
en ceuvre lui permet d'étre appliquée en moyen débit. Pour exemple, cette Biomasse Moléculaire a été mesurée sur
les 2 200 sols du Réseau de Mesure de la Qualité du Sol (RMQS)

et une cartographie nationale a donc pu étre établie ainsi que le
2 500 kg de bactéries premier référentiel d'interprétation associé a cette mesure (Dequiedt

3 500 kg de champignons microbiens et al, 2011). Ces travaux ont permis de confirmer la robustesse et

soit 'équivalent de 6 a 10 vaches lintérét de cet indicateur pour détecter les modifications dues aux
changements d'usage des sols.

COMMENT SONT REALISEES ET INTERPRETEES LES ANALYSES ?

La mesure de la Biomasse Moléculaire Microbienne correspond au rendement d’extraction d’ADN du sol. La tech-
nique repose sur la quantification de TADN extrait directement a partir de I'échantillon de sol. Les protocoles d’extraction
et de quantification développés et standardisés par la plateforme GenoSol (Terrat et al, 2012 ; Plassart et al, 2012)
prennent environ 1 journée par échantillon avec la possibilité de traiter jusqu’a trente échantillons en méme temps :

« Extraction d’ADN & partir de 1 g de sol sec (protocole standardisé correspondant a une optimisation du
protocole normalisé ISO-TC 90-SC4-WG 4N119),

» Dépdt et migration de FADN dans un gel d’agarose,
« Coloration de 'ADN dans le gel & 'aide du Bromure d’EThidium (BET),

Gamme éetalon ADN extrait dans les différents sols
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Gel d'agarose obtenu aprés migration, coloration et révélation de 'ADN sous les rayons ultraviolets



* Révélation de 'ADN coloré au BET qui fluoresce sous
les rayons ultraviolets,

* Quantification de FADN par comparaison avec une
gamme étalon.

Linterprétation des résultats de l'indicateur se fait par
comparaison des valeurs avec un référent local
(situation témoin) ou par positionnement dans le ré-
férentiel national (MicroSol database®) a I'aide d'outils
mathématiques adaptés (comparaison de moyennes,
cartographie, arbres de décision, etc...).
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APPLICATION A DES PROBLEMATIQUES DE TERRAIN

Les études a I'échelle du territoire national (RMQS ;
Dequiedt et al, 2011) ont démontré la prédominance
des paramétres locaux (mode d'occupation des sols,
types de sol, pratiques, etc...) par rapport aux para-
metres globaux (climat, localisation, géomorphologie,
etc...) sur la gamme de variation de la Biomasse
Moléculaire microbienne.
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BIOI n d ica te u rS DES OUTILS BIOLOGIQUES POUR DES SOLS DURABLES

Les résultats obtenus sur des sites du dispositif
ADEME Bioll : i) site de Thil, ii) site de Saint-Etienne
et iii) site de Qualiagro, démontrent la sensibilité de
I'indicateur :

= 3 Pintensité du travail du sol : la réponse biologique
révele une tendance (non significative) a la diminu-
tion de la Biomasse Moléculaire Microbienne
dans les situations ou le travail du sol est le plus
intensif (labour) alors qu'un travail du sol superficiel
tend a augmenter cette valeur et diminuer I'nétéro-
généité entre les répétitions (i),

= au taux de réhabilitation d'un sol pollué : les valeurs
de biomasse augmentent significativement avec
le pourcentage de revégétalisation de la zone
d'étude par les végétaux (ii),

= au statut organique du sol : les valeurs sont signi-
ficativement plus élevées dans les situations
amendées par rapport a la situation témoin. La sen-
sibilité de l'indicateur permet également de discrimi-
ner les différentes situations amendées en fonction
de la qualité biochimique des intrants organiques
apportés et de leur efficacité a stimuler la vie micro-
bienne (ii).




BIOI n d ica te u rS DES OUTILS BIOLOGIQUES POUR DES SOLS DURABLES

INTERETS ET LIMITES DE LINDICATEUR BIOMASSE MOLECULAIRE

Intérét :

= Forte sensibilité aux changements de pratiques, d’itinéraires culturaux (travail du sol, amendements orga-
niques, etc...),

= Techniques d’acquisition et d’interprétation standardisées (normalisées), éprouvées et faciles a mettre en
ceuvre pour un coit faible (de I'ordre de 50 €),

= Matériel utilisé peu spécifique (centrifugeuse, pipettes, etc...) ; seul le broyeur de sol est spécifique (FastPrep
de MPBio),

= Etape obligatoire, I'extraction d’ADN est nécessaire avant toutes autres caractérisations moléculaires,

= Disponibilité d’un référentiel (MicroSol database®) permettant I'interprétation des résultats obtenus (RMQS,
réseau, sites expérimentaux INRA et ITA, etc...).

Limites :

= Forte sensibilité au statut organique et au type de sol qui peut masquer d’autres effets (contamination
métallique ou HAP par exemple).
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