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Session 1 : Ecologie des communautés microbiennes

Déconvolution des mélanges de communautés bactériennes aux exutoires
des bassins versants par définition d’empreintes ADN indicatrices de Uorigine
de ’eau

(Co) auteur(s) : Adrien C.M. POZZI"*, Angélique DOMINGUEZ-LAGE", Baptiste LUTON™, Laurence
MARJOLET", Delphine MOUNIEE®™, Emmanuelle BERGERON, Véronica RODRIGUEZ-NAVA®",
Emmanuelle DANTY-BERGER™, Matthieu MASSON®, Cécile MIEGE®?, Marina COQUERY®, Pauline
DUSSEUX®, Nicolas ROBINET®, Olivier GRANDJOUAN®, Mickaél LAGOUY®, Flora BRANGER®, Wessam
GALIA", Benoit COURNOYER®™
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Mots-clés : indicateurs bactériens, communauté bactérienne aquatique, dynamiques source-puits
microbiennes, bassin versant a usages mixtes, ruisseaux intermittents

Résumé :
Contexte

Dans les hydrosystémes a écoulement intermittent, les communautés microbiennes sont soumises a des
perturbations récurrentes liées a [’hétérogénéité des usages du sol (urbain, agricole, forestier) et des
apports issus des réseaux anthropiques (égouts, ruissellements des routes). Les épisodes de pluie
induisent des transferts importants de matiéres organiques, nutriments, et micro-organismes. Toutefois,
les trajectoires des communautés bactériennes depuis les tétes de bassin et réseaux vers les exutoires
restent mal connues. Mieux comprendre les sources et trajectoires des bactéries est essentiel pour
anticiper les impacts des pluies sur [’état écologique des cours d’eau.

Objectifs

Trois objectifs ont guidé ce travail : (i) caractériser les communautés bactériennes des tétes de bassin
selon l'usage du sol (forét, agriculture, urbain) et les sources anthropiques (ruissellement, eaux usées), (ii)
évaluer Ueffet du régime de précipitations (saisonnalité et intensité des pluies) sur la composition des
communautés a [’exutoire, et (iii) estimer les apports relatifs de chaque source dans les assemblages de
communautés aval, puis les comparer a ceux prédits par des modeles hydrologiques et géochimiques,
pour évaluer la cohérence entre signaux microbiologiques, hydrologiques et chimiques.

Matériel et Méthodes

Le suivi a été mené sur les cours d’eau intermittents du Ratier et du Mercier (bassin versant de [’Yzeron,
observatoire OTHU). Sept tétes de bassin (cours d’eau de premier ordre) ont été définis selon l’'usage
dominant : forestier, agricole ou résidentiel, complétés par deux sources anthropiques (ruissellement
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routier, eaux d’égout unitaire). Cing épisodes pluvieux ont été analysés (hivernaux majeurs et mineurs,
orages estivaux). L’ADN bactérien extrait de 127 échantillons a été analysé par méta-code-barre des genes
codant ’ARNr 16S (rss) et la méthyle transférase TPMT (tpm). La diversité, la structure de communauté, et
les taxons indicateurs des sources ont été décrits. Les contributions bactériennes des sources ont été
estimées (FEAST), puis comparées aux mélanges estimés par les modeles hydrologique (J2000P) et
géochimique (MixSIAR).

Résultats et Discussion — Structuration microbienne et diversité

Les communautés bactériennes différaient selon 'usage du sol. Les tétes de bassin forestieres étaient
dominées par des genres liés au sol et a la dégradation de la matiére organique, tandis que celles agricoles
et urbaines hébergeaient des assemblages plus diversifiés, avec des taxa indicateurs d’influence
anthropique. Les eaux de ruissellement et d’égout avaient les signatures les plus spécifiques, incluant des
especes anaérobies, pathogénes opportunistes, ou formant des biofilms. Le géne tpm a révélé une
richesse plus élevée dans les sources urbaines ou anthropisées que le géne de UARNr 16S, soulignant son
intérét pour suivre des groupes d’intérét en santé publique.

Résultats et Discussion — Effet des pluies et contributions aux exutoires

Aux exutoires, les communautés bactériennes variaient surtout selon le type de pluie, pas selon le
ruisseau. Les orages estivaux ont entrainé une hausse de certaines espéces associées aux eaux rejets
anthropiques (Aeromonas, Pseudomonas, et Xanthomonas spp.), corrélée a des pics de nutriments (NH, °,
PO43', NO, ). Les apports bactériens urbains restaient stables, tandis que ceux d’origine agricole ou
forestiére étaient plus importants en hiver. Les sources étudiées expliquaient en moyenne 60 a 70% des
assemblages bactériens aux exutoires. Les 30 a 40 % restants pourraient provenir de réservoirs non
échantillonnés (sédiments, biofilms, ruissellement diffus).

Résultats et Discussion — Comparaison avec les modeéles hydrologiques et géochimiques

Les apports bactériens forestiers étaient bien corrélés aux modeéles hydrologique et géochimique, reflétant
un transfert dominé par les flux d’eau. A linverse, les apports bactériens urbains, du ruissellement ou des
eaux usées, étaient sous-estimées par le modéle géochimique, et souvent non corrélées au modéle
hydrologique. Ces écarts traduisent leffet de processus microbiens (rétention, transformation,
adsorption, resuspension) absents des modeles de mélange a traceurs conservatifs. L’approche
microbienne a ainsi révélé des dynamiques bactériennes décorrélées des flux massiques, offrant une
lecture complémentaire des transferts dans les hydrosystémes mixtes.

Conclusions et Portée

Cette étude montre la forte sensibilité des communautés bactériennes des cours d’eau intermittents a
l’'usage du sol et aux événements hydrologiques. Les signatures bactériennes permettent d’identifier les
sources dominantes selon le contexte pédoclimatique. Les zones urbaines apparaissent comme des
contributeurs microbiens constants, indépendamment de la saison, tandis que les apports agricoles et
forestiers sont plus variables. L’intégration des données microbiologiques dans les dispositifs de
surveillance des hydrosystemes permettrait d’anticiper les pics de risque écologique ou sanitaire liés aux
épisodes pluvieux extrémes, dans un contexte de changement global.
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Mise en évidence d‘une régulation virale dans la dynamique des populations
bactériennes impliquées dans le turnover de la matiere organique in situ

Domitille JARRIGE*(1), Nicolas GINET (2), Olivier RUE (3)(4), Mireille ANSALDI (2),
Eric DUGAT-BONY (5), Valentin LOUX (3)(4), Pierre-Alain MARON (1), Sébastien TERRAT (1)
*e-mail : domitille.jarrige@inrae.fr
(1) Agroécologie, Institut Agro Dijon, INRAE, Université Bourgogne Europe, F-21000 Dijon, France

(2) Phage cycle and bacterial metabolism — Laboratoire de Chimie Bactérienne — UMR7283 CNRS/Aix-
Mar-seille Université, Marseille, France

(3) Université Paris Saclay, INRAE, MalAGE, Jouy-en-Josas, France

(4) INRAE, BioinfOmics, MIGALE bioinformatics facility, Université Paris-Saclay, Jouy-en-Josas, France
(5) Université Paris-Saclay, INRAE, AgroParisTech, UMR SayFood, Palaiseau, France

Mots-clés : Virus, microbiote du sol, induction, bactériophages, métagénomique

Résumé :

Les communautés microbiennes du sol sont sensibles aux activités humaines, comme les pratiques
agricoles. Il a ainsi été démontré que ces communautés microbiennes étaient influencées par 'historique
du mode d’usage in situ, sur deux parcelles adjacentes aux modes d’usages contrastés (site expérimental
de Lusignan, culture établie depuis 20 ans, prairie depuis 17 ans). Par metabarcoding1, des différences
dans les dynamiques des populations bactériennes, archéennes et fongiques ont été mises en évidence.
Afin d’étudier la réponse globale de ’ensemble des microorganismes a ADN du sol et leurs fonctions, une
seconde analyse par métagénomique shotgun a été menée sur les mémes échantillons. En exploitant tout
d’abord Uinformation taxonomique portée par les lectures obtenues, celle-ci a permis de mettre en
lumiére une augmentation de certains groupes bactériens et eucaryotes peu aprés 'amendement, et
parallelement une augmentation soudaine et marquée de séquences virales2.

Pour aller plus loin dans la caractérisation écologique de ces populations virales et bactériennes, un co-
assemblage des échantillons a été effectué, permettant d’obtenir environ 18 millions de contigs d’au
moins 1000 pb, dont plus de 300 000 potentiels contigs viraux. Ces séquences extrémement diverses
comprennent de nombreux taxons viraux peu étudiés, soulignant 'étendue de la diversité encore non-
explorée dans les sols et le défi de leur analyse taxonomique3.

Au sein de ces contigs viraux putatifs, ceux relativement longs et fiables et avec une prédiction d’hbte
bactérien ont été sélectionnés pour étre étudiés plus en détail. Par le calcul de ratios d’abondance
virus/héte potentiel au cours de la cinétique, nous avons pu mettre en évidence plusieurs stratégies
écologiques probables de certains virus. Des bactériophages présentent par exemple une abondance
relative fortement augmentée suggérant une dynamique ‘kill-the-winner’, d’autres, au contraire, semblent
conserver des niveaux d’abondance proportionnels a leur hote en accord avec le modele ‘piggyback-the-
winner’ typique des phages tempérés.

Ces résultats constituent un des premiers indices d’un possible réle régulateur des virus sur les
communautés bactériennes du sol, suite a 'ajout de matiere organique, au terrain. Ils soulignent Uutilité
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de prendre en compte toutes les entités biologiques lors de 'étude des communautés microbiennes
impliquées dans le cycle du carbone. Enfin, ils donnent un apergu de la grande diversité des virus
telluriques, qui mériteraient d’étre davantage étudiés.

1. Tardy, V. et al. Land use history shifts in situ fungal and bacterial successions following wheat straw
input into the soil. PLOS ONE 10, e0130672 (2015).

2. Jarrige, D. et al. Metagenomics reveals contrasted responses of microbial communities to wheat straw
amendment in cropland and grassland soils. Sci. Rep. 15, 14723 (2025).

3. Panigrahi, S., Ansaldi, M. & Ginet, N. HieVi: Protein Large Language Model for proteome-based phage
clustering. Preprint at https://doi.org/10.1101/2024.12.17.627486 (2024).
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La diversité cachée des protistes hétérotrophes dans les biofilms marins :
variabilité spatio-temporelle et roles fonctionnels

(Co) auteur(s) : Aurélie Portas (1,2), Nolwenn Quillien (1), Guillaume Damblans (1), Jean-Francois Briand

(2)
aurelie.portas@france-energies-marines.org
1France Energies Marines, Plouzané, France
2MAPIEM, Université de Toulon, Toulon, France

Le déploiement des Energies Marines Renouvelables (EMR), telles que les éoliennes offshore (flottantes
ou posées), les hydroliennes ou les dispositifs houlomoteurs, entraine U'implantation de structures
immergées dans des zones jusqu’alors dépourvues de substrats durs. Ces infrastructures artificielles
introduisent de nouveaux habitats propices a la colonisation d’organismes, en particulier dans les
environnements dynamiques que sont les zones offshores. Elles favorisent ainsi 'établissement rapide de
biofilms marins, constituant un mode de vie privilégié pour les communautés. Ces structures
tridimensionnelles, dont la cohésion est assurée par une matrice constituée de substances polymérigues
extracellulaires (EPS), sont trés diversifiées. Si la majorité des études se concentrent sur les
communautés bactériennes ; les microeucaryotes et en particulier les protistes hétérotrophes, restent
largement sous étudiés notamment dans les biofilms marins. Pourtant, ces derniers remplissent des
fonctions clés dans la structuration des réseaux trophiques, la régulation des communautés et la
transformation de la matiere organique.

Dans cette étude, un dispositif expérimental a été mis en place sur quatre sites cotiers et offshore en
Méditerranée et en Atlantique (Basse des Chats, Groix Belle-ile, Cap Couronne et Leucate). Des plaques
PVC ont été récupérées apres 3, 6, 12 et 24 mois d’immersion. Les biofilms ont été analysés par
metabarcoding en ciblant CADNr 18S avec une attention particuliére sur les protistes hétérotrophes. Des
approches multivariées (NMDS, db-RDA, partionnement de la variance) ont été utilisées pour identifier les
facteurs qui structurent la diversité observée, tandis qu’une analyse fonctionnelle a été effectuée pour
explorer les roles écologiques des protistes identifiés. Cette approche fonctionnelle s’appuie sur les
travaux de Ramond et al., (2019), qui a permis d’annoter 14 traits fonctionnels.

Les résultats réveélent une forte variabilité spatio-temporelle de la richesse et de la composition des
communautés. Le nombre de taxa de protistes hétérotrophes était plus élevé au site de Basse des Chats
aprés 6 mois d’immersion, ainsi qu’a Leucate a 3 et 24 mois. A Uinverse, des valeurs plus faibles ont été
observées & Cap Couronne et Groix Belle-ile, notamment pour les périodes initiales (3 et 6 mois). La
structure des communautés était influencée selon le site et la temporalité avec une influence significative
des facteurs environnementaux. La variance expliquée a montré que les variables physico chimiques
expliguent a elles seules 52,7% de la variabilité, suivie des facteurs hydrodynamiques (19,1 %) tels que les
vagues et les courants marins.

Sur le plan fonctionnel, les protistes identifiés au sein des biofilms présentaient une large gamme de
stratégies écologiques, dont la répartition variait selon les sites et les temps d’immersion. Par exemple, a
Cap Couronne, les premiers stades (3 mois) étaient dominés par les Gregarines (Gregarinomorphea),
notamment les genres Ganymedes et Heliospora, regroupant principalement des parasites d’invertébrés.
A Uopposé, sur les sites Atlantiques de Basse des Chats et Groix Belle-ile, les communautés initiales
présentaient une dominance de Dinophyceae mixotrophes (Lingulodinium, Gonyaulax, Pelagodinium).
Ces organismes se distinguent par leur capacité a combiner la photosynthese et la phagotrophie en leur
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conférant une flexibilité trophique quifavorise leur succeés dans les premiers stades de colonisation. Cette
composition évolue ensuite vers une dominance d’hétérotrophes stricts, incluant des cilliés

(Pseudocollinia), des protistes flagellés (Protaspa) et d’autres Dinophyceae parasites (Chytriodinium). A
Leucate, les Stramenopiles pico-

eucaryotes appartenant aux clades MAST, notamment MAST-9A et MAST-9C, étaient abondants a 3 mois.
Ces protistes de trés petite taille sont des phagotrophes stricts, se nourrissant essentiellement de
bactéries. Cette colonisation est suivie d’une augmentation progressive des Dinophyceae parasitaires,
principalement des Syndiniales, groupe spécialisé dans le parasitisme d’autres protistes ou de
métazoaires planctoniques.

Cette étude met en évidence la diversité des communautés de protistes au sein des biofilms marins
notamment dans des environnements offshores encore peu explorés. En combinant des approches
taxonomiques et fonctionnelles, elle permet de révéler le réle écologique majeur des protistes
hétérotrophes dans la dynamique des biofilms.

Mots-clés : micro-eucaryotes, biofilms, metabarcoding, diversité, fonction
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Succession écologique et altérations fonctionnelles des communautés
microbiennes périphytiques en milieu périurbain soumis a des pollutions
épisodiques d’origine domestique.

(Co) auteur(s) : Angélique DOMINGUEZ-LAGE * (1), Wessam GALIA(1), Cécile MIEGE (2), Baptiste LUTON
(1), Amandine DAVAL (2), Laurence MARJOLET (1), Sihem GUESMI (1), Adrien CM POZZI (1), and Benoit
COURNOYER (1)

(Co) auteur(s) : (1) Université Claude Bernard Lyon 1, UMR Ecologie Microbienne, CNRS 5557, INRAE
1418, VetAgro Sup, 69280 Marcy L’Etoile; (2) INRAE, UR RiverLy, 69625 Villeurbanne, France.

*angeliqgue.dominguez_lage@vetagro-sup.fr
Mots-clés : bassin versant péri-urbain ; périphyton ; polluants, MST-qPCR; métabarcoding ADN
Résumé :

Contexte

Le périphyton, qui se développe sur les surfaces immergées des milieux aquatiques, présente
une grande diver- sité microbienne. Son organisation est fortement influencée par les gradients
environnementaux (physico-chi- miques, hydrologiques, trophiques) et les pressions
anthropiques locales. Les rejets urbains de temps de pluie (RUTP) peuvent entrainer des
transferts massifs de microorganismes exogenes vers les cours d’eau. Ces apports peuvent
induire des remplacements d’espéces dans les périphytons et modifier leurs fonctions
écologiques. Ce- pendant, les dynamiques spatio-temporelles des périphytons en réponse a
ces perturbations restent peu docu- mentées.

Objectifs

Cette étude avait pour objectifs : (i) d’évaluer la capacité d’un substrat artificiel a base de billes
d’argile (CBAS) a suivre les stades de développement du périphyton, et (ii) de caractériser les
impacts des RUTP sur les assem- blages microbiens et leurs fonctions écologiques.

Matériel et Méthodes

Les CBAS ont été immergés dans le cours d’eau Ratier (bassin versant de l’Yzeron, site OTHU)
pendant 10 se- maines. Des analyses gPCR de type "Microbial Source Tracking" (MST) ont permis
d’identifier Uorigine des conta- minations fécales (humaine, bovine, équine) apportant une vision
générale de 'impact des RUTP. Des suivis heb- domadaires de la composition microbienne des
périphytons CBAS, des périphytons naturels et des eaux de sur- face par gPCR (bactéries,
champignons, micro-eucaryotes, micro-algues) et métabarcoding (géne 16S rRNA) ont été
effectués et complétés par un suivi hydrologique et physico-chimique du cours d’eau. Le
développement des périphytons CBAS a aussi été évalué par des mesures de protéines totales
et d’activités hydrolytiques et déshy- drogénases (tests FDA, INT). Des échantillonneurs
intégratifs de composés organiques polaires (POCIS) ont été utilisés pour détecter par
spectrométrie de masse 52 contaminants chimiques associés aux rejets domestiques (40
pharmaceutiques et 12 pesticides). Des analyses FEAST (Fast Expectation Maximisation Source
Tracking) des séquences d’ADN produites dans cette étude ont permis d’inférer Uorigine des taxa
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observés (périphyton naturel, eau de surface). L’assignation taxonomique des séquences d’ADN
a été utilisée pour inférer (outil faprotax) les dynamiques fonctionnelles opérant dans les
périphytons en fonction des stades de développement.

Résultats

Les analyses MST ont révélé une omniprésence de contaminations fécales, avec des marqueurs
spécifiques d’ori- gine humaine, issus des eaux usées, ainsi que d’origine ruminante. Les
concentrations en contaminants chi- miques (125 ng/l a 512 ng/l) ont confirmé la présence de
rejets domestiques. Le débit moyen du Ratier était de 38 L/s, mais dépassait les 1000 L/s lors des
épisodes de pluie. Les fortes charges de produits pharmaceutiques et pesticides coincidaient
avec les temps de pluie et RUTP, et étaient associées a des teneurs élevées en marqueurs
bactériens humains et d’égouts (MST). Les périphytons CBAS en phase de développement
primaire présentaient une teneur en protéines plus faible mais une activité respiratoire INT plus
élevée que les biofilms en phase tardive. De fortes densités bactériennes (~10° copies du géne
16S rRNA/cmZ) ont été observées sur les CBAS, avec un ratio stable d’environ 4 cellules
microalgales pour 1000 bactéries, ainsi qu’un nombre significatif de cellules fon- giques. Les
analyses méta-barcoding du géne 16S rRNA ont révélé des profils distincts de diversité et de
dissimi- larité des ASVs entre les périphytons CBAS en phase primaire eten phase tardive avec une
stabilisation des com- munautés aprés 8 semaines d’incubation. Le suivi de Uorigine des ASVs a
révélé une augmentation progressive des ASV similaires a ceux des périphytons naturels,
atteignantenviron 20 % dans les biofilms tardifs (initialement

<1%) des CBAS, tandis que ceux référencés dans les eaux de surface diminuaient a 25 %
(initialement > 65%). La structure des communautés bactériennes des CBAS et les réseaux
fonctionnels inférés ont montré un fort impact des RUTP sur les assemblages observés. A partir
de la huitieme semaine d’incubation, les périphytons étaient dominés par des bactéries
spécialisées dans le métabolisme de l’azote : oxydants d’ammonium (Nitrosomonas), de nitrites
(Nitrospira), dénitrifiants et espéces uréolytiques productrices d’ammonium, traduisant
’émergence de synergies fonctionnelles orientées vers la valorisation de 'azote issu des RUTP.

Conclusion

Les CBAS se sont révélés étre des outils efficaces pour suivre le développement des
périphytons et les assemblages microbiens en réponse aux perturbations anthropiques.
L’analysedesdynamiquestemporellesdes communautés sur ces substrats a mis en évidence
’émergence d’assemblages caractéristiques d’une forte

exposition aux rejets urbains de temps de pluie (RUTP).
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Réduction génomique et stratégies évolutives en milieu d’eau douce : le
cas des nanopelagicales

Maxime ARQUE " (maxime.arque@uca.fr), Giséle BRONNER "

M Laboratoire Microorganismes : Génome environnement, 1 Imp. Amélie Murat, 63170 Aubiére

Mots-clés : Actinobactérie, Ecosystémes aquatiques, Streamlining, Reine Noire (BQH),
Auxotrophies

Résumé:

Les écosystémes microbiens, gqu’ils soient terrestres, marins ou d’eau douce, présentent des
caractéristiques écologiques et évolutives fagonnées par leur environnement spécifique. Dans les
sols, qui sont des environnements hétérogeénes et peu stables, les micro-organismes possédent un
grand catalogue de genes leur conférant un potentiel adaptatif pour répondre aux propriétés
physico-chimiques tres variables du milieu.

Les écosystemes aquatiques, marins comme d’eau douce, montrent quant a eux une plus grande
stabilité et homogénéité, mais présentent des gradients trophiques tres marqués allant des milieux
riches en nutriments (eutrophes) aux milieux pauvres en ressources (oligotrophes). Ces gradients
induisent des pressions sélectives qui influencent fortement la structure et le fonctionnement des
communautés microbiennes. En milieu oligotrophe, il est souvent observé des bactéries de petit
volume associé a une taille de génome réduite. C’est notamment le cas des genres Ca.
Pelagibacterales (SAR11) et Prochlorococcus dans les environnements marins ou les
Nanopelagicales (clade acl) en milieu lacustre. Ces caractéristiques sont vues comme une stratégie
de réduction - streamlining - visant a limiter les co(ts énergétiques liés a la réplication et a ’entretien
du génome, tout en optimisant les échanges de nutriments via un rapport surface-volume
augmenté.

Le streamlining se caractérise par plusieurs signatures génomiques : une teneur réduite en
nucléotides GC, une faible proportion de pseudogenes et une diminution du nombre de genes
redondants associée a une simplification globale du métabolisme. Ces modifications traduisent
une pression de sélection négative forte contre les fonctions non-essentielles et contre
accumulation de séquences neutres. La réduction génomique s’accompagne souvent
d’auxotrophies (incapacités a synthétiser certains composés), ou certaines fonctions métaboliques
sont perdues, compensées par des ressources disponibles directement dans le milieu ou
«déléguées » a d’autres membres de la communauté, conformément a 'hypothése de la reine noire
(Black Queen Hypothesis - BQH). Cette hypothése évolutive propose que la perte de fonctions
colteuses devienne avantageuse lorsque ces fonctions sont assurées par d’autres organismes co-
occurents au sein de U'écosysteme. Cependant, le contexte et les conséquences de la réduction
génomique notamment dans le cadre de la BQH restent peu comprises. D’un c6té, une réduction
modérée semble favoriser Uefficacité énergétique et la croissance dans des environnements
stables et pauvres en ressources. D’un autre, des pertes fonctionnelles trop importantes peuvent,
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limiter la plasticité métabolique des individus, ce qui peut pénaliser leur fitness, les rendant plus
vulnérables aux fluctuations environnementales.

Dans ce contexte, il apparait intéressant d’évaluer dans quelle proportion le streamlining et/ou la
BQH, permettent d’expliquer la diversité des stratégies évolutives empruntés par les taxa a génomes
réduits. L’objectif de 'étude proposée ici est de déterminer si la réduction des génomes dans
différents «clades streamlined » dérivant d’'un ancétre commun proche résulte de processus
convergents de rationalisation génomique, ou de trajectoires évolutives distinctes selon des
facteurs sous-jacents qui restent a étre identifiés.

Notre modele d’étude est constitué de bactéries d’eau douce appartenant au phylum des
Actinobacteria, classe Actinomycetes, affiliées aux ordres des Nanopelagicales, UBA12327 et S36-
B12. L’ordre des Nanopelagicales est caractérisé par des génomes trés réduits (1,4 Mbp en
moyenne), une teneur en GC comprise entre 40-46 %, et une faible proportion de pseudogénes. Les
clades freres que sont U'ordre UBA12327 et la famille UBA5976 (ordre S36-B12), possedent des
tailles génomiques semblables (respectivement 1,5 et 1,6 Mbp) bien que présentant un GC %
légerement supérieur, suggérant l’existence de trajectoires évolutives différenciées au sein de ce
phylum.

L’approche adoptée repose sur ’analyse comparative de 268 génomes issus de culture et de MAGs
(génomes assemblées a partir de métagenome), ainsi que de données métagénomiques publiques
(49 métagénomes) incluant des échantillons issus de différents écosystemes d’eau douce. Nous
caractérisons en particulier le répertoire fonctionnel de ces différents clades afin de préciser i) la
chronologie et la spécificité des gains et pertes de genes associés a la réduction de ces génomes, ii)
Uapparition et le partage (ou non) d’auxotrophies en lien avec la répartition de ces clades dans
différents écosystemes.
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Transplantation en mésocosmes de biofilms marins :
estimation du risque de transfert d’espéces exotiques par la navigation a
grande échelle

Sandrine BESSETTE *(1), Chloé PAZART (2), Alina TUNIN-LEY (3), Jean TURQUET (3), Gaél LE
PENNEC (4), Elisa CATAO (1), Karine LEMARCHAND (2), Jean-Francois BRIAND (1)

(1) Université de Toulon, MAPIEM, Toulon, France ;(2) ISMER, Université du Québec a Rimouski,
Canada;(3) CITEB/c/o CYROI, Sainte Clotilde, La Réunion, France ;(4) Université de Bretagne-Sud,
LBCM, Lorient, France

*Orateur: BESSETTE Sandrine, sandrine.bessette@hotmail.fr
Mots clés : Biofilms marins; biofouling; transplantation; mésocosme; métabarcoding
Résumé :

La colonisation biologique naturelle et progressive des surfaces immergées en milieu marin, ou
biofouling marin, est a Uorigine de nombreux effets néfastes sur les navires, les équipements et les
structures océanographiques, entrainant d’importants dommages avec des conséquences
économiques et écologiques. Outre la multiplication des pressions anthropiques et le
réchauffement des océans, le contexte actuel de mondialisation du transport maritime multiplie
aussi les voies d’introduction et le risque de transfert d’espéces indésirables, notamment via le
biofouling sur les coques des navires.

Dans le cadre du projet ANR-FRQ PAINTS, cette étude vise a estimer le risque de transfert d’espéces
exotiques via une expérimentation originale et novatrice de transplantations de revétements avec et
sans revétements antifouling (AF) apres une colonisation dans cing sites d’immersion aux
caractéristiques physico-chimiques, biologiques et sociétales contrastées : Sept-iles (Qc, Canada),
Rimouski (Qc, Canada), les rades de Lorient et Toulon (France), La Réunion (département-région
d'outre-mer frangais). Les sites récepteurs correspondent a des voies de navigation possible entre
ces cing sites. Cette approche réalisée en mésocosmes a permis de caractériser les
communautés microbiennes composant les biofilms marins (cytométrie en flux et metabarcoding
des genes de UADNr 16S et 18S). Une différence significative de la diversité spécifique et une
structuration des communautés microbiennes des biofilms entre site ont été observées. Cette
étude a également montré une persistance des communautés microbiennes d’origine aprés 15j
dans les sites receveurs pour tous les sites indiquant une communauté possiblement résistante a
la compétition d’un site a 'autre, par conséquent susceptibles de présenter un risque de transfert
inter-sites et donc d’invasion biologique dans un nouveau milieu.
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Exploration de la diversité des communautés hyperthermophiles de
sources hydrothermales profondes et de l'interaction microorganisme-
minéral en conditions expérimentales par utilisation de bioréacteurs gaz-
Lift

Sébastien LE GUELLEC", David X. FRANCOIS?, Ewan PELLETER?, Cyril NOEL?*, Frangoise
LESONGEUR?, Johanne AUBEZ, Nicolas GAYET?, Yves FOUQUET?, Anne GODFROY? & E.G.
ROUSSEL?

(Adresse mail : sebastien.leguellec@univ-brest.fr)

(1) Univ Brest, CNRS, IFREMER, EMR 6002 BIOMEX, IRP 1211 MicrobSea Unité Biologie et Ecologie
des Ecosystémes Profonds BEEP, F-29280 Plouzané, France

(2) Univ Brest, IFREMER, Unité Biologie et Ecologie des Ecosystemes Profonds BEEP, F-29280
Plouzané, France

(3) Geo-Ocean, UMR 6538 Ifremer, Université de Bretagne Occidentale, CNRS, F-29280 Plouzané,
France
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Mots-clés : Bioréacteur Gas-lift; Cheminées hydrothermales ; Hyperthermophiles ; archées ;
Interaction biosphére-géosphére

Résumé :

Les sources hydrothermales océaniques sont caractérisées par la formation de dépbts de sulfure
massif d’associations minéralogiques complexes qui résultent de Ulinteraction du fluide
hydrothermal chaud, acide et réduit avec '’eau de mer froide et oxique. Cette grande diversité
minéralogique est principalement contrélée par la précipitation des différentes phases minérales
dans ce gradient physico-chimique. Ces structures minéralogiques (appelées cheminées
hydrothermales) constituent ainsi une multitude de microenvironnements dynamiques et
fluctuants dans 'espace et dans le temps, favorables au développement d’une riche diversité de
micro-organismes possédant des voies métaboliques spécifiques. Ces micro-organismes sont a
Uinterface entre la géosphere et la biosphere, notamment dans la niche écologique abritant les
hyperthermophiles qui demeure encore mal caractérisée. En effet, ces écosystemes sont difficiles
d’acces, avec des échantillonnages de ces micro-habitats compliqués a réaliser. D’autre part, les
études autoécologiques de modeles biologique au laboratoire ne permettent pas non plus de tenir
compte de lUensemble des interactions biotiques et abiotiques présentes au niveau des
communautés de ces écosystemes. Ainsi, la compréhension de Ueffet des conditions physico-
chimiques sur les processus a une petite échelle est encore difficile et nécessite la mise en ceuvre
d’approches expérimentales innovantes. C’est la raison pour laquelle nous avons travaillé en
mésocosme en utilisant un bioréacteur Gas-lift qui permet un suivi temporelfin dans des conditions
controlées.
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Sept cultures d’enrichissement en bioréacteurs Gas-lift ont été réalisées dans les mémes
conditions (80 °C sous un balayage gazeux N»/H,/CO, (75:20:5)) a partir d’échantillons prélevés sur
la ride médio-atlantique sur trois champs hydrothermaux (Lucky Strike, Snake Pit et TAG) lors de 6
campagnes océanographiques entre 2014 et 2019. Pour trois d’entre elles, des approches
innovantes de colonisation ex situ de substrats naturels de sulfures massifs ont été réalisées grace
a des incubations de sections polies. L’utilisation de fluide hydrothermal non filtré, utilisé pour la
premiére fois comme inoculum et base minérale et avec un renouvellement plus lent (20 mLh™), a
permis U'enrichissement de nombreuses Archaea. En plus des micro-organismes habituellement
détectés dans les échantillons bruts et enrichis dans des cultures en continu (Thermococcales,
Archaeoglobales), des phylotypes jusqu’ici non détectés dans les inventaires moléculaires et affiliés
aux phylums Aenigmarchaeota et Nanoarchaeota ont été enrichis. Malgré leur absence dans les
inventaires moléculaires, ces derniers semblent étre ubiquistes de ces environnements. Pour la
premiere fois en culture en continu, des méthanogenes ont également été enrichis. Leurs
enrichissements dans les incubations de Snake Pit pourraient résulter de condition plus réductrice
de ces environnements par rapport aux sites de Lucky Strike et de TAG. Inversement
Uenrichissement des micro-aérophiles Aeropyrum sur Lucky Strike témoignerait de condition moins
réductrice. Des altérations minéralogiques apparaissent tres rapidement sur la surface des sections
polies de sulfures massifs incubées et s’accompagnent de dépobts de sel en surface. La colonisation
de ces altérations minéralogiques par des micro-organismes est trés lente et de Uordre de quelques
jours. Aucun d’enrichissement spécifique de certains phylotypes a leur surface n’a pu étre mis en
évidence. Il semblerait donc que ce soit plus un phénomeéne d’attachement opportuniste a une
surface quiinfluence le développement des micro-organismes associés (puisque les communautés
microbiennes étaient similaires entre les sections de différents sulfures). Cependant, 'attachement
aux surfaces minérales permet aux micro-organismes une protection contre les perturbations
environnementales. Le bioréacteur Gas-lift pour des cultures en continu est un outil qui permet
d’accéder a une diversité microbienne jusqu’ici inconnue et de tester les variations des conditions
physico-chimiques sur cette diversité.
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Eléments génétiques mobiles en milieu cotier : qui sont leurs hotes ?

Hugo DORE (hugo.dore@univ-brest.fr) (1), Pauline LARROUS (2), Sébastien RAGUIDEAU
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F-29280 Plouzané, France ;

(2) Institut Pasteur, CNRS UMR 3525, Université Paris Cité - Unité Régulation Spatiale des
Génomes, 75015 Paris, France ;

(3) Organisms and Ecosystems, Earlham Institute, Norwich, Royaume-Uni ;
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Universitaire Européen de la Mer, Plouzané, F-29280, France

Mots-clés:

Eléments génétiques mobiles ; Métagénomique ; HiC ; Environnement cétier ; bactéries marines

Résumé :
Quelle est la dynamique des éléments génétiques mobiles (EGM) dans U'environnement ?

Les EGM (plasmides, virus, etc.) influent sur la biologie et I’écologie des microorganismes, en
régulant leurs populations et en modifiant leur métabolisme et leurs interactions avec les autres
organismes. Les EGM sont notamment des vecteurs de transferts horizontaux de génes, influant sur
’évolution des espéces bactériennes. Ils peuvent par exemple contenir des genes codant pour des
fonctions métaboliques, des toxines ou a linverse des genes de résistance aux antibiotiques,
conférant ainsi de nouvelles propriétés a leur héte microbien. Aujourd’hui, limpact des EGMs sur
'écologie et 'évolution des microorganismes demeure mal connu dans des environnements
complexes comme le milieu marin.

En effet, pour des raisons techniques, les EGM sont souvent absents des analyses d’ADN
environnemental, ce qui limite notre compréhension de leur distribution naturelle et de leur
dynamique temporelle. En particulier, les méthodes classiques de métagénomique ne permettent
pas de relier ces EGM a leurs hdtes microbiens.

La métagénomique de contact (metaHiC), basée sur un séquencgage par ligation de proximité,
permet de conserver Uinformation de la proximité physique des molécules d’ADN au sein des
cellules, et ainsi d’inférer les interactions EGM/hoétes.

Depuis 2014, Uobservatoire MicroBrest étudie les trajectoires éco-évolutives du plancton microbien
par des approches métagénomiques, avec une fréquence d’échantillonnage mensuelle a 'entrée
de larade de Brest. Cet environnement cotier tempéré est soumis a de fortes variations saisonnieres
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des conditions physico-chimiques, qui ont une influence majeure sur la composition des
communautés planctoniques. Deux échantillons pilotes ont été prélevés en 2021 et 2023 pour
développer lapplication du séquencage metaHiC aux microorganismes marins libres, avant
d’intégrer cette méthode en routine a la série temporelle MicroBrest a partir de Janvier 2025.

La combinaison des dix années de données de métagénomique et de ces premiers séquencgages
metaHiC a permis de reconstruire les réseaux d’interaction virus-bactéries et plasmides-bactéries
dans cet environnement cétier. Je discuterai des résultats obtenus sur ces échantillons pilotes
couplant différentes méthodes de séquencage, et des perspectives offertes par Uutilisation de ces
méthodes dans le cadre d’une série temporelle.
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Session 2 : Biotechnologies microbiennes pour la durabilité

Explorer les interactions biofilm-matériau dans une perspective
Antifouling durable

(Co) auteur(s) : Camille FERRE ", Laurence GBAGUIDI @, Sonja FAGERVOLD ™, Alice
RODRIGUES ", Claire CARRION @), Lionel NICOLE @, Raphaél LAMI ™

camille.ferre@obs-banyuls.fr

" Sorbonne Université, CNRS, USR3579, LBBM, Observatoire Océanologique, 66650 Banyuls-sur-Mer,
France ;

2 Sorbonne Université, CNRS, LCMCP, 4 Place Jussieu, 75005 Paris, France

) CNRS, INSERM, CHU Limoges, BISCEm, UAR 2015, US 42, Univ. Limoges, F-87000, Limoges,
France

Le biofouling marin, processus de colonisation biologique des surfaces immergées,
constitue un modele d’étude pertinent pour explorer les dynamiques de colonisation et de
résilience des communautés microbiennes. Or, 'adhésion des organismes est conditionnée
par les propriétés de surface des matériaux. Parmi celles-ci, 'énergie de surface et le module
d’élasticité sont identifiess comme des facteurs déterminants dans létablissement et le
développement des biofilms. En effet, ces propriétés modulent lUinterface entre les
microorganismes et leur support, influengant la structure, la composition et la cohésion des
communautés mais aussi leur sensibilité a des perturbations mécaniques. Ainsi, certaines
stratégies visant a lutter contre le biofouling en milieu marin reposent sur ces caractéristiques

les Fouling Release Coatings (FRC) représentent une catégorie de revétements
antisalissures dont Uénergie de surface et le module élastique permettent de minimiser
adhésion des organismes et de favoriser leur détachement. Contrairement aux
revétements antifouling traditionnels qui liberent des biocides dans le milieu marin, les FRC
sont considérés comme plus respectueux de l’environnement et représentent une alternative
durable pour la protection des structures immergées contre le biofouling. Si leurs performances
sont souvent évaluées en termes de réduction de Uencrassement, ces revétements
constituent également une opportunité pourinterroger le role des propriétés de surface dans
la structuration, la composition et le comportement des communautés microbiennes.

Afin de mieux comprendre les réponses microbiennes a des conditions
d’adhésion défavorables, des réseaux organiques/inorganiques interpénétrés (RIP)
hydrophobes a base detétrafluoroéthyl méthacrylate (TFEMA) ont été congus pour minimiser
Uadhésion et favoriser le détachement des organismes marins grace a leurs propriétés de
surface. Un revétement antifouling commercial a base de PDMS a été utilisé comme
référence industrielle. Ces substrats ont été immergés pendant six mois dans de l'eau de
mer naturelle afin de favoriser le développement de biofilms matures. A Uissu de cette
incubation, un dispositif de rotor a été employé afin de soumettre les surfaces colonisées a une
contrainte hydrodynamique, simulant des conditions de détachement dans un contexte
antifouling. Les échantillons ont été analysés en combinant des techniques de microscopie,
de métabarcoding et de métabolomique afin d’évaluer la composition des communautés
colonisatrices et leur état physiologique mais aussi d’étudier leur capacité de rétention sous
contrainte mécanique. Cette approche multi-échelle a révélé la croissance de communautés
microbiennes hautement diversifiées, avec des réorganisations communautaires et
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structurelles aprés Uapplication d’une contrainte hydrodynamique de faible intensité. De plus,
des profils métabolomiques contrastés entre les types de revétements ont été observés,
suggérant des stratégies d’ancrage différenciées et traduisant des états physiologiques
distincts au sein des biofilms. Ainsi, cette étude contribue a enrichir notre compréhension
des interfaces entre biofilm et matériau en milieu marin.

Mots-clés : biofouling, communautés microbiennes, surfaces hydrophobes, Fouling Release
Coatings (FRC)
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Are Bioactive Molecules in Thermal Waters Revolutionizing Cosmetic
Products ?

Zeina BOURHANE (zeina.bourhane®@univ-pau.fr), Cristiana CRAVO-LAUREAU, Marine
MESLIER, Hervé PINALY, Robert DURAN, Hugues PREUD’HOMME

Université de Pau et des Pays de [’Adour, UPPA, CNRS, IPREM, Pau, France

The management and conservation of natural resource is a global challenge to promote
environmental and economic sustainability. Pyrenees region is rich in thermal springs with
recognized therapeutic properties. These sulfurous waters are distinguished by their varied
physical and chemical characteristics, as well as the presence of ions and minerals with
interesting effects. However, the microbiome and bioactive metabolites present in these
waters and their possible effects on the skin are unknown. Our aim is to characterize the
microbial community and their relative metabolites in different thermal waters in the
Pyrenees. Finally, the transfer of this scientific knowledge to local cosmetic companies and SPAs
will help develop innovative and sustainable dermo-cosmetic products that promote the
revitalization of the region.

Samples were collected from 11 thermal sites across the Pyrenean region. Chemical,
molecular (16S rRNA gene metabarcoding) and metabolomic approaches were combined in
order to have a comprehensive understanding of microbiome functionality in thermal waters.
Physicochemical parameters, including temperature, pH, salinity, conductivity, and redox
potential, were measured. Additionally, the concentrations of ions and minerals were
analyzed in the collected water samples. Microbial community composition and diversity were
determined. Bioinformatic and statistical analysis allow to characterize the community.
Metabolites were analyzed by using a synergic non-targeted approach with UHPLC (1D and 2D)
ESI-timsTOF and by direct infusion on ESI-FTICRMS (12T), both from Bruker Daltonics, to highlight
the metabolome of interest by high-resolution profiling.

The microbial communities of thermal water samples were dominated by sulfur-oxidizing
bacteria affiliated to Thiothrix, Sufuricurvum, Acinetobacter and Limnobacter genus. Non-
metric multidimensional scaling (NMDS) analysis revealed that microbial community diversity was
shaped by physicochemical factors such as pH, temperature and chemical ion
composition. Linear discriminant analysis effect size (LEfSe) showed a significant difference in taxa
abundance according to each thermal water. The characterized metabolites belong to the sterol,
organic acid, and fatty acid families. Metabolites with anti-inflammatory and therapeutic
potential were identified and linked to specific microbial genera. Glucuronic acid was associated
with the Flavobacterium genus, phenylglyoxylic acid with Bacillus, and hexadecanoic acid
with Thiothrix. These findings highlight the potential relevance of these bioactive metabolites for
futher use in cosmetic formulations.

Mots clés : Thermal water - Microbiome - Metabolites - Cosmetics

The CARUSO EFA085/01 project (€1,054,799) is 65% co-financed by the European Union through
the Interreg VI-A Spain-France-Andorra program (POCTEFA 2021-2027). The objective of
POCTEFA is to strengthen the economic and social integration of the Spain-France-Andorra border
area.
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Influence de Candidatus Accumulibacter sur la formation et la stabilité
de granules aérobies

Laétitia CARDONA™, Aline ADLER™, Jaspreet SINGH SAINI™, Pilar Natalia RODILLA RAMIREZ®,
Christof HOLLIGER ™

™ EPFL - Ecole Polytechnique Fédérale de Lausanne, Laboratoire de Biotechnologie
Environnementale, Lausanne, Suisse

Mots-clés : organismes accumulateurs de phosphate ; organismes accumulateurs de glycogéne ;
Azonexus, Contendobacter ; métatranscriptomique

Résumé:

Le traitement des eaux usées est nécessaire pour limiter la contamination des écosystemes
récepteurs. Par exemple, le relargage excessif de nutriments tels que 'azote et le phosphore peut
entrainer Ueutrophication, développement disproportionné d’algues et de plantes, appauvrissant
'eau en oxygene conduisant a la mort des organismes aquatique.

Le traitement biologique du phosphate inorganique repose sur LUenrichissement de
microorganismes accumulateurs de phosphate (OAP). Parmi ces microorganismes Candidatus
Accumulibacter, nommé Accumulibacter par la suite, est omniprésent dans ces stations. C’est
aussi un organisme modele pour U'étude du métabolisme du stockage du phosphate malgré
’absence de culture pure.

Accumulibacter est souvent retrouvé dans les procédés de boues granulaires aérobies, ou la
biomasse forme naturellement un biofilm en forme de granule. Ces procédés ont ’avantage de
concentrer la biomasse réduisant la taille des bassins de traitements. La formation du biofilm
permet aussi une meilleure interaction entre les microorganismes, conduisant a de meilleures
performances. Cependant, ces procédés peuvent rencontrer des défaillances et la déformation des
granules peut conduire a un lessivage de la biomasse et un arrét du traitement.

Pour déterminer le role d’Accumulibacter dans la formation et la stabilité de ces granules, deux
réacteurs de laboratoire ont été mis en place. Seule la concentration en phosphate dans le milieu
d’alimentation différe entre les deux réacteurs: une concentration élevée étant connue pour
enrichir Accumulibacter dans la communauté microbienne (réacteur PAO-en), alors gu’une
concentration faible conduit a U'enrichissement d’organismes accumulateurs de glycogene (OAG)
(réacteur GAO-en).

L’analyse des performances d’éliminations des nutriments (carbone et phosphate) et de la
communauté microbienne par séquencage de 'amplicon 16S (ARN et ADN) (figure 1) ont permis
d’identifier les principaux acteurs et métabolismes en place dans chaque réacteur. Dans le réacteur
PAO-en, Accumulibacter représente environ 30 % de la communauté microbienne active.
Cependant, aprés 100 jours d’opération, 'abondance d’Accumulibacter diminue drastiquement
pour étre remplacé par Azonexus. Les performances d’élimination du phosphate et du carbone ont,
malgré ce changement, été maintenue. Ce qui peut s’expliquer par le fait que certaines espéeces
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d’Azonexus ont été identifiées comme étant des OAP. Si la communauté microbienne est trés
dynamique tout le temps ou Accumulibacter est dominant, elle se stabilise en présence d’Azonexus.

Dans le réacteur GAO-en, Candidatus Contendobacter (30 %) et Candidatus Competibacter (20 %)
sont les plus actifs. Tous deux sont des OAG, capable d’éliminer le carbone mais pas le phosphate.
Aprés 133 jours, la concentration de phosphate a été augmenté pour évaluer Ueffet sur
Uenrichissement microbien et la stabilité des granules. Aprés le changement, 'abondance des OAG
reste similaire alors qu’Accumulibacter, peu présent alors dans le réacteur (5 %) augmente (15 %).

La prise d’images tout au long de ’expérience, montre une grande différence dans la formation et la
morphologie des granules. Ilapparait que lorsqu’Accumulibacter est abondant, des granules rondes
et lisses se forment et grossissent rapidement, >1000um en 40 jours. Quand Accumulibacter
commence par étre remplacé par Azonexus, les granules se désintégrent, ce qui pourrait faire partie
du cycle normal de vie des granules. Cependant, lorsqu’Azonexus devient le microorganisme
majoritaire, la biomasse forme des agrégats volumineux mais avec une propriété de sédimentation
élevée évitant un lessivage de la biomasse. Enfin, la domination par des OAG entraine une formation
de granules plus lente et de plus petite taille pendant une longue période (400um en 40 jours) qui
finissent par se regrouper et former des agrégats compacts. Le changement de milieu et
augmentation d’Accumulibacter se traduit par la formation de granules plus rondes et lisses a la
fin de 'expérience.

L’analyse des données métatranscriptomiques de différents moments de 'expérience, pourra aider

a déterminer les métabolismes, notamment liés a la production des polysaccharides, des
différentes populations microbiennes dominantes et les potentielles compositions des granules
pouvant expliquer leurs diverses morphologies.
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Bioremédiation de sols et sédiments contaminés par Uisoproturon et la
sulfaméthazine : une approche alternative pour construire des
consortiums microbiens multidégradants
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Laurent Philippot ', Stéphane Pesce 3, Sana Romdhane ', Nadine Rouard !, Mathieu Siol ', Aymé
Spor ' (ayme.spor@inrae.fr)

" Université Bourgogne Europe, INRAE, Institut Agro, Agroecologie, 21000 Dijon, France
2 Université Paris-Saclay, AgroParisTech, INRAE, UMR MIA Paris-Saclay, 92120 Palaiseau, France

3 INRAE, UMR RiverlLy, 69625 Villeurbanne, France

Mots-clés : bioremédiation, consortium microbien, herbicide, antibiotique, dégradation

Résumé : L’utilisation récurrente de composés xénobiotiques, tels que les pesticides issus de la
synthése chimique en agriculture conventionnelle et les antibiotiques vétérinaires utilisés en
élevage ou apportés via la fertilisation organique des sols, conduit au transfert de ces composés,
et/ou de leurs produits de dégradation, vers les eaux de surface et souterraines, et provoque la
contamination de ces ressources naturelles. Ces xénobiotiques et leurs produits de transformation
peuvent avoir des effets néfastes sur les organismes et sur les fonctions et services écosystémiques
auxquels ils contribuent dans les différents compartiments de ’environnement. Par conséquent, le
développement d’approches de bioremédiation, s’appuyant sur Uutilisation des capacités de
biodégradation des pesticides et d’antibiotrophie de certaines guildes bactériennes pourrait étre
une solution innovante pour améliorer la résilience et la durabilité des agroécosystemes en
réduisant la persistance de pesticides et d’antibiotiques dans les sols agricoles et dans les cours
d’eau récepteurs.

Ici, nous avons concentré nos recherches sur deux xénobiotiques utilisés dans les pratiques
agricoles : un herbicide récemment interdit et encore fréquemment retrouvé dans le sol,
lisoproturon (IPU), et un antiobiotique vétérinaire fréquemment détecté dans les rivieres : la
sulfaméthazine (SMZ). Nous présenterons une approche alternative d’ingénierie écologique de
consortiums microbiens multidégradants ne nécessitant pas U'isolement et la culture au laboratoire
de souches dégradantes. L’efficacité de U'inoculation de ces consortiums microbiens dans des sols
et sédiments contaminés sera évaluée et les effets non-intentionnels sur la diversité et la structure
des communautés autochtones seront discutés.
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Session 3 : Microbiote, fonction écologique et services
écosystémiques

Les microorganismes impliqués dans les émissions de méthane dans les
sédiments marins cotiers avec et sans herbiers de zostéres

(Co) auteur(s) : Marion Dolivet-Maréchal™ (marion.marechal@univ-lyon1.fr), Carlos Palacin-
Lizarbe®, Henri Siljanen®, Dhiraj Paul®, Xavier Le Roux™, Agnés Richaume!", Alessandro Florio™

(Co) auteur(s) : " Laboratoire d'écologie microbienne de Lyon, 16 rue Raphaél Dubois, 69100
Villeurbanne, France ; ® University of Eastern Finland, 70211 Kuopio, Finlande

Mots-clés : Emissions de méthane, herbiers de zosteres, métagénomique ciblée, gaz a effet de
serre, service de régulation climatique

Résumé:

Les sédiments cotiers sont des interfaces dynamiques ou les facteurs abiotiques et biotiques
contribuent conjointement a la régulation des flux de gas a effet de serre (GES), en particulier le
méthane (CH,). Dans cette étude menée dans le Bassin d’Arcachon, en France, qui abrite le plus
vaste herbier de zostére naine (Zostera noltei) d’Europe, nous explorons comment les propriétés
physico-chimiques des sédiments et la composition des communautés microbiennes interagissent
pour moduler la dynamique du CH,. A l'aide d'une approche métagénomique ciblée innovante
centrée sur les genes fonctionnels du cycle du méthane (mcrA, mmoX et pmoA), nous avons
comparé des sites colonisés par Zostera noltei a des zones adjacentes non végétalisées, dans le but
d’identifier les principaux déterminants biotiques et abiotiques de ces émissions. Des parametres
clés des sédiments, tels que la texture et la teneur en matiere organique, ont été mesurés en
paralléle de la diversité et de 'abondance des microorganismes impliqués dans la méthanogenése
et la méthanotrophie, a 'aide de marqueurs génétiques spécifiques. Nos résultats indiquent que les
sédiments colonisés par les zosteres présentent des flux de CH, plus élevés que les zones non
végétalisées. De plus, l'analyse métagénomique ciblée a permis d'identifier les genres microbiens
les plus abondants et ceux correlés aux flux de CH,. Ces observations suggerent que la présence de
zosteres pourrait influencer a la fois les émissions de CH, et la composition des communautés
microbiennes sédimentaires. Comprendre les interactions complexes entre les propriétés
abiotiques des sédiments et les processus microbiens est essentiel pour développer des pratiques
de restauration coétiere efficaces. Notre étude fournit un cadre pertinent pour analyser les
compromis entre services écosystémiques dans les environnements cotiers, en conciliant
conservation de la biodiversité et objectifs de régulation climatiqgue dans une optique de
restauration écologique.
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Versatilité métabolique et hétérogénéité phénotypique chez une
Diazotrophe Non-Cyanobactérienne marine
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Mots-clés : Fixation de N2, bactéries marines, physiologie bactérienne, hétérogénéiteé
phénoty- pique, microscopie quantitative

Résumé:

Le processus de fixation du diazote (N2), ou diazotrophie, est a l'origine d'une part importante de la
production primaire océanique et est désormais reconnu comme un processus clé dans les cycles
biogéochimiques de l'azote et du carbone. La fixation de N2 est limitée a une certains procaryotes
polyphylétiques appelés diazotrophes. La nitrogénase, l'enzyme clé de la diazotrophie, est codée
par l'opéron nif et convertit le N2 en ammoniac (NH3) avec un co(t de 16 molécules d'ATP. En raison
de cette forte demande énergétique, les diazotrophes connus ont développé des systemes de
régulation génétique pour contréler la fixation de l'azote. Des preuves récentes ont montré que les
Diazotrophes Non Cyanobactériennes (DNCs) marines sont largement répandues dans les océans,
mais leurs réponses physiologiques pendant la diazotrophie restent mal comprises. Cette étude
combine séquengage a haut deébit, génération de mutants, caractérisation physiologique et
quantification a Uéchelle de la cellule unique de l'expression de la nitrogénase pour étudier les
stratégies de Vibrio diazotrophicus, un modele de DNC marine, lors de carence en azote. Nos
résultats révelent que cette DNC marine possede un métabolisme trés polyvalent, capable d'utiliser
une large gamme de sources d'azote organiques et inorganiques. La microscopie quantitative a
fluorescence (Figure) a également révélé que 'expression de la nitrogénase est limitée a une sous-
population de cellules et qu'elle est modulée par les concentrations d'ammonium qui influencent a
la fois la proportion de cellules exprimant la nitrogénase et le niveau d'expression au sein de cette
sous-population (Fig. B et C). Enfin, nous démontrons que cette hétérogénéité phénotypique dans
l'expression de la nitrogénase n'est pas limitée a une seule souche, ce qui suggere qu'il s'agit d'un
trait conservé parmi les DNCs marines. Ces résultats fournissent de nouvelles informations sur les
stratégies des DNCs marines dans des conditions de limitation de l'azote, améliorant de maniéere
significative notre compréhension de ce groupe polyphylétique important sur le plan écologique et
pourtant peu étudié.
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Fig. Mesure de l'expression de PnifH par microscopie a fluorescence quantitative dans des
cellules uniques. (A) Construction générale du biorapporteur, avec le gene mcherry sous le contréle
d'un promoteur constitutif et le gene egfp sous le contréle du promoteur PnifH ; (B et C) Images par
épifluorescence du biorapporteur exprimant constitutivement mcherry (B) et exprimant egfp a
partir du promoteur PnifH lorsqu'il est cultivé avec N2 comme seule source d'azote (C).

32



Diversité taxonomique et fonctionnelle des communautés
microbiennes impliquées dans le cycle du Fe au niveau d’un site
hydrothermal marin profond actif a basse température.

Eva Pouder®?, Léna Ailliot”, Ludivine Michaudet!-?, Johanne Aubé-?, Marie-
Anne Cambon®,Olivier Rouxel®, Karine Alain” and Sophie Mieszkin!"-?
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Mots-clés : Tapis microbiens, Cycle du fer, Environnement hydrothermaux marins
profonds, sites actifs a basse température

Résumé:

La diversité des communautés microbiennes retrouvées au niveau des systémes
hydrother- maux est aujourd’hui bien connue. En revanche, les études portent
majoritairement sur des sites actifs a haute température, et les sites actifs a basse
température ainsi que les dépots de sulfure massifs inactifs restent peu étudiés. Au niveau
du site Trans-Atlantic Geotraverse (TAG), situé sur la dorsale médio-Atlantique, le site de
Shimmering Mound, récemment découvert, est caractérisé par U'émission de fluides
hydrothermaux diffus dont la température est comprise entre 16 et 27°C et par des tapis mi-
crobiens enrichis en dépd6ts d’oxydes de fer et de manganese (Pelleter et al., 2024). Ce site a
donc été retenu pour réaliser la premiere étudie de diversité, taxonomique (metabarcoding) et
du potentielfonc- tionnel (métagénomique) des microorganismes potentiellement impliqués
dans le cycle du fer. Pour cela, quatre échantillons ont été collectés au niveau de ce site lors
des campagnes HERMINE 2 (HER- MINE 2 https://doi.org/10.17600/18001851; ANR-22-
MAFM-0001) et BICOSE 3 (BICOSE 3 https://doi.org/10.17600/18002399 ; ANR-22-
POCE-0007)

Deux échantillons présentaient du moirage de fluide hydrothermal (16 et 27°C)
alors que les deux autres ne présentaient pas d’émanation de fluide (3°C). L’aspect
fonctionnel sera uniquement développé ci-dessous afin de mettre en lumiere le potentiel
métabolique des communautés micro- biennesinféodées a ce site hydrothermal de faible
température.

Les analyses de métagénomique ont permis de reconstruire 237 génomes environnementaux
consen- sus (MAGs) de bonne et moyenne qualité dont 208 appartenaient aux Bacteria et 29
aux Archaea. Parmi les MAGs affiliés aux Bacteria, 34 phyla et 65 classes ont été révélés.
Parmi les MAGs affiliés aux Ar- chaea, 8 phyla, 9 classes et 13 ordres étaient représentés.
Cependant ces MAGs d’Archaea n’ont pas révélés de données intéressantes concernant les
métabolismes du fer. La majorité des MAGs étaient affiliés aux phyla des Chloroflexota, des
Planctomycetota ou des Pseudomonadota. Des MAGs affiliés a des classes ou phyla
reconnus pour étre impliqués dans les processus de Fe(ll)-oxydation ou Fe(lll)- réduction tels
que ceux appartenant aux Zetaproteobacteria, Zixibacteria ou Thermodesulfovibrionia, ont
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également été reconstruits. L’utilisation d’outils d’annotation automatique a permis de
mettre en évidence la présence respective des voies de ’hétérotrophie mais également la
présence des voies de fixation de CO2 dans respectivement 95,3% et 28,7% des MAGs,
suggérant alors la présence de mi- croorganismes autotrophes obligatoires et facultatifs.
Les génes marqueurs des métabolismes de Fe(ll)-oxydation et Fe(lll)-réduction ont été
détectés dans lUensemble des phyla bactériens représentés, a Uexception des
Patescibacteria. Cette grande répartition des génes marqueurs des métabolismes du fer nous
amene a revoir nos connaissances de la diversité taxonomique des acteurs bactériens du
cycle du fer en environnement hydrothermal marin profond. Plus particulierement, le géne
marqueur de la Fe(ll)-oxydation, cyc2, a été détecté dans 33% des MAGs reconstruits. Le fait
qu’il soit largement réparti dans la communauté bactérienne au niveau de ce site est cohérent
avec de précédentes obser- vations suggérant que ce métabolisme est ubiquitaire dans les
environnements hydrothermaux et non limité aux organismes autotrophes (McAllister et al.,
2021 ; Zhong et al.,, 2022). Ainsi, Uimplication du compartiment microbien dans les
processus de Fe(ll)-oxydation pourrait étre plus importante que ce quel’onconnaitacejour.
Au vu de la grande répartition du gene cyc2 dans la communauté bactérienne du site de
Shimmering Mound, deux hypothéses se posent. La premiéere étant que ce gene pourrait étre
un gene primitif et la seconde étant que ce gene est soumis a des transferts horizontaux de
genes au sein des tapis microbiens inféodés aux patches d’oxydes de fer (McAllister et al.,
2020). Afin de vérifier ces hypotheses, une analyse phylogénétique permettant d’évaluer
U'histoire évolutive de cyc2 par rap- port a celle des MAGs codant pour ce gene a été réalisée.
Cette analyse a permis de mettre en évidence le manque de cohérence évolutive entre le gene
et les MAGs, soutenant ’hypothése selon laquelle cyc2 serait soumis a des transferts
horizontaux.
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L'urbanisation et l'intensité de gestion des sols urbains modifient le
cycle de l'azote et les fonctions microbiennes.
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Résumé :

L’urbanisation modifie en profondeur les cycles biogéochimiques du sol, notamment celui de
’azote (N), a travers 'usage des sols, Uintensité de leur gestion et les apports exogenes. Ces
transformations affectent les communautés microbiennes et le fonctionnement du sol, ce qui
peut réduire la fertilité, entrainer des pertes de nutriments et accroitre les risques
environnementaux (pollution des eaux, émissions de gaz a effet de serre). Cette étude explore
comment différents types d’usages des sols urbains - jardins vitrine, parcs, zones arborées,
bords de routes, zones résidentielles, terrains de sport et réserves fonciéres — influencent les
processus du cycle de 'azote et la structure fonctionnelle des communautés microbiennes.

L’étude a combiné des approches biogéochimiques (concentrations de NH,*, NO,™, azote
total), fonctionnelles (taux de minéralisation, nitrification et dénitrification potentielle) et
moléculaires (abondance des genes fonctionnels liés au cycle de 'azote, tels que amoA, nirk,
nirS, nosZl, nosZIl) couplées a des analyses de diversité (séquencage Illumina MiSeq) pour
caractériser les fonctions microbiennes impliquées dans la transformation de U’azote.

Les résultats montrent une forte variabilité de la dynamique du cycle de l’azote selon 'usage
du sol. Les jardins vitrine urbains présentent des concentrations en nitrate significativement
plus élevées, attribuées a une fertilisation minérale intense, a une nitrification accrue et a une
abondance plus élevée de génes amoA. A Uinverse, le potentiel de dénitrification est plus

35



marqué dans les parcs, zones résidentielles et bords de route, ou les sols sont plus humides
et moins aérés ; conditions favorables aux bactéries dénitrifiantes.

La modélisation par équations structurelles (SEM) a permis d’identifier les facteurs clés du
fonctionnement du cycle de ’azote en milieu urbain. Le carbone organique du sol (SOC)
apparait comme un déterminant central de la dénitrification, tandis que le pH est fortement
corrélé a 'abondance des archées oxydatrices de lammonium (AOA).

Sur le plan de la composition des communautés bactériennes, 'étude révele que les
fonctions liées au cycle de l’azote varient selon 'usage du sol. Les zones trés peu gérées
(réserves foncieres) abritent davantage de bactéries fixatrices d’azote, tandis que les zones
fortement gérées (jardins vitrine, terrains de sport) montrent une prédominance de bactéries
impliquées dans la nitrification. Par ailleurs, 'absence de corrélation significative entre les
différentes étapes du cycle (minéralisation, nitrification, dénitrification) dans les zones gérées
intensivement indique une rupture du cycle de l'azote, probablement liée a U'aération
excessive, au travail du sol et a la faible accumulation de matiére organique. Enfin, des
différences notables de composition des communautés végétales et de gestion influencent
également la dynamique de ’azote.

Ces résultats soulignent la sensibilité du cycle de 'azote a 'usage des sols en milieu urbain
et offre des leviers pour une gestion plus durable de ces milieux : limitation de la fertilisation
minérale, conservation de la matiere organique, réduction du compactage et mise en place
d’une végétation plus diversifiée.

Elle plaide pour une meilleure intégration des processus biogéochimiques dans la
planification urbaine, afin de renforcer la résilience des écosystemes urbains face aux
pressions anthropiques et climatiques.
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Caractérisation des déterminants moléculaires et métaboliques
associés a la capacité a altérer les minéraux de la souche
mycorhizosphérique Pseudomonas spelaei PML3(3)

(Co) auteur(s) : Ségolene BOUCHE 2, Stéphane UROZ "2, Marie-Pierre TURPAULT @

segolene.bouche@inrae.fr

(Co) auteur(s) : " IAM, UMR1136 INRAE Université de Lorraine, 54280 Champenoux, France ;

2 BEF, UR1138 INRAE, 54280 Champenoux, France

Mots-clés : altération minérale ; bactéries ; Pseudomonas ; acidification ; métabolisme
Résumé :

Les foréts des régions tempérées se développent souvent sur des sols acides et rocheux,
caractérisés par une faible disponibilité en nutriments. Pour faire face a ces conditions, les arbres
ont développé des associations dans leur systéme racinaire (la mycorhizosphére) avec des
champignons symbiotiques et des bactéries. Par leur capacité a altérer les minéraux et a transférer
les nutriments libérés a la plante, ces micro-organismes participent a la nutrition et a la santé des
arbres. L'enrichissement en bactéries capables d’altérer les minéraux au niveau du systéme
racinaire est considéré comme étant lié aux sources de carbone contenues dans les exsudats
fongiques et racinaires des arbres. Dans ces sols acides, les représentants cultivables du genre
Pseudomonas sont assez rares et seules quelques souches ont été isolées de la mycorhizosphére
et analysées pour leur capacité a altérer les minéraux. La caractérisation des mécanismes
moléculaires et des genes impliqués dans ce processus reste a approfondir concernant ce genre.
Dans ce contexte, la souche modéle Pseudomonas spelaei PML3(3) isolée de
l'ectomycorhizosphere chéne (Quercus petrea) / Scleroderma citrinum a été retenue comme
modele d’étude.

Les objectifs sont i) de décrire la souche Pseudomonas spelaei PML3(3) et son écologie, ii)
d'évaluer sa capacité a altérer et l'effet du type de source de carbone consommeée, et iii) d’identifier
les bases génétiques potentielles liées a la capacité a altérer les minéraux chez PML3(3).

La caractérisation de la souche PML3(3) a consisté a séquencer, assembler et analyser le
génome de cette souche. En parallele, des tests d’altération minérale ont été réalisés afin de
déterminer la capacité a altérer de la souche Pseudomonas spelaei PML3(3). Cette capacité a été
déterminées en utilisant un dispositif en microplague contenant un minéral (biotite). Les
incubations ont été réalisées avec différentes conditions de culture et en considérant 8 sources de
carbone, souvent présentes dans les exsudats racinaires. L’empreinte métabolique de la souche
PML3(3) a également été déterminée via un test BIOLOG, afin d’étudier la capacité de la souche a
utiliser un panel de 71 sources de carbone et 23 composés testant des stress variés.

Nos premiers résultats révelent que le génome de la souche PML3(3) présente une
organisation génomique originale dans le cadre de Ualtération minérale vis-a-vis de 'état actuel des
connaissances. Nous avons ainsi pu identifier des genes codant pour différents systemes impliqués
dans laltération minérale par acidification, notamment un systeme GDH-PQQ (glucose
déshydrogénase) et deux systemes de type Glucose-Méthanol Choline oxydoréductase (GMC-FAD)
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présentant des homologies avec des GDH et GADH (gluconate déshydrogénase). Les tests
d'altération ont mis en évidence que la souche PML3(3) est efficace pour altérer la biotite par rapport
a des souches de référence. Les tests physiologiques et d’altération réalisés avec différentes
sources de C montrent que la souche PML3(3) est tres efficace pour altérer, et ce avec différentes
sources de C, et que cette efficacité peut varier d’'une source de C a une autre. Les résultats
confirment que cette souche a un fort potentiel d’altération et soulignent le lien entre cette fonction
et le métabolisme.
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Analyse fonctionnelle de la succession des guildes microbiennes lors de
la décomposition de la nécromasse fongique dans un sol forestier

Elsa HILAIRE™, Lucas AUER™, Aurélie CEBRON®, Michaél DANGER®, Laure FAUCHERY®",
Bernd ZELLER®, Marc BUEE™

™ Université de Lorraine, INRAE, UMR 1136 Interactions Arbres Microorganismes (IAM),
Nancy, F-54000, France, @ CNRS, Université de Lorraine, UMR7360 Laboratoire
Interdisciplinaire des Environnements Continentaux (LIEC), Faculté des Sciences et
Technologies, 54506 Vandoeuvre-les-Nancy Cedex, France, ® INRAE, UR 1138
Biogéochimie des Ecosystémes Forestiers (BEF), 54280, Champenoux, France
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Résumé :

Dans les foréts tempérées et boréales européennes, la décomposition des détritus végétaux aériens
(feuilles, bois mort, rémanents) est le processus majeur par lequel la matiere organique (MO) du sol
se forme. Une partie du carbone, de 'azote et du phosphore de cette MO est incorporée dans les
consommateurs primaires responsables de cette décomposition, en particulier les champignons
saprophytes. Par ailleurs, les racines colonisées par les champignons ectomycorhiziens (ECM)
constituent également un pool important de la MO des sols en forét. Ainsi, ces deux groupes
fongiques vont produire une nécromasse de qualité chimique variable, elle-méme dégradée par des
communautés microbiennes du sol, qui constituent des consommateurs secondaires. La
dynamique de décomposition de cette matiere organique microbienne, la stabilité relative du C et
la biodisponibilité de l'azote (N) et du phosphore (P) de la nécromasse fongique sont encore mal
connues.
Nous avons étudié la dynamique de décomposition de la nécromasse fongique enfouie dans un sol
de forét tempérée pendant six mois. Plusieurs paramétres ont été suivis au cours du temps, tels que
la perte de masse, les rapports stoechiométriques (C, N et P) et la quantification d’activités
enzymatiques microbiennes. La composition taxonomique et la dynamique temporelle des
communautés microbiennes associées a la nécromasse fongique (nécrobiome) ont été étudiées
par metabarcoding, et les biomasses bactériennes et fongiques ont été estimées par gPCR. Enfin,
une étude de méta-transcriptomique a été développée pour révéler les fonctions fongiques
impliquées dans les processus de décomposition de la nécromasse.
Notre étude confirme que les caractéristiques biochimiques de la nécromasse fongique, et plus
particulierement son niveau de mélanisation, sont des indicateurs majeurs de son potentiel de
biodégradation. De maniere plus inattendue, nos résultats ont aussi montré que la biomasse
fongique était significativement plus abondante dans la nécromasse fongique que dans les sols, et
que la ratio champignons / bactéries du nécrobiome augmentait de maniere trés significative au
cours de la décomposition de cette nécromasse. Parmi les bactéries, la proportion d'espéces
copiotrophes a diminué jusqu'a 50% au cours des six mois de décomposition. Parmi les
champignons, alors que la famille des Mortierellaceae (champignons saprotrophes) dominait les
premiers stades de la décomposition, celle des champignons ECM (Thelephoraceae et
Russulaceae) a augmenté significativement dans les derniers stades de dégradation, en particulier
dans les résidus de nécromasse récalcitrants, c'est-a-dire relativement riches en mélanine. La
nécromasse fongique apparait comme une niche écologique singuliere, ol se succedent des
espéces microbiennes et des fonctions spécifiques liées a sa décomposition. Les résultats des
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analyses transcriptomiques eucaryotiques mettent en évidence un réle fonctionnel des
champignons ECM dans les stades tardifs de la décomposition de cette nécromasse microbienne
et dans la mobilisation de certains éléments, comme peut Uillustrer la surexpression des familles
de transporteurs d’azote par les champignons ECM par rapport aux champignons saprophytes. Les
connaissances issues des données stoechiométriques, enzymatiques et meta-omiques de cette
large étude apportent un éclairage nouveau et original sur le réle des microorganismes, et tout
particulierement des champignons ectomycorhiziens, dans le processus de décomposition de la
MO des sols et la nutrition des arbres. Le statut, facultatif, de consommateur secondaire des
champignons symbiotiques ectomycorhiziens sera discuté a travers une vision intégrée du réseau
trophique microbien des sols forestiers.
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Médiation scientifique "Microbiote vighe et vin"

La biodiversité microbienne des sols
au service d'une viticulture durable

Lionel Ranjard
Biographie :

Titulaire d’un doctorat en écologie microbienne du sol de U'université Claude Bernard Lyon 1, Lionel
Ranjard a intégré UINRAE de Dijon en 2001 au sein de UUMR Microbiologie du sol et de
Uenvironnement. Au sein de UINRAE il a adapté les outils et les concepts qu’il avait développé en
these pour étudier la biodiversité des sols des agrosystemes et U'impact des pratiques agricoles.
Depuis 20 ans il a développé la thématique de Biogéographie Microbienne par Uapplication des
outils de métagenomique du sol sur le RMQS (Réseau de Mesures de la Qualité des Sols). Cette
approche lui a permis de caractériser la diversité des communautés microbiennes a 'échelle de
la France, d’aborder les processus écologiques impliqués dans la distribution a grande échelle des
communautés microbiennes et de générer un Atlas national de la diversité microbienne des sols
Francais. En parallele, il a profité de Uopportunité de travailler sur un grand nombre de sols pour
valider les outils moléculaires de caractérisation de la diversité microbienne du sol en tant que bio
indicateur robuste de la qualité des sols. Depuis 2010, il a développé des projets de sciences
participatives directement avec les agriculteurs pour les former et les équiper a la biologie du sol
afin gqu’ils fassent évoluer leurs pratiques dans le contexte de la transition agroécologique. Plus
récemment il a coordonné le projet participatif EcoVitiSol qui a permis d’évaluer dans trois
territoires Viticoles (Alsace, Bourgogne du nord et du sud, Cétes de Provence, Gironde, Cognac)
Uimpact des pratiques viticoles et des modes de production sur la qualité microbiologique des
sols. A ce jour il a publié plus de 140 articles scientifiques internationaux et fait de plus de 200
communications orales scientifiques et grand public.
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L’holobionte vigne : vers une approche intégrée du microbiote
pour un agro-écosysteme performant et résilient.

Sophie Trouvelot

Biographie :

Sophie Trouvelot est, depuis 2009, enseignante-chercheuse a Ulnstitut Universitaire de la Vigne
et du Vin (Université Bourgogne Europe), ou elle est responsable de la premiére année du Master
Vigne-Vin-Terroir et élue au Conseil National des Université (section 68 : Biologie des Organismes).
Elle effectue ses travaux de recherche au sein de 'UMR Agroécologie a Dijon, dans le pole
«Interactions Plantes-Microorganismes» et U'équipe «Immunité de la vigne: mécanismes et
stimulation ».

Ses recherches visent a étudier les réponses de Uholobionte-vigne dans des situations
sanitaires contrastées (ceps productifs asymptomatiques vs ceps atteints de dépérissement) et
a optimiser la santé de lavigne en ayant recours a des pratiques agroécologiques (biocontréle,
biostimulation et mycorhization en particulier).

Apres avoir travaillé durant ses études sur la mycorhization de la vigne puis le déterminisme
moléculaire du pouvoir antagoniste d’'une souche de Fusarium oxysporum, elle s’est alors
intéressée aux réponses immunitaires de la vigne face a différents dépérissements
cryptogamiques (mildiou, oidium, pourriture grise et maladies du bois plus spécifiquement). Dans
ce cadre, elle a contribué a la définition de marqueurs (moléculaires, histologiques et
phénotypiques) de santé de la vigne, que la plante soit conduite en conditions contrblées
(chambres de culture, serres) ou en situation de production (vignoble). Elle en éprouve d’ailleurs
les pertinence et robustesse face a différentes contraintes (biotiques comme abiotiques) ou
stimuli (biosolutions). Dans une approche plus intégrative et holistique de la plante cultivée, elle
s’est alors intéressée a ’holobionte-vigne comme une unité de fonctionnement physiologique,
alliant tant la composante végétale (h6te) que 'ensemble des microorganismes avec lesquels elle
interagit et peut vivre en symbiose (commensalisme, mutualisme et parasitisme). Ainsi, depuis
2017 elle cherche a définir des bioindicateurs fonctionnels, végétaux comme microbiens, de
’holobionte-vigne et des pratiques viticoles qui en préserveraient un fonctionnement optimal et
durable.

En 2017, elle arecgu le Prix Scientifique du fonds de dotation Monique et André Boisseaux pour
récompenser et soutenir ses travaux de recherche sur les dépérissements (maladies du bois) de la
vigne.
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Que nous apprend la connaissance du microbiote du vin ?

Hervé Alexandre

Biographie :

Hervé Alexandre est Professeur de microbiologie et d’cenologie a Ulnstitut Universitaire de la Vigne
et du VinJules Guyot a 'Université Bourgogne Europe. Il est responsable de 'équipe AFIM de 'UMR
Procédés Alimentaires et Microbiologiques. Ses recherches ont pour objectif de décrypter la
nature des mécanismes d’interactions entre microorganismes présents dans les consortiums
microbiens du vin. Comprendre la nature de ses interactions permettra a termes de pouvoir piloter
Uexpression des fonctionnalités microbiennes d’intérét dans un produit complexe par la
compréhension des interactions des micro-organismes avec les composantes qui constituent le
procédé de fabrication : la matiere premiere et Uitinéraire technologique.

ILest auteur de plus de 160 publications scientifiques et chapitres d’ouvrages. Il est expert aupres
de 'Organisation Internationale de la Vigne et du Vin et délégué scientifique en microbiologie pour
la France au sein de cette instance.
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Session 4 : Interactions microbiote-hote et microbiote-
microbiote

Microbiote respiratoire du grand dauphin : Evaluation de méthodes de
prélevement du souffle de petits cétacés a des fins de développement
de protocole d'échantillonnage non invasif adéquat sur des
populations sauvages

(Co) auteur(s) : Elyne DUGENY(1), Luca CEOLOTTO(1), Carmen ANDRES HERVIAS(2), Eva

ALVAREZ(3), Erika ESPOSTI(4), Joan GONZALVO(2), Gaia PESCE(3), Sandro MAZZARIOL(1),
Cinzia CENTELLEGHE(1)

*elynedugeny@hotmail.fr

Affiliations: (1) Department of Comparative Biomedicine and Food Science (BCA), University
of Padua, Padua (PD), Italy; (2) Tethys Research Institute, Italy; (3) Costa Edutainment,
Acquario di Genova, Genova (GE), Italy; (4) Zoosafari di Fasano, Contrada sant'Elia 72015,
Fasano (BR), Italy

Mots-clés : microbiote respiratoire ; Tursiops truncatus ; échantillonnage drone ; mise au
point de protocole; métabarcoding

Résumé :

Les protocoles d'échantillonnage utilisant des drones pour la collecte de souffle de cétacés
suscitent un intérét croissant en raison du caractére non invasif de la méthode, car ils évitent
de stresser les animaux par des manipulations. Leur utilisation sur les grands cétacés comme
les baleines s’est déve-loppée au cours des dernieres décennies pour cette raison et parce
qu'ils permettent d'accéder a des échantillons auparavant difficiles a obtenir. Différents
travaux ont mis en évidence comment l'échan-tillonnage par drone du souffle de cétacés
permet aux chercheurs d'accéder a des informations sur leur santé, comme l'état de leur
communauté microbienne associée. Néanmoins, si les baleines sont des animaux pour
lesquels ce type d'échantillonnage se préte bien, ce n'est pas nécessairement le cas pour les
petits cétacés tels que les dauphins. Des études menées au cours des dix derniéres années
ont donné des résultats encourageants sur la collecte de souffle de petits cétacés et
démontrent l'im-portance d'améliorer les protocoles d'échantillonnage a l'aide de drones.

Le présent travail a été réalisé dans le but de développer un protocole robuste et cohérent
pour l'échan-tillonnage de souffles de dauphins a l'aide de drones sur des populations
sauvages dans leur milieu naturel. Des essais de différents outils d’échantillonnage ont été
réalisés a 'aquarium de Génes sur des grands dauphins (Tursiops truncatus) élevés en
captivité. 5 outils de collecte de souffle ont été testés, comprenant deux solutions de
stabilisation de 'ADN (DNA/RNA Shield et RNA later), deux types d’éponges d'échantillonnage
en cellulose sans biocide (séche et pré-humidifiées avec tampon neutra-lisant) et des cartes
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papier FTA indicatrices (avec indicateur coloré). Les prélevements ont été réalisés en plagant
les différents outils a 1 metre au-dessus de 5 dauphins, afin de capturer des microbes de leurs
voies respiratoires. Dans l'ensemble, le rendement en ADN apres extraction était trés faible
pour tous les échantillons dG a la faible quantité de matériel capturé lors de la collecte du
souffle. Les cartes FTA et la solution de stabilisation DNA/RNA Shield sont les outils qui ont
donné les résultats les plus convaincants. Méme en tenant compte de la commodité des
conditions de stockage sur le terrain pour la carte FTA, qui est l'outil le plus facile a mettre en
oeuvre, le DNA/RNA Shield s'est avéré étre la meil-leure solution pour le stockage ainsi que le
rendement en ADN, environ quatre fois supérieur a celui

des autres outils. Les analyses en métabarcoding des communautés microbiennes ont
montré que le type d'outil de collecte influence la composition et la structure du microbiote
respiratoire des dau-phins. Les différences inter-outils s’avérent plus importantes que les
différences inter-individus dans la communauté microbienne, ce qui souligne l'importance du
choix de la technique retenue. Compte tenu du rendement en ADN plus élevé du DNA/RNA
Shield et de 'absence de fortes contraintes en termes de stockage, celui-ci semble étre la
méthode la plus fiable pour les analyses communautaires.

A Uissue de ces tests préliminaires, nous avons déployé quelques-uns de ces outils sur des
populations de grands dauphins sauvages. Une campagne d’échantillonnage d'une semaine
a été menée dans le golfe Ambracique (Grece) afin de déployer les différentes méthodes de
prélevement sélectionnées (carte FTA, DNA/RNA Shield et éponge seche) en combinaison
avec un drone quadricoptere pour col-lecter les souffles de grands dauphins (Tursiops
truncatus) en milieu naturel. Les analyses ultérieures ont corroboré les conclusions
précédentes, confirmant que les cartes FTA et le DNA/RNA Shield étaient les outils les plus
adaptés pour l'échantillonnage microbien, tout en démontrant l'inadéquation des éponges
seches pour une utilisation dans des conditions de terrain, les conditions de stockage étant
trop contraignantes pour étre garanties. Conformément aux travaux précédents, l'outil de
collecte uti-lisé force la structure des communautés microbiennes et regroupe les
échantillons par type d'outil uti-lisé plutdt que par origine (dauphin ou contréle de Uair). Outre
leur contribution a l'optimisation du pro-tocole, les résultats de la campagne offrent un apergu
du microbiote respiratoire des populations de dauphins sauvages dans le golfe Ambracique.
Dans le but de mettre en place un suivi des populations de cétacés, des campagnes
d'échantillonnage répétées sont nécessaires pour suivre l'évolution et la dynamique des
communautés microbiennes associées, qui peuvent servir d'indicateurs de leur état de santé.
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Dynamique de l'antibiorésistance dans les écosystemes aquatiques :
effets des interactions biofilm-brouteur et de la présence d'antibiotiques

(Co) auteur(s) : Alexandre J. Thibodeau ", Florence Mouchet (", Van Xuan Nugyen (",
Thomas Moura ", Eric Pinelli " and Maialen Barret ™

maialen.barret@toulouse-inp.fr

(Co) auteur(s) : " Université de Toulouse, Toulouse INP, CNRS, IRD, CRBE, Toulouse,
France

Mots-clés : Xenopus laevis; génes de résistance; qPCR haut-débit; metabarcoding, microbiote
intestinal

Résumé :

La résistance aux antibiotiques représente un défi croissant pour la santé mondiale,
principalement alimenté par 'usage intensif des antibiotiques en agriculture et en médecine.
Les compartiments environnementaux tels que les sols, les eaux et les biofilms jouent un
rble essentiel dans la persistance et la dissémination des genes de résistance aux
antibiotiques (ARGs). Dans les écosystémes aquatiques, les biofilms et la faune sauvage
sont reconnus comme des réservoirs importants de bactéries résistantes et de genes de
résistance. Toutefois, les interactions écologiques entre les biofilms et le microbiote
intestinal de la faune aquatique sous pression de sélection antibiotique, ainsi que leurs
implications dans la dissémination de 'antibiorésistance, restent encore mal comprises.

Cette étude a examiné les effets de concentrations sub-inhibitrices (10 pg-L™") de
sulfaméthoxazole, ciprofloxacine et triméthoprime sur le résistome d’un systéme biofilm-
brouteur, constitué de biofilms de riviere et de larves de Xenopus laevis, en microcosmes et
sur une période de 12 jours. Les communautés bactériennes des biofilms et du microbiote
des larves ont été caractérisées par séquencage haut-débit d’amplicons du gene codant
pour CARNr 16S, et par quantification de GRAs et éléments génétiques mobiles (QPCR haut-
débit).

Les résultats ont révélé des modifications significatives de la composition bactérienne, tant
au sein des biofilms que du microbiote intestinal, sous la pression des antibiotiques.
Lanalyse comparative des communautés bactériennes suggere une immigration
bactérienne entre les compartiments biofilm et intestin, avec une intensification des
échanges en présence d’antibiotiques. Une augmentation du résistome a été observée
uniquement dans le biofilm. Dans ce systeéme biofilm-brouteur, les processus de sélection
dans lintestin semblent limiter 'entrée des ARGs issus du biofilm, tandis que Uactivité de
broutage tend a augmenter simultanément U'abondance et la diversité du résistome dans le
biofilm.

Cette étude apporte un éclairage original sur 'influence des interactions entre biofilms et
faune aquatique sur la dissémination de lantibiorésistance. Les résultats soulignent la
nécessité de recherches complémentaires dans divers contextes écologiques, en
particulier en tenant compte des interactions trophiques et plus généralement de la
biodiversité dans les écosystemes aquatiques.
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Exposition aux microplastiques et effets sur la santé de la tortue
caouanne
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Mots-clés : Microplastiques, tortues caouannes, microbiote, santé

Résumé : Les plastiques représentent environ 75 % des déchets marins, dont une partie se dégrade
en microplastiques (MPs ; 0,1 um-5 mm), omniprésents et persistants dans les écosystemes
marins. Leur ingestion, largement répandue dans la faune marine, est associée a divers effets
déléteres : perturbations digestives, immunitaires, métaboliques et endocriniennes. En raison de
leur biologie et de leur comportement alimentaire, les tortues caouannes (Caretta caretta) sont
particulierement vulnérables a cette contamination.

La présente étude vise a (i) quantifier et caractériser la contamination par les MPs chez la tortue
caouanne et (ii) évaluer leurs effets sur le microbiote intestinal et sur divers indicateurs de santé
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chez des individus de Méditerranée occidentale. A cette fin, des échantillons de féces, de sang, de
salive et d’écailles ont été prélevés sur 114 tortues vivantes le long de la cbte est espagnole.
L’abondance et la composition des MPs ont été mises en relation avec plusieurs indicateurs de
santé, tels que la présence de parasitoses externes, l'efficacité nutritionnelle, la réponse immuno-
inflammatoire au niveau de la barriere intestinale, le fonctionnement hépatique, le stress chronique
ainsi que la diversité du microbiote intestinal. Soixante-quatorze pour cent des tortues caouannes
présentaient une contamination par des MPs, avec une moyenne de 7,90 = 10,89 particules par
gramme de feces. Les polymeres les plus fréequemment détectés étaient le polyéthylene (44,82 %),
le polyester (27,23 %) et le polyamide (12,11 %). Plusieurs relations significatives ont été mises en
évidence entre 'abondance des MPs, la composition du microbiote intestinal, ’abondance de
certaines cellules immunitaires ou encore les niveaux de corticostérone, suggérant un impact
potentiel des MPs sur la santé des tortues caouannes. En particulier, les MPs semblent modifier la
structure des communautés bactériennes intestinales (augmentation de la richesse spécifique),
perturber le systeme immunitaire et influer sur le niveau de stress des tortues.
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Comprendre le dépérissement du court-noue a travers ’holobionte-vigne

Pauline BRUYANT", Samuel MONDY", Jean-Michel HILY®, Lucile JACQUENS!,
Sophie TROUVELOT", Pierre-Emmanuel COURTY"
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™ Agroécologie, INRAE, Institut Agro Dijon, Université de Bourgogne Europe - 17 Rue de Sully, F-
21000 Dijon, France

@ INRAE, SVQV UMR-A 1131, Université de Strasbourg - 28 rue de Herrlisheim, 68000 Colmar,
France

Mots-clés : Vitis vinifera, Court-Noué, GFLV, Dysbiose, Microbiome, Métatranscriptome

Résumé :

La vigne (Vitis vinifera) est une plante pérenne ligneuse de grande importance économique a
'échelle mondiale. Elle est cependant menacée par des maladies de dépérissement, qui peuvent
étre d’origine virale comme le court-noué, et qui réduisent la productivité des vignobles frangais et
européens. La maladie du court-noué est associée au Grapevine Fan Leaf Virus (GFLV), pour lequel
des variants plus ou moins virulents ont été caractérisés. Ainsi, parmi des plantes atteintes de GFLV
(GFLV+), celles qui servent de niche écologique aux variants virulents sont symptomatiques de
court-noué, tandis que celles hébergeant les seuls variants hypovirulents ou indemnes de tout
variant GFLV se révelent asymptomatiques de la maladie. Par conséquent, évaluer la structuration
et le fonctionnement de Uholobionte-vigne dans des conditions sanitaires contrastées
(symptomatique vs asymptomatique et GFLV+ vs GFLV-) pourrait permettre d’acquérir des clés de
compréhension de ce dépérissement viral et d’une possible dysbiose associée.

Pour cela, au sein d’une parcelle de Champagne cartographiée depuis plusieurs années pour
Uexpression de court-noué, nous avons étudié ’holobionte de ceps de vigne, depuis le soljusqu’aux
feuilles. Pour la composante bactérienne et fongique de cet holobionte, nous avons combiné des
approches de metabarcoding et de métatranscriptomique afin d’en caractériser et d’en comparer
la composition et les fonctions associées pour des plantes symptomatiques et/ou
asymptomatiques de court-noué.

Dans ce cadre, nous révélons que la composition globale du microbiote apparait similaire entre
les différents compartiments des plantes symptomatiques et asymptomatiques, probablement en
raison d’une variabilité intra-groupe importante. De fagon originale, cette variabilité est
significativement moins élevée chez les plantes symptomatiques que chez les plantes saines,
suggérant une possible convergence du microbiote vers un état associé a Uexpression des
symptdémes. Certains taxons apparaissent néanmoins sporadiquement plus abondants chez les
plantes asymptomatiques, tels que le genre d’oomycetes Peronospora dans les feuilles ou le genre
Bacillus dans les racines, ce dernier étant par ailleurs connu pour contenir de nombreuses souches
bénéfiques. Des différences plus nettes émergent au niveau de U’activité transcriptionnelle, avec
une surreprésentation de transcrits affiliés au genre fongique Alternaria dans les feuilles des plantes
symptomatiques, indiquant une activité accrue de ce taxon dans les tissus affectés. Nos résultats
suggerent par conséquent que le dépérissement du court-noué pourrait étre lié a un déséquilibre
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subtil au sein de ’holobionte-vigne, impliquant principalement des altérations fonctionnelles plut6t
que des modifications strictement compositionnelles.
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Valoriser les GEMs ! Quand le microbiote du sol devient déterminant du
phénotype de plantes

Samuel Jacquiod ", Olivier Crépin ", Milena Gonzalo ", Cécile Blanchard ", Olivier
Lamotte ), Manuel Blouin ™
E-mail : samuel.jacquiod@u-bourgogne.fr

M Agroécologie, Institut Agro Dijon, INRAE, Université Bourgogne Europe, Dijon, France

Mots-clefs : Plant-microbiota interactions, rhizosphere, plant biomass, plant resistance,
breeding

Résumé:

Traditionnellement, la génétique quantitative considere que le phénotype d’une plante (P) est
déterminé par son génotype (G), les conditions environnementales (E), et Uinteraction génotype x
environnement (GxE), selon le modéle P = G + E + GxE. Ce cadre théorique a orienté la sélection
variétale depuis des décennies. Toutefois, il apparait de plus en plus évident que les communautés
microbiennes du sol, via leurs fortes participations dans la constitution du microbiote
rhizosphérique, joue un réle déterminant sur les traits phénotypiques des plantes. Le microbiote du
sol est couramment relégué comme une composante de U’environnement, au méme titre que
d’autre facteurs (pH, nutriments, climat...). Afin de mieux cerner la contribution relative du
microbiote (M) sur le phénotype des plantes, il semble pertinent de pouvoir le manipuler au méme
titre que le génotype et lenvironnement. Ainsi, notre objectif a été de réévaluer la vision
traditionnelle en intégrant le microbiote comme facteur distinct au sein d’un formalisme élargi, dit
modeéle « GEM» (P=G + E+ M + GxE + GxM + MxE + GXxExM). Ce modeéle ouvre la voie a une approche
innovante dans le domaine de la sélection variétale, en considérant le microbiote comme un
véritable levier d’action sur performances des plantes. Cette notion est souvent nhommée la
«microbiabilité » dans la littérature.

Nous avons mis en place un dispositif expérimental factoriel complet, combinant trois génotypes
distincts d’Arabidopsis thaliana (« G » : accessions Can, Col, Cvi), trois sols différents de Bourgogne-
Franche Comté (« E » : Auxonne, Breteniere, Champdétre), et les microbiotes associés a ces mémes
sols (« M » : microbiotes Auxonne, Breteniere, Champdotre), réintroduits par inoculation. Deux traits
d’intérét agronomique ont été analysés : la croissance végétative des parties aériennes et la
résistance a Botrytis cinerea, un phytopathogene foliaire trés problématique en agriculture. Les trois
génotypes d’Arabidopsis thaliana ont été sélectionné de maniere a couvrir une gamme de sensibilité
au phytopathogene (Can = trés sensible; Col = modérément sensible; Cvi = peu sensible). De
méme, les trois sols ont été choisi pour leurs propriétés physico-chimiques tres différentes (pH,
nutriment, texture) afin de couvrir une grande gamme de condition environnementales. La
combinaison de ces trois sols et ces trois génotypes permet de cribler une grande gamme de
situation différentes afin de tester Ueffet des microbiotes sur les deux traits mesurés.

Les analyses de partition de variance révelent que le microbiote constitue la deuxieme source
significative de variance pour la croissance des plantes (8,1 %, p < 0,001), apres 'environnement
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(53,4 %, p <0,001), tandis que le génotype arrive troisieme (6,1%, p <0,001). L’interaction « GXExM »
(4 %, p = 0,04) met en évidence que la plasticité phénotypique peut en partie étre attribuée au
microbiote. L’effet global du microbiote s’est traduit par une variation allant de 28 a 34 % sur la
croissance des plantes en fonction du microbiote appliqué, peu importe le sol et le génotype. Dans
certains cas spécifiques, des variations allant jusqu’a +314% de biomasse produite ont pu étre
attribuées aux microbiotes, notamment pour le génotype Can dans le sol sableux d’Auxonne.
Concernant la résistance a B. cinerea, Uinteractions « GXExM » (14,8 %, p < 0,001) et GxM (5,6 %, p <
0,01) apparaissent respectivement comme les deuxiemes et troisiemes facteurs explicatifs aprés le
génotype (28,9 %, p <0,001). Dans les scénarios les plus contrastés, le microbiote permet de réduire
de plus de la moitié la taille des nécroses foliaires (de -53% a -55.7%), surtout pour le génotype
modérément sensible, Col. Aucun effet du microbiote n’a pu étre montré sur le génotype le plus
résistant, Cvi.

Nos résultats soulignent de maniere inédite le potentiel du microbiote du sol comme facteur
modulable dans 'amélioration des performances des plantes. L’introduction de la notion de «
microbiabilité » dans un nouveau formalisme « GEM » permet de proposer un paradigme innovant en
sélection variétale et complémentaire a la sélection génétique traditionnelle. Cette approche peu
se révélé prometteuse dans le contexte actuel de changements globaux arrivant rapidement.
Néanmoins, cette approche fondamentale questionne sur notre capacité concréte a piloter les
microbiotes des sols afin de bénéficier de leurs effets sur les plantes.
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Résumé:

Les Vésicules Extracellulaires (EV) sont de petites navettes moléculaires, formées par
une bicouche lipidique et produites par U'ensemble des cellules vivantes. Véritables
vecteurs de communication intercellulaire, elles sont impliquées dans le transport
dynamique de protéines, de métabolites, de lipides et d’acides nucléiques a distance de la
cellule productrice. En particulier, les EV bactériennes sont reconnues comme des acteurs
clésdanslesinteractions entre les micro-organismesetleurenvironnement. La majorité des
connaissances sur les EV bactériennes sont basées sur 'étude de bactéries pathogénes
infectant les mammiféres, telles que Pseudomonas aeruginosa ou encore Vibrio cholerae .
Mais depuis peu, des travaux sur les EV de phytobactéries ont permis de démontrer
Uimportance des EV bactériennes dans la colonisation et la modulation de la physiologie de
la plante h6te ou encore U'induction de réponses immunitaires 2.

Dans ce contexte, nos recherches sur les EVs de phytobactéries s’articulent autour
de trois grandes questions : i) Comment l'environnement (en particulier les métabolites
produits par la plante) et/ou le mode de vie de la bactérie modifient-ils le contenu des EV ? ;
ii) Comment ces EV au contenu varié peuvent-elles moduler la physiologie végétale ; iii) La
plante réagit-elle de la méme maniere lorsqu'elle est exposée a des bactéries ou uniquement
a des EV ? Pour y répondre, nous avons choisi de caractériser le contenu et le role des EV de
la bactérie Agrobacterium fabrum C58. Cette derniere est capable de vivre aussi bien en tant
que commensale de la rhizosphére ou comme phytopathogene - lorsqu’elle héberge
le plasmide pTi - responsable de la formation de tumeurs racinaires responsable de la
maladie de la « Galle du collet » chez de nhombreuses espéces végétales 4°. L’analyse des EV
d’A. fabrum C58 a permis de montrer que des conditions mimant Uenvironnement végétal
modifie le contenu moléculaire des EV produites par A. fabrum, tant au niveau du contenu
protéique, que métabolique et lipidique. Par ailleurs, il s’avere que les EV d’A. fabrum ont
également des effets sur la réponse de la plante, distincts de ceux observés avec les cellules
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bactériennes. Dans leur ensemble, ces résultats offrent une premiére carte d’identité
fonctionnelle des EV de la phytobactérie A. fabrum C58 et ouvre plus généralement a de

nouvelles perspectives pour comprendre le role des EV bactériennes dans les interactions
plante-bactéries.
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Résumé :

Plant-microbiota interactions play a key role in plant adaptation by improving plant nutrient
acquisition, abiotic and biotic stress resilience, and overall fitness. While these interactions are
receiving growing attention in agriculture and conservation efforts, the ecological and evolutionary
processes governing the assembly and function of plant-associated microbial communities are
poorly understood. Emerging evidence indicates that these associations may be shaped by co-
evolutionary processes whereby host evolutionary history explain its microbiota composition and
function. However, these evidences remain limited with much of the recent work focusing on
phylosymbiosis. While phylosymbiosis can reflect the influence of host phylogeny on the ecological
structure of associated microbiota, it is essential to determine whether it also shapes the
phylogenetic structure of the host-associated microbial community and whether closely related
hosts associate with closely related microorganisms. Such co-phylogenetic patterns would inform
to which extend the plant-microbiota interactions have driven the diversification and adaptation of
both partners. We conducted a greenhouse experiment with 24 Pisum spp. accessions, comprising
atotal of 240 individual plants, to study plant-bacteria interactions across different plant-associated
microhabitats. Bacterial DNA was extracted from bulk soil, rhizosphere, rhizoplane, endosphere and
nodules microhabitats, resulting in the characterization of over 800 bacterial communities with full-
length 16SrRNA gene sequencing. Through an integrative framework combining plant and bacterial
phylogenetics, bacterial community ecology, bacterial functional traits and plant growth kinetics,
we tested whether these interactions may reflect pairwise coevolution. We show that bacterial
communities significantly differ across Pisum genotypes and reflect phylosymbiosis, with closely
related hosts hosting more similar communities. Furthermore, phylogenetic structure of bacterial
communities across host genotypes and plant-associated microhabitats reveals significant
clustering, suggesting that plant-bacteria associations selectively favour specific bacterial lineages.
Shifts in bacterial community composition and phylogenetic structure were coupled with changes
in bacterial functional gene expressions, especially in nitrogen cycling, highlighting that host-driven
filtering of microbial taxa may modulate ecosystem functions. Given that host phylogeny best
explained the variation in plant developmental rate, we evaluate the degree to which this plant-
specific trait relates to the structure and function of bacterial communities. Altogether, these
findings suggest that both the host plants and their associated microbial communities act as niche
constructors, with reciprocal effects on each other’s fitness as reflected in the evolutionary patterns
of their interactions. This study significantly enhances our understanding of plant-bacteria
interactions by integrating ecological, evolutionary and functional perspectives, and opens new
avenues for investigating their coevolution with potential implications for plant adaptation and
microbiome-based innovations.
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Résumé :

A linterface terre-océan, les plages et leurs estuaires souterrains sont des liens essentiels
entre les environnements aquatiques terrestres et marins. Ces environnements
biogéochimiquement dynamiques offrent des habitats uniques et abritent diverses
communautés microbiennes qui participent a d'importants services écosystémiques. Ces
zones coétieres déterminent le devenir des nutriments et des contaminants chimiques avant
qu'ils n'atteignent les eaux coétieres. Elles sont cependant de plus en plus impactées par les
activités humaines en général. L'augmentation constante de la population humaine autour des
cbtes méditerranéennes exacerbe cette situation pour les plages méditerranéennes. Dans ce
contexte, les plages de Marseille, situées au coeur de la ville et trés fréquentées tout au long de
'année, représentent des plages méditerranéennes occidentales soumises a une forte
influence humaine. Parmi les contaminants anthropogéniques, les produits pharmaceutiques
et de soins personnels (PPCP) suscitent des inquiétudes croissantes en raison de leur
persistance et de leurs effets écotoxicologiques potentiels. Parmi les multiples menaces, les
contaminants chimiques libérés directement sur la plage, tels que les filtres UV des cremes
solaires, représentent une préoccupation émergente.

Cette étude vise a quantifier les flux d'eaux souterraines qui s’écoulent sous une plage
urbanisée vers l'océan et a décrypter les structures des communautés microbiennes et leur
potentiel de bioremédiation. Pour cela, elle combine des observations de terrain a la plage des
Catalans a Marseille avec des expériences en laboratoire pour explorer le potentiel de
dégradation de contaminants organiques modeles.

Deux campagnes de terrain ont été menées en ao(it 2024 et janvier 2025. Trois transects (deux
perpendiculaires et un parallele au rivage) ont été effectués pour collecter des échantillons
d’eau interstitielle et de sable immergé en surface de la nappe d’eau souterraine. L'influence
des gradients de salinité, des conditions d'oxydoréduction, des nutriments et des PPCP sur la
diversité microbienne a été suivi en utilisant la cytométrie en flux, la PCR quantitative et
métabarcoding, la distribution et les diversités taxonomiques des procaryotes hétérotrophes
et des eucaryotes sont évaluées pour localiser le champ de réaction microbiologique et ses
moteurs environnementaux.
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Les résultats ont mis en évidence un large gradient de salinité sous cette plage, allant de 'eau
douce (<1 g.L'1-1) a ’eau de mer (>38 g.L ) confirmant la présence d’un estuaire souterrain. Les
vitesses d’écoulement ont été estimées entre 11 et 60 m/j. Une zone de réactivité a été
identifiée dans la plage de salinité intermédiaire (5-15 g.L™"), caractérisée par une abondance
accrue de procaryotes hétérotrophes, une élévation de la concentration en ammonium et une
diminution de celle en nitrates/nitrites. Les analyses de métabarcoding ont montré une
modification progressive de la structure des communautés procaryotes et eucaryotes le long
du gradient de salinité, aussi bien dans Ueau interstitielle que dans le sable. La zone de
réactivité, observée a salinité intermédiaire, était cependant caractérisée par un
enrichissement en taxa spécifique, dont des eucaryotes et procaryotes inconnus.

Deux expériences en microcosmes ont été effectuées pour comparer les réponses et la
capacité de biodégradation de communautés microbiennes souterraines prélevées a salinité
intermédiaire vis a vis d’un filtre UV (octocryléne) ou de trois produits pharmaceutiques
(azithromycine, érythromycine et fluoxétine). L’expérience avec l'octocrylene a révélé une
stimulation significative de la croissance des procaryotes hétérotrophes dés le premier jour
d’exposition, suggérant un potentiel de dégradation rapide. Cependant, la communauté
retourne a son état initial aprés cing jours, indiquant une dynamique transitoire et
potentiellement spécifique. Les expériences avec les PPCP sont en cours, mais les premiers
résultats suggerent une réponse fonctionnelle rapide de certaines populations microbiennes.

La présence d'une zone de réactivité a une salinité intermédiaire offre la possibilité d'une
biorestauration naturelle de certains contaminants organiques. L'identification de taxons
spécifiques et la démonstration d'une réponse fonctionnelle aux filtres UV encouragent la
poursuite des recherches sur les liens entre structure et fonction dans ces habitats peu
explorés. L'intégration d'approches multi-échelles (terrain - microcosme - multi-omique) nous
permettra de mieux prédire le devenir des contaminants dans les zones

cotiéres urbanisées.
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Résumé:

Les outils de biosurveillance des cours d’eau reposent majoritairement sur lutilisation de macro-
organismes. En dehors de Uindice biologique diatomées, les micro-organismes sont encore peu
mobilisés malgré leur fort potentiel. En effet, leur temps de génération court et leur réaction rapide
aux changements environnementaux en font de bons indicateurs écologiques. Lorsque les
communautés microbiennes sont exposées de maniére chronique a un contaminant, elles peuvent
développer une tolérance a sa toxicité, liée généralement a la disparition d’espéces sensibles au
profit d’espéces plus adaptées. Ce phénomene représente le socle de 'approche PICT (Pollution-
Induced Community Tolerance). Celle-ci est de plus en plus reconnue par la sphére scientifique et
opérationnelle comme un outil pertinent pour mettre en évidence les effets de la pression toxique
dans les milieux aquatiques. Basée sur 'étude des communautés microbiennes naturellement
présentes dans le milieu (principalement sous forme de biofilms, dans les sédiments de surface ou
ala surface de substrats immergés), elle permet en effet d’établir des liens robustes entre le type de
contamination (familles de substances) et les réponses biologiques observées. Gréce a des
développements méthodologiques progressifs depuis plus de 15 ans, elle a ainsi été appliquée avec
succes dans différents écosystémes aquatiques pour mettre en évidence in situ Uimpact de
différents herbicides, du cuivre ou de diverses substances pharmaceutiques (antibiotiques, anti-
inflammatoires non stéroidiens, bétabloquants, etc.) surles communautés microbiennes présentes
dans les eaux de surface (biofilms périphytiques) et dans le compartiment sédimentaire. A ce jour,
lun des principaux verrous pour son déploiement et son utilisation opérationnelle a large échelle
concerne 'absence d’un référentiel d’interprétation qui permettrait de s’affranchir de la nécessité
de disposer d’un site de référence pour chaque suivi réalisé.

Le projet DiagnoPICT, financé par ’Office Frangais de la Biodiversité (OFB) a été congu pour
répondre a ce besoin. Ilvise a évaluer le potentiel de 'approche PICT comme outil de diagnostic de
'état écologique des cours d’eau en couplant a large échelle spatiale la caractérisation des
réponses PICT (a partir de mesures de tolérance des communautés microbiennes périphytiques et
sédimentaires a différentes familles de substances modeles - herbicide, métal, antibiotiques, anti-
inflammatoires non stéroidiens, anti-hypertenseur) et d’autre part, la réalisation d’empreintes
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chimiques a partir du dosage d’un large panel de substances dans l'eau, les sédiments et le
périphyton.

L’étude a été menée sur 20 stations réparties dans 10 cours d’eau situés en région Auvergne-Rhone-
Alpes. Ces stations présentent des profils de contamination variés, comme le confirment les
résultats des analyses chimiques réalisées dans les différents compartiments aquatiques. Les
niveaux de tolérance des communautés microbiennes sont variables selon le type de toxique pris
en considération pour la mesure PICT, la matrice (sédiment ou périphyton) et le type de
compartiment microbien pris en considération (phototrophe ou hétérotrophe), ainsi que la station
d’origine. Ces différents facteurs conditionnent le niveau de corrélation entre la réponse PICT (i.e.,
l'existence ou non d’une acquisition de tolérance microbienne) et les concentrations en toxiques
mesurées in situ. Des paramétres physico-chimiques, tels que la granulométrie ou la teneur en
matiere organique des sédiments, semblent égalementinteragir avec les contaminants etinfluencer
les réponses biologiques.

Dans cette présentation, nous discuterons des pistes proposées pour standardiser la méthode PICT
et tendre vers un référentiel d’interprétation des résultats obtenus. Pour ce faire, il est notamment
nécessaire de tenir compte des facteurs environnementaux afin d’augmenter la robustesse de la
démarche et contribuer ainsi a la biosurveillance des milieux aquatiques contaminés et au
diagnostic de la pression chimique et de ses impacts écologiques.

59



Apport de ’écologie microbienne inversée pour la biosurveillance et
U’évaluation des perturbations anthropiques

Mélusine MENDES", Elisabeth NAVARRO!", Clara DIGNAN®, Elisa CATAO®@, Annick
ORTALO-MAGNE®, Natacha JEAN™, Véronique LENOBLE!, Gaél DURRIEU", Jean-
Frangois BRIAND®,Benjamin MISSON®

misson@univ-tln.fr

MUniversité de Toulon, Aix Marseille Univ, CNRS, IRD, MIO, Toulon, France
@Laboratoire MAPIEM, Université de Toulon, Toulon, France
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Résumé :

Dans un contexte environnemental naturellement hétérogene et trés dynamique, les
communautés microbiennes cotiéres font face a des pressions anthropiques multiples, sources de
perturbations dont les influences respectives sont difficiles a hiérarchiser. La compréhension des
réponses microbiennes a ces pressions, de la hiérarchie des facteurs de contrainte et
Uétablissement d’indicateurs spécifiques constituent des perspectives nécessaires au
développement d’opérations de biosurveillance et d’actions de gestion priorisées et ciblées.

La rade de Toulon est un environnement ou de multiples gradients de contaminations
chimiques inorganiques et organiques se superposent aux variations naturelles. Diverses
communautés microbiennes (phytoplancton, procaryotes hétérotrophe) peuplant différents
compartiments de Uécosysteme coétier (sédiments, colonne d’eau) voient leur structure
taxonomique modifiée le long de ces gradients, avec des amplitudes variées et des causes
hypothétiques différentes.

Pour améliorer notre compréhension des réponses des communautés microbiennes coétieres,
une observation des variations spatiales de la diversité taxonomique et fonctionnelle des
procaryotes a été réalisée sur trois sites disposés le long de gradients de pression anthropique.
L’environnement abiotique est apparu hétérogene. Si la température et la salinité variaient peu, des
gradients de ressources nutritives et de contaminants chimiques ont été mesurés dans l'eau
comme dans les sédiments, avec de nombreuses co-variations. Le gradient de pressions
anthropiques correspondait a des enrichissements sédimentaires importants en HAP (x 50), en
métaux (x 8-26), en azote (x 2) et en carbone (+ 65 %) entre les sites les plus contrastés. De méme,
dans la zone la plus exposée aux activités humaines, la colonne d’eau était contaminée en métaux
(x 5-20), en HAP (x 6) et en nitrates (x 5), enrichie en azote organique dissous (+ 25%) et en carbone
organique dissous (+ 10%) par rapport a la zone de référence.

Les réponses et le potentiel d’indication de pressions anthropiques des procaryotes
hétérotrophes planctoniques, des biofilms et des sédiments ont été comparés. La diversité alpha
de la communauté planctonigue semblait répondre plus fortement aux pressions anthropiques que
celle des biofilms ou des sédiments. Des liens forts entre similarité biologique des communautés et
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similarité de composition chimique dans le compartiment environnemental correspondant ont été
observés, avec plus de reproductibilité pour le plancton. Les nombreuses co-variations abiotiques
limitaient la possibilité d’établir une hiérarchie de pressions, quelle que soit la communauté
considérée. De nombreux taxa présentaient un potentiel de bio-indication de perturbation, dans
chaque communauté, sans possibilité de mettre en évidence des biomarqueurs spécifiques de
contaminations particuliéres . Des approches similaires basées sur les données de métagénomique
fonctionnelle ont mené a des conclusions proches, démontrant un potentiel d’application pour la
biosurveillance dont la spécificité reste a démontrer.

Les données fonctionnelles ont également été utilisées pour une approche d’écologie inversée.
La comparaison des métagénomes a permis de mettre en évidence des enrichissements et des
appauvrissements relatifs dans de nombreuses catégories fonctionnelles. Le métabolisme du
carbone est apparu particulierement impacté pour les trois communautés microbiennes, avec des
modifications importantes d’utilisation potentielle des glucides, lipides et protéines. Les
interactions biotiques semblaient également impactées dans les trois communautés, avec un
enrichissement important en éléments génétiques mobiles et prophages au site exposé a la plus
forte pression anthropique. L’analyse du résistome microbien a mis en évidence que des genes de
résistance a des métaux, a des antibiotiques et des voies de dégradation des hydrocarbures étaient
également impactés. Le résistome de la communauté planctonique est apparu davantage modifié
que celui des deux autres communautés, biofilms et communautés sédimentaires semblant mieux
adaptées au contexte historique de contamination. Les procaryotes planctoniques semblaient
répondre davantage aux contaminations en HAP et en métaux qu’a Uenrichissement en substances
azotées. Des évidences de réponse a des modifications abiotiques non mesurées ou non
mesurables (disponibilité en phosphore, antibiotiques, ...) ont pu étre observées.

Ainsi les communautés microbiennes planctoniques, des biofilms et des sédiments présentent
des potentialités intéressantes mais contrastées de bioindication et d’établissement de hiérarchies
de pressions anthropique. Si les approches traditionnelles d’écologie basées sur des corrélations
sont rapidement limitées par les covariations, une approche d’écologie inversée a partir d’analyses
fonctionnelles fournit des résultats encourageants.
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Résumé:

Les mangroves sont des écosystémes forestiers particuliers adaptés a l’alternance eaux douces -
eaux salées. Ces écosystemes sont de véritables puits de carbone, ils jouent un réle primordial pour
la régulation du climat et pour la protection des environnements cétiers. Ce bassin versant est riche
en ressources métallurgiques et pétrolieres qui sont exploitées ou en voie de U’étre. Les principales
mines sont celles d’extraction du manganese, mais on trouve aussi des mines d’uranium, de fer,
d’or, de niobium sont également présentes ainsi que de nombreux sites d’orpaillage illégal qui sont
des sources de contamination en mercure. L’exploitation pétroliere est également une importante
source de contamination a cause d’incidents (fuite de citernes, de pipelines) qui provoquent la
contamination des ressources en eau (fleuve, lacs) et des sols. Les mangroves, situées a linterface
entre milieux marins et terrestres, deviennent ainsi le réceptacle de toutes les pollutions
transportées par le fleuve Ogooué. C’est dans ce contexte écologique, que la diversité taxonomique
des communautés microbiennes (archées, bactéries, eucaryotes) en relation avec les facteurs
abiotiques est appréhendée. Pour ceci, des prélevements de sédiments de mangroves ont été
réalisés le long de la cote gabonaise, allant de Port Gentil a Olendé. Quatre zones d’échantillonnage
ont été choisies allant d’une zone urbaine, une sur forte influence de ’Ogooué a des zones situées
dans un environnement semblant moins impacté. Ceci devrait nous permettent d’obtenir un
gradient de contamination. Nous avons appréhendé dans un premier temps, Uinfluence des
facteurs abiotiques (contaminants métalliques traces en particulier) sur la structuration des
communautés microbiennes. Dans un deuxieme temps, nous avons identifié des populations
microbiennes pouvant étre des biomarqueurs de Uanthropisation. Par ailleurs, ce travail a identifié
de nombreuses sources d’anthropisation dans le bassin versant de 'Ogooué et ses mangroves.
Cette approche, inédite au Gabon, qui explore les relations entre les communautés microbiennes
et leur environnement, a permis de mettre en évidence des taxons biomarqueurs de U'état de santé
de ’écosysteme des Mangroves.

Mots-clés : Mangroves, Gabon, parametres environnementaux, communautés microbiennes,
biomarqueurs
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Résumé :

Les biofilms sont des communautés microbiennes formées de procaryotes et eucaryotes qui
colonisent les surfaces biotiques et abiotiques. Parmi les eucaryotes, les diatomées sont l'un
des groupes les plus abondants, connues pour leur sensibilité aux variations
environnementales et largement utilisées comme bioindicateurs de la pollution en eau douce.
Les hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAP) comptent parmi les contaminants les
plus présents le long de la c6te méditerranéenne, avec en particulier le phénanthrene (PHE),
'un des composés les plus fréquents et abondants. Sa structure chimique lui confere une plus
grande solubilité par rapport a d’autres HAP, en faisant un modeéle idéal pour des expériences
en mésocosmes.

L’objectif de cette étude était de découpler Ueffet d’un contaminant chimique présent en mer
en évaluant les effets du PHE sur les communautés de procaryotes et de diatomées présentes
dans des biofilms marins cbtiers. Les biofilms ont été échantillonnés en Méditerranée
francaise sur deux sites distincts distants de 10 km : la Petite Rade de Toulon (PR), site trés
anthropisé, et le du Cap Sicié (CS), considéré comme un site de référence, sans contamination
avérée en HAP. Sur chacun de ces sites, quatre plaques ont été immergées pendant 30 jours
entre février et mars pour PR et mars et avril pour CS. Les biofilms formés ont été transférés
dans des aquariums contenant de ’eau de mer prélevée in situ, filtrée et oxygénée, et exposées
a différentes concentrations de PHE : 0 ng.L™" (contréle, HAPO), 1 ng.L™" (HAP1), 10 ng.L™"
(HAP10) et 500 ng.L™" (HAP500). Les mésocosmes ont été maintenus pendant 9 jours dans un
phytotron, en conditions environnementales contrélées similaires a celles mesurées in situ
(température et luminosité) avec un renouvellement continu de ’eau de mer.

A la fin de Uexpérience, UADN des échantillons de biofilms a été extrait et deux marqueurs
génétiques ont été analysés par PCR : UADNr 76S (régions V4-V5) pour les procaryotes et le
gene rbcl pour les diatomées. Les séquences obtenues ont été analysées avec la pipeline
DADAZ2, ’affiliation taxonomique réalisée via FROGS a 'aide des bases de données Silva 132
(gene ARNr 76S) et Diat.barcode (gene rbcl), et des analyses statistiques de diversité alpha et
béta ont été conduites.

Pour les procaryotes, les indices Chao1 et Shannon ont montré des valeurs significativement
supérieures pour le site anthropisé PR. L’analyse de la diversité béta entre les sites CS et PR a
mis en évidence des communautés distinctes associées aux différentes conditions
d’exposition. Un gradient non significatif dans la composition microbienne en fonction de
’augmentation de la concentration de PHE a été identifié uniquement sur le site CS.

En termes de composition, la communauté procaryote était dominée par trois groupes
principaux : les Flavobacteriaceae, les Hypomonadaceae et les Rhodobacteraceae. Sur le site
PR, les Flavobacteriaceae représentaient jusqu’a 48 % de la communauté, tandis que sur le
site CS, ’abondance était plus répartie entre les trois familles. Une différence significative dans
’abondance
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relative des principaux groupes en fonction des niveaux de contamination a été observée
uniquement sur le site CS, avec une augmentation des Pseudomonadales et une diminution
des Rhodobacteraceae et des Saprospiraceae a mesure que la concentration de PHE
augmentait, suggérant que les communautés du site PR seraient déja adaptées a ces
concentrations de polluants.

Concernant les diatomées, l'indice Chao1 n’a pas montré de différences significatives entre
les traitements pour le site PR. Toutefois, avec une analyse comparative, l'indice de Shannon a
indiqué une variation significative entre HAPO et HAP1. La PERMANOVA a révélé des différences
significatives de diversité béta entre les traitements, mais les tests post hoc n’ont pas confirmé
de différences entre les paires, ce qui pourrait étre lié a la variabilité entre triplicatas en raison
de ’hétérogénéité du biofilm sur les plaques. Au niveau de la composition spécifique, deux
especes — Entomoneis paludosa et Berkeleya hyalina — ont présenté une augmentation
d’abondance proportionnelle a la concentration de PHE, tandis que Nitzschia cf. longissima a
diminué. Contrairement aux procaryotes, qui n’ont présenté des effets liés a 'augmentation de
la concentration de PHE que dans la zone la moins polluée, les communautés de diatomées
ont également montré des variations significatives sur le site PR, suggérant une plus grande
sensibilité, une moindre capacité d’adaptation aux contaminants et un pouvoir de
bioindication plus élevé.
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Résumé :

Le changement climatique provoque une augmentation en fréquence et en intensité des
sécheresses et des vagues de chaleur, qui peuvent survenir de maniere indépendante,
simultanée ou successive. Cependant la compréhension de la réponse des communautés
microbiennes des sols a ces perturbations multiples reste limitée, bien gu’elle soit
fondamentale pour prédire les effets du changement climatique sur les fonctions
écosystémiques des sols. L’objectif de cette étude a été d’analyser les effets des perturbations
multiples liées au changement climatique et de leur chronologie sur les communautés
microbiennes des sols. Pour cela, des microcosmes contenant 3 sols de nature contrastée
(argileux, limon argileux et limon argilo-sableux) ont été soumis a des perturbations de type
sécheresse (S ; 15-25 % de la capacité de rétention en eau) et réchauffement (R ; + 5°C). Les
perturbations ont été appliquées (i) indépendamment (S ou R), (ii) simultanément (S+R) et (iii)
successivement avec deux chronologies différentes (S puis R, ou R puis S). Les réponses des
communautés fongiques et bactériennes ont été caractérisées immédiatement aprés les
séquences de perturbations et apres 6 semaines supplémentaires. Dans le sol limono-
argileux, les diversités bactériennes et fongiques, en termes de richesse et d’équitabilité, ont
montré une résistance importante au stress, tout comme la diversité fongique dans le sol
limono-argilo-sableux. En contraste, les diversités fongique et bactérienne étaient plus faibles
dans le sol argileux dans le traitement S puis R en comparaison de R puis S, mettant ainsi en
évidence U'importance de la chronologie des perturbations. Concernant la B-diversite, les
communautés bactériennes étaient plus résistantes aux perturbations que les communautés
fongiques dans le sol argileux et le sol limono-argileux. En revanche, les communautés
bactériennes du sol limono-argilo-sableux n’ont pas montré de résistance ni de résilience aux
stress, excepté pour le réchauffement seul, a la différence des communautés fongiques peu
résistantes mais résilientes. Dans ce sol, un effet significatif de la chronologie des
perturbations a également été observé avec un impact plus important du traitement S puis R
par rapport a R puis S surles communautés bactériennes. En particulier, des taxons bactériens
dominants ont été impactés négativement dans les traitements S, S+R et S puis R, et ne se sont
pas rétablis. Nos résultats montrent que la chronologie des stress climatiques affecte la
résistance et la résilience des communautés microbiennes, qu’elles soient fongiques ou
bactériennes, et ce, dans divers types de sols. Ce travail souligne Uimportance d’intégrer cette
composante pour mieux comprendre et prédire 'impact du changement climatique sur les
sols.
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Résumé : Les bactéries et les champignons partagent des microhabitats ou ils forment des
communautés dont la structure et la dynamique sont influencées par des facteurs spatio-
temporels, ainsi que par les interactions biotiques et abiotiques. La nature des interactions
bactéries-champignons (BFI) dépend fortement du contexte environnemental. Dans des niches
partagées, la compétition pour des ressources limitées tend a favoriser les interactions
antagonistes, tandis que des environnements hostiles ou toxiques peuvent promouvoir des
relations mutualistes, pouvant se traduire par Uélimination de toxines, le transport ou l’agrégation
de micro-organismes. Comprendre la plasticité des BFl est crucial pour appréhender la stabilité des
écosystemes soumis a des stress extrémes.

Notre étude explore ces mécanismes d’interaction en condition de stress chimique, en
s’intéressant aux relations entre champignons dégradeurs de bois et bactéries hyphosphériques
exposés a du bois traité. L’utilisation croissante d’essences peu durables a conduit a 'emploi de
produits de préservation biocides, tels que le Tanalith-E3474, un traitement contenant du carbonate
de cuivre, du tébuconazole et du propiconazole, des composés connus pour leur toxicité et leur
persistance. Des travaux récents dans notre équipe ont mis en évidence des capacités
différentielles de tolérance chez deux espéces fongiques majeures dégradeurs de bois
Phanerochaete chrysosporium (pourriture blanche) et Rhodonia placenta (pourriture brune). "2

Des microcosmes ont été établis avec 'un ou 'autre des champignons, en présence ou non
d’un consortium de dix espéces bactériennes hyphosphériques. La phase solide était constituée de
sciure de pin imprégnée de Tanalith-E3474, et la phase liquide contenait un extrait de malt. Apres
incubation a 28 °C pendant 10 jours, les triazoles ont été quantifiés par chromatographie liquide
couplée a un spectrométre de masse (LC-MS), et les produits de dégradation ont été annotés par
LC-MS/MS.

Dans les microcosmes fongiques, seul P. chrysosporium a démontré une capacité de
biodégradation, réduisant de 50% les concentrations initiales en triazoles en 10 jours. En revanche,
R. placenta ne présentait pas d’activité de dégradation, mais favorisait le transfert des triazoles de
la phase solide vers la phase liquide. L’introduction du consortium bactérien a permis d’accélérer
la biodégradation, divisant par 10 le temps de dissipation 50%. Par ailleurs, la mesure de Uactivité
d’incubation en présence des bactéries.

Nos résultats suggerent que R. placenta lixivie les triazoles, P. chrysosporium initie leur
dégradation et les bactéries accélerent et participent activement a ce processus. En paralléle, nous
avons annoté plusieurs voies de biodégradation initiées par les consortiums bactério-fongique, qui
pourraient étre utilisés comme outils de bioremédiation. Enfin, une espéce bactérienne du
consortium a été identifiée pour sa capacité a dégrader les triazoles, favorisant ainsi la survie et
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Uactivité des champignons dégradeurs de bois. Cette observation met en évidence une interaction
positive indirecte, médiée par cette bactérie, au bénéfice des champignons.
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Résumé :

Les activités humaines ont profondément modifié 'environnement a ’échelle mondiale,
engendrant une grande diversité d’impacts. Parmi celles-ci, Uexploitation miniére se distingue
notamment par ses effets directs sur les écosystemes terrestres, via la destruction et la
fragmentation d’habitats naturels. Mais cette activité peut aussi avoir des conséquences indirectes
sur les écosystéemes marins adjacents, par le biais de processus tels que 'érosion accrue, le
ruissellement de sédiments, ou le transfert de polluants chimiques vers le littoral. Or, ces impacts
indirects sont encore peu quantifiés au sein du continuum terre-mer.

Dans ce contexte, cette étude se concentre sur les impacts environnementaux d’une mine
de nickel a ciel ouvert, localisée dans le bassin versant de Thio, sur la cote Est de la Grande Terre
(Nouvelle-Calédonie, sud-ouest de ’océan Pacifique). Ce site abrite la plus ancienne exploitation
mondiale de nickel, exploitant des sols ultramafiques riches en métaux. Les archives historiques
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montrent que l'exploitation miniére a commencé dans le bassin versant de Thio en 1875, avec deux
tournants majeurs qui ont profondément modifié son fonctionnement : Uintroduction d’outils
mécanisés apres la Seconde Guerre mondiale et la mise en place des premiéres réglementations
environnementales en 1975. En adoptant une approche paléoécologique multi-proxy, cette étude
vise a reconstituer la réponse de I’écosystéme marin cotier a ces transformations et a évaluer
Uinfluence de la connectivité terre-mer sur la trajectoire de la biodiversité marine. Elle interroge
également Uefficacité des mesures de gestion environnementale a travers ’analyse de la résilience
de ’écosysteme.

Pour cela, une carotte sédimentaire de 226 cm a été prélevée pres de l'embouchure de la
riviere de Thio pour suivre les changements de biodiversité en lien avec les périodes d'exploitation
miniere. Les échantillons couvrent plus de 1 200 ans de changements environnementaux, bien avant
le début de l'exploitation miniére sur le territoire. Les changements de biodiversité ont été évalués
par le séquencgage d’amplicons de ADN ancien sédimentaire (sedaDNA), ciblant les communautés
de microeucaryotes (ADNr 18S-V4), ainsi que Uidentification morphologique des communautés de
foraminiferes. Les modifications environnementales ont été caractérisées par la variabilité de la
quantité et de la composition des sédiments, leur origine géologique et leur granulométrie au cours
du temps. Les résultats montrent une augmentation marquée du taux de sédimentation, provenant
des sols ultramafiques exploités, modifiant la contribution des apports sédimentaires naturels. Une
baisse significative de la biodiversité y est associée, avec une diminution de 37 % de la diversité des
microeucaryotes et de 30% de celle des foraminiféeres pendant le pic des activités miniéres non
régulées dans les années 1960. Malgré Uintroduction de réglementations environnementales apres
1975, les conditions et les communautés pré-impact ne sont pas retrouvées. Bien que les
concentrations de nickel aient diminuées, les taux de sédimentation et l'apport de matiére d’origine
ultramafique restent élevés. La composition des communautés modernes montre ’absence de
retour pour de certains taxa impactés, et la prévalence de taxa opportunistes qui ont bénéficiés de
ces impacts. Notamment, on observe une diminution de la richesse des foraminiferes qui
s’accentue, et une augmentation de la proportion des Fungi dans les sédiments les plus récents.
Ces changements de richesse et de composition des communautés microbiennes cotieres refletent
les conséquences de l'érosion accrue des sols, entrainant une accumulation de matiere d'origine
terrestre dans les zones cotieres et le développement de nouvelles communautés.

Cette approche paléoécologique met en évidence que U'écosysteme coétier a subi des
altérations biologiques majeures, probablement irréversibles. Ce travail illustre comment une
activité humaine prolongée et peu encadrée peut transformer durablement les paysages terrestres,
avec des répercussions significatives sur les écosystemes cotiers.
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Résumé :

Dans un contexte de changement climatique, les systemes fluviaux européens sont de plus en plus
exposés a des élévations de température marquées, notamment lors d’épisodes de canicule au
cours desquels des températures extrémes de 'eau sont fréquemment atteintes. Si les effets du
réchauffement sur les macro-organismes aquatiques (poissons et invertébrés en particulier) et les
microorganismes phototrophes (phytoplancton et cyanobactéries) sont bien documentés, les
réponses des communautés bactériennes restent encore insuffisamment caractérisées. Ces
communautés jouent pourtant un role central dans le fonctionnement des écosystemes fluviaux,
via le recyclage des nutriments et la décomposition de la matiére organique.

Cette étude explore les réponses des communautés bactériennes a un gradient de température
dans deux compartiments clés du continuum fluvial : les sédiments et les biofilms périphytiques.
Deux expériences de réchauffement contrélé ont été menées a partir de sédiments et de périphyton
prélevés en début et fin d’été sur deux stations du Rhdéne (France), situées respectivement dans sa
zone frangaise amont (Bugey) et aval (Tricastin). Les sédiments et biofilms ont été incubés en
mésocosmes, avec l'eau de riviere spécifique a chaque site, et soumis a quatre traitements de
température (20 - correspondant a la température du milieu lors des prélevements, 25, 30 et 35 °C)
pendant trois semaines.

A partir des résultats de séquencage du gene codant UARNr 16S, une approche de réseaux
écologiques a été développée afin d’évaluer l'organisation et la stabilité des communautés
bactériennes en réponse au stress thermique. Des réseaux de co-variation entre taxons bactériens
ont été construits pour chaque condition expérimentale, puis comparés selon leurs propriétés
topologiques (connectivité, modularité, centralité, etc.). La robustesse de ces réseaux face aux
pertes de diversité a également été analysée a 'aide de trois scénarios d’attaques ciblées, basées
sur le degré et la centralité, ou aléatoires, de maniere stochastique, sur les nceuds.
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Nos résultats montrent que U’élévation de température entraine une réduction significative de la
complexité des réseaux bactériens dans les biofilms périphytiques, caractérisée par une baisse du
nombre d’interactions et de la connectivitt moyenne. Cette simplification structurelle
s’accompagne d’une diminution de la robustesse écologique, traduisant une sensibilité accrue a
des perturbations externes. Par ailleurs, les réseaux périphytiques deviennent plus spécialisés,
comme en témoigne une augmentation de la modularité et du nombre de taxons qualifiés de
spécialistes, au détriment des généralistes. Ces modifications topologiques sont significativement
corrélées a une diminution des activités bactériennes mesurées, notamment la respiration, la
photosynthese et la dénitrification, suggérant une altération du fonctionnement écologique des
biofilms sous contrainte thermique. En revanche, les réseaux bactériens issus des sédiments
apparaissent globalement stables : les parametres topologiques sont peu affectés par les variations
de température, et aucune altération fonctionnelle n’a été détectée sur les activités bactériennes
associées.

Ces résultats suggerent que les communautés périphytiques sont plus vulnérables aux hausses de
température que les communautés sédimentaires. Cette différence pourrait s’expliquer, en partie,
par une structure initiale plus dense et connectée des réseaux sédimentaires, conférant a ces
derniers une meilleure résistance face au stress thermique. La perte de complexité et de robustesse
des réseaux périphytiques pourrait ainsi compromettre, a terme, le maintien des fonctions
écologiques dans les milieux aquatiques soumis a un réchauffement accru. Enfin, cette étude
souligne l'intérét des approches par réseaux et de leurs métriques pour évaluer la stabilité des
communautés microbiennes face aux changements globaux.
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Session 1 : Ecologie des communautés microbiennes

Diversité des entérobactéries résistantes aux antibiotiques de la classe
des céphalosporines de 3° génération (EB-C3GR) dans les sédiments, le
périphyton et ’eau d’une riviére urbaine : Le Tillet (Aix-les-Bains, France)

(Co) auteur(s) : Elodie BARBIER ", Géraldine DEPRET ", Laura KERGOAT @, Arnaud
MAGALLON ™3 Erine SEGHERS™, Murielle ROCHELET ™, Alain HARTMANN®, Stéphane
PESCE®@, Lucie AMOUREUX "3

lucie.amoureux@chu-dijon.fr

™ AgroEcologie, UMR 1347, INRAE-UBE-IAD, 17 rue Sully, BP 86510, 21065 Dijon Cedex,
France

@ UR RiverLy, INRAE, 5 rue de la Doua, CS 20244, 69625 Villeurbanne Cedex, France
® Laboratoire de Bactériologie du CHU de Dijon, BP 37013, 21070 Dijon CEDEX France

Mots-clés: Escherichia coli, résistance aux antibiotiques, riviere, sédiments, biofilm
périphytique

Résumé

La pollution microbiologique des écosystemes aquatiques par des bactéries résistantes aux
antibiotiques (BRA) critiques pour la santé humaine d’aprés 'OMS («WHO bacterial priority
pathogens list»), est particulierement importante autour des zones anthropisées. Les facteurs
responsables de la dissémination, Uinstallation et 'adaptation des bactéries résistantes aux
antibiotiques au sein des rivieres urbaines sont encore mal connus.

Les objectifs de ce travail (partie du projet PharmOneHealth ") étaient de rechercher et
caractériser les entérobactéries résistantes aux céphalosporines de 3°™ génération (EB-C3GR) ou
a lUimipénéme (EB-IPMR), ainsi que Pseudomonas aeruginosa résistant a la ceftazidime (Pa-CAZR)
dans Ueau, les sédiments et les biofilms périphytiques de la riviere Tillet traversant la ville d’Aix-les-
Bains.

Trois sites présentant des niveaux différents de pression anthropique ont été échantillonnés
au printemps et en automne 2024: un en amont de la ville d’Aix les bains (« amont ») et deux dans la
ville (« buse » et « port »). Les prélevements de biofilm périphytique et de sédiments ont été réalisés
en triplicats sur chaque site puis mis en culture sur milieux sélectifs (géloses ou bouillons
d’enrichissement additionnés de C3G ou IPM). Les souches isolées ont fait Uobjet d’un
antibiogramme ciblant 16 antibiotiques et pour certaines d’un séquengage du génome.

Des souches d’EB-C3GR (la majorité produisant des beta-lactamases a spectre élargi) ont
été détectées dans toutes les matrices : Escherichia coli (n = 84), Klebsiella pneumoniae (n = 30) et
Enterobacter cloacae complex (n = 3) tandis qu’aucune souche d’EB-IPMR ou Pa-CAZR n’a été
isolée. Concernant E. coli-C3GR, le plus grand nombre de souches a été retrouvé dans la buse et au
port (n =47 et n = 30), par rapport a ’'amont (n = 7). Ces variations spatiales témoignent de U'impact

de la pression anthropique sur les rivieres en milieu urbain. Des variations temporelles ont
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également été observées avec un plus grand nombre de souches détectées dans les prélevements
de 'automne quels que soient la matrice ou le site de prélevement, ceci étant lié probablement en
partie aux conditions météorologiques. Parmi E. coli-C3GR, 77 % (65/84) des souches isolées
présentaient des résistances a au moins 'une des 6 autres classes d’antibiotiques testées, et 18 %
(15/84) a plus de 3 autres classes. Ces résistances concernaient les quinolones (50 % des souches
résistantes a l’acide nalidixique, 21 % a Uofloxacine), les tétracyclines (41 %), les sulfamides (33 %),
le cotrimoxazole (38 %), les aminosides (60 % a la streptomycine, 13 % a la gentamicine, mais
aucune résistance a 'amikacine), et le chloramphénicol (6 %). Au total, 50 profils de résistance
différents ont été identifiés, témoignant ainsi d’'une grande diversité phénotypique des souches
présentes sur les 3 sites étudiés. De plus, les premieres données de séquencage de génomes
confirment cette diversité au niveau génétique.

Par ailleurs, des profils similaires de E. coli-C3GR ont été détectés dans différentes matrices
et sur plusieurs sites a untemps donné (2 phénotypes au printemps et 10 en automne), suggérant la
circulation possible des isolats entre ces différents réservoirs. Un profil de résistance particulier
(résistance aux quinolones, aminosides, tétracyclines) a notamment été retrouvé a la fois dans les
biofilms et sédiments des sites « buse » et «aval ». Cependant aucun phénotype commun n’a été
détecté lors des 2 campagnes de prélevements.

Cerésultat suggere que les souches isolées ne sont pasimplantées de maniere durable dans
la riviere, mais qu’elles proviennent de rejets urbains en continu. Afin de confirmer cette hypothése
et de caractériser davantage ces souches, une analyse de génomes est actuellement en cours.

M Projet financé par le Programme National de Recherche Environnement-Santé-Travail de ’Anses
avec le soutien des ministéres chargés de [’environnement, de ’agriculture et du travail (ANSES-
22-EST-066).
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Utilisation de mutants de Phanerochaete crhysosporium résistants a la
rapamycine pour étudier les molécules antifongiques produites par des
souches de Streptomyces.

(Use of Phanerochaete crhysosporium mutants resistant to
rapamycin to study the antifungal molecules produced by
Streptomyces strains)

Cintia Blanco Nouche’, Delphine Noel', Duy Vuong Nguyen' Abdoul-Razak Tidjani?, Cyril
Bontemps?, Rodnay Sormani’

cintia.blanco-nouche@univ-lorraine.fr
" Université de Lorraine, INRAE, IAM, F-54000 Nancy, France

2 Université de Lorraine, INRAe, DynAMic, Nancy, F-54000, France
Mots clés : Rapamycin, Streptomyces, Metabolites, Antifungique

Resumé:

La plupart des antibiotiques, antifongiques et composés pharmaceutiques utilisés aujourd'hui
proviennent du métabolisme secondaire des micro-organismes. Parmi ceux-ci, la rapamycine, un
composé macrolide synthétisé par Streptomyces hygroscopicus, a initialement été identifiée
grace son activité antifongique. La rapamycine agit en inhibant Uactivité kinase d’une protéine
cible de la rapamycine : TOR (Target Of Rapamycin), qui est conservée chez les eucaryotes. Cette
protéine est au centre d’une voie de signalisation, la voie de TOR, qui integre des signaux
nutritionnels et hormonaux pour adapter la croissance cellulaire et le métabolisme aux
ressources disponibles pour la cellule. Au-dela de ses effets antifongiques, la rapamycine est
aujourd'hui largement utilisée pour ses propriétés anti-inflammatoires, immunosuppressives et
anticancéreuses. Les bactéries du genre Streptomyces sont connues pour leur production
importante et variée de composés bioactifs. Ces bactéries sont omniprésentes dans les
écosystemes du sol. Afin d'identifier de nouvelles molécules antifongiques présentant un
potentiel intérét pharmaceutique, nous avons criblé une collection de 20 souches de
Streptomyces isolées a partir de sol forestier. Des tests de confrontation ont été réalisé entre
ces souches et une collection de souches du champignon Phanerochaete chrysosporium RP78.
En plus d’'une souche sauvage, cette collection est constituée de différents mutants résistants
a la rapamycine portant des mutations non-sens et faux-sens dans des genes codant différents
composants de la voie de signalisation TOR. Cette série de confrontation nous a permis de
déterminer rapidement si le mécanisme d’action antifongique était dépendant ou indépendant
de la voie de TOR. De plus, pour maximiser l'activation des potentiels groupes de genes
biosynthétiques cryptiques, les souches de Streptomyces ont été cultivées dans différentes
conditions. Les métabolites bioactifs produits seront soumis a une analyse chimique par
chromatographie liquide a haute performance (HPLC) couplée a la spectrométrie de masse
(MS) afin d’identifier et de

caractériser les composés.
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La béta-lactamase de Pectobacterium versatile, un bien commun du
complexe d'espéces Pectobacteriaceae responsables du symptome de
pourriture molle (SRP)

Lorang Camille, Canto Pierre-Yves, Dutey Elena, Pédron Jacques and Barny Marie-Anne

Contact : pierre-yves.canto@sorbonne-université.fr

Sorbonne Université, IEES-Paris, 4, place Jussieu, 75005 Paris, France

Mots-clés : Pectobacterium, antibiotique, béta-lactamase, bactéries phytopathogenes

Résumé :

Le role des antibiotiques dans les écosystemes microbiens en l'absence de pression anti-
biotique clinique est peu connu. Le complexe d'espéces Pectobacteriaceae (SRP) com-prend
37 especes bactériennes qui sont collectivement responsables de la pourriture sévere de
nombreuses cultures. Au sein de ce complexe, les souches de Pectobacterium versatile
possedentune B-lactamase appelée BlaPEC-1. Le butde ce travail estd'analyser le role de BlaPEC-
1 lors de linfection de plantes. Pour ce faire, deux souches délétées dugene blaPEC-1
ont été comparées a leurs génotypes sauvages in vitro et dans des infec-tions de tubercules de
pomme de terre simple ou en consortium avec différentes souches de SRP. In vitro, BlaPEC-1
permet a P. versatile de résister a l'ampicilline ou au carbapé-néme produit par Pectobacterium
brasiliense. Dans les mono-infections de tubercules de pomme de terre, les souches délétées
du gene blaPEC-1 ne sont pas affectées dans leur virulence, leur aptitude ou leur association avec
des commensaux bactériens. Dans les in-fections mixtes, BlaPEC-1 est nécessaire a la
coexistence de P. versatile avec la souche productrice de carbapénémes et protege les souches
sensibles aux carbapénemes a lafois in vitro et in planta. La protection est observée malgré le
fait que 1) le gene blaPEC-1 est réprimé in planta et 2) les bactéries exprimant BlaPEC1 sont
minoritaires dans les symp-tomes. Ces résultats indiquent que BlaPEC-1 exerce une véritable
fonction de B-lactamase au cours du processus d'infection et agit comme un bien public du
complexe d'especes SRP

pour maintenir la diversité des souches.
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Diversité et dynamique temporelle a long terme des microsporidies dans
le lac d’Aydat par une approche de paléogénomique

Léa COMBES" (Lea.COMBES®@uca.fr), Marina CHAUVET®?, Arthur MONJOT®?, Anne-Isabelle
MONE®, Caroline PONT®, Carol MOREAU®, Frédéric DELBAC!", Marie DIOGON™, Cécile
LEPERE®™,

M CNRS/UCA, UMR 6023 Laboratoire Microorganismes : Génome et Environnement, Université
Clermont Auvergne, 63000 Clermont-Ferrand, France.

@ Ifremer, UMR 6538 Geo-Ocean, DYNECO, 29280 Plouzané, France

4 INRAE/UCA, UMR 1095 GDEC, PALEOEVO, 63000 Clermont- Ferrand, France

Mots-clés : ADN sédimentaire, Microsporidies, Eucaryotes unicellulaires, Lac

Résumé :

La diversité des parasites a longtemps été sous-estimée, et ce, malgré leur réle central dans
le fonctionnement des écosystemes. L’avenement du séquencgage a haut débit a considérablement
enrichi notre compréhension des communautés microbiennes eucaryotes aquatiques, révélant que
les parasites pourraient représenter entre 30 et 71 % de la diversité d’un écosysteme. Cependant,
certains groupes, tels que les microsporidies (parasites intracellulaires d’invertébrés et de
vertébrés, y compris ’humain), demeurent peu étudiés en raison de leur importante divergence
génétique avec les autres eucaryotes. Des travaux récents menés au laboratoire ont mis en évidence
une diversité insoupgonnée de microsporidies dans les milieux aquatiques, suggérant un impact
potentiel sur les réseaux trophiques en raison de leur large spectre d’hdtes. Néanmoins, la
dynamique temporelle a long terme de ces parasites et leur évolution en lien avec 'histoire des lacs
et les variables environnementales demeurent inconnues. Dans ce contexte, cette étude vise a
étudier leur dynamique dans un lac soumis a Uinfluence anthropique (lac d’Aydat, Auvergne), en
adoptant une approche de paléogénomique. Des analyses de métabarcoding ciblant les
microsporidies et leurs hotes eucaryotes potentiels ont été réalisées sur une carotte sédimentaire
couvrant environ 100 ans d'accumulation. Ces analyses ont mis en évidence de fortes variations de
diversité et d'abondance parmi trois genres dominants de microsporidies : Crispospora,
Pseudoberwaldia (parasites d’arthropodes) et Vittaforma (parasite humain). La détection de
plusieurs OTUs (Operational Taxonomic Units) affiliées a un méme genre, alors que chaque genre
ne contient qu'une seule espéce connue, suggere la possible existence de nouvelles espéeces
encore non identifiées. Enfin, la construction d’un réseau de cooccurrence a permis de révéler de
potentielles interactions inattendues avec des hétes eucaryotes, y compris du phytoplancton et
d'autres parasites tels que les chytrides. La dynamique temporelle de ces hotes potentiels pourrait
expliquer celle des microsporidies identifiées.
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Phreatobacter putealis HK31-P" sp. nov., une bactérie mixotrophe,
microaérophile, et ferro-oxydante isolée a partir d’un aquifer Islandais.

Marc Cozannet!", Ludivine Michaudet™, Erwann Vince!”, Rawane Hamze!", Amaury Le Vern,
Ashley Grosche!”, Lois Maignien”, Mohamed Jebbar", Karine Alain'” et Sophie Mieszkin"

(Adresse mail : marc.cozannet@gmail.com)

(1) Univ Brest, CNRS, Ifremer, EMR 6002 BIOMEX, IRP 1211 MicrobSea, Unité Biologie et
Ecologie des Ecosystemes marins Profonds BEEP, F-29280 Plouzané,
France

Le CO2 est un puissant gaz a effet de serre impliqué dans le déréglement climatique actuel. Face

a cette problématique, le projet Carb-Fix (Islande, EU, France) vise & étudier et optimiser la
séquestration du CO2 sous forme de carbonate dans les couches basaltiques du systéme
volcanique du Hengill (Islande). Ce site d’aquiféres comporte un puits d’injection de CO2 et 10 puits
témoins, dont le puits HK-31. Environ 12 L d’eau (24,1°C, pH = 8,78) provenant de ce dernier ont été
échantillonnés enjuillet 2019 avec, en autres, pour objectif d’identifier les communautés
microbiennes cultivables résidants dans 'aquifére.

Tout d’abord, des sous-échantillons ont été enrichis dans des tubes de milieux de culture semi-
gélosés, en conditions microaérophiles, avec un gradient de fer ferreux (Fe(ll)). Ensuite, une
approche par dilutions a Uextinction suivie de séries d’étalements sur gélose (R2A) ont mené a
l'isolement en culture clonale d’une nouvelle espece appartenant au genre Phreatobacter (P.
putealis HK31-P"). Il s’agit d’une bactérie Gram négatif, mésophile (T opt. = 35 °C), neutrophile (pH
opt. = 8), se développant a de faibles concentrations (0-0,5%) en NaCl, et mixotrophe. L’annotation
du génome indique que P. putealis HK31-P" serait capable de réduire le sulfate et le nitrate. La
capacité d’oxyder le Fe(ll) n’a jamais été démontrée chez les représentants de ce genre. La mise
en évidence de cette propriété chez P. putealis HK31-P" a été testée in vitro en conditions

autotrophes, en microaérophilie (donneur d’e” = 02) et en anaérobiose (NO3™). Silesrésultats

montrentque lasouche HK31-PTestbien capable d’oxyder le Fe(ll) en conditions microaérophiles,
aucune voie complete de ferro-oxydation n’a pu étre identifiée dans son génome. Cela
questionne ainsi nos connaissances sur la diversité des voies et lUimportance de ce
métabolisme. Néanmoins, cela souligne la versatilité métabolique de cette nouvelle espece.

Mots clefs : Phreatobacter, ferro-oxydation, microaérophilie, aquifére, Islande
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Anthracnose des légumineuses en France : analyse de la présence, de la
diversité de Colletotrichum et du microbiote associé — Le projet COLLEG
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Mots-clés : anthracnose, légumineuses, microbiote, diversité

Résumé :

Parmi les maladies touchant les légumineuses au niveau mondial, anthracnose est
décrite comme étant de plus en plus prévalente dans la majorité des pays producteurs. Cette
maladie participe a la limitation du développement de ces cultures, primordiales pour assurer la
souveraineté protéique. Chez les plantes touchées, les pertes de rendement peuvent
atteindre 60% a 100% du potentiel. En France, la maladie est décrite depuis plus de 30 ans sur
lupin et a été identifiée récemment sur pois, en 2020, avec depuis, une prévalence et une
agressivité jamais observée jusqu’alors. Afin de mieux comprendre le développement de cette
maladie émergente sur certaines légumineuses, le projet COLLEG vise a évaluer la présence de
Colletotrichum sur les légumineuses cultivées en France et a caractériser le microbiote et les
pratiques agricoles associées. En s’appuyant sur un réseau de parcelles couvrant le territoire
francgais (5 a 15 parcelles par culture, pour 7 légumineuses différentes), 'analyse comparée du
microbiote des parcelles sera réalisée sur des plantes symptomatiques etasymptomatiques
via une double approche culture-dépendante et -indépendante. Les premiers résultats des mises
en culture indiquent un niveau trés faible de contamination en 2025 avec une présence plus
importante d’autres agents pathogenes. Dans un deuxieme temps, nous évaluerons la diversité
génétique et physiologique des souches de Colletotrichum collectées sur le terrain. Il s’agira
donc de caractériser la diversité génétique (par marqueurs Single Nucleotide Polymorphism,
SNP) puis phénotypique des souches de Colletotrichum en évaluant leur agressivité sur
diverses légumineuses pour estimer le risque d’élargissement de la gamme d’hétes. Enfin, les
conditions favorisant U'implantation de ces souches et leur potentiel d’adaptation (température,
humidité et résistance aux traitements fongicides) seront évaluées par néphélométrie laser.
L’organisation et les objectifs du projet ainsi que les premiers résultats obtenus durant la
premiere année seront présentés dans ce poster.
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Impact de Uactivité touristique sur ’écosysteme et la qualité
bactériologique de ’environnement marin de la baie de Dakhla au Sud du
Maroc (Période : 2021-2024)
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3: Laboratoire de Surveillance et Suivi du Milieu marin, INRH, Oualidia - CR INRH CASABLANCA-2
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Mots clés : Mollusques bivalves, Salmonelles, Escherichia Coli, Coliformes fécaux, Tourisme.

Résumé

La baie de Dakhla est un milieu précieux distingué par différentes potentialités, notamment la
péche, 'aquaculture, le sport nautique et le tourisme, .... Cependant, le développement de ces
activités humaines, peut engendrer des impacts négatifs sur ce milieu, qui peuvent constituer une
menace pour la santé humaine. Ceci nécessite une attention particuliere a ce milieu par la mise en
place d’un programme de protection et de préservation de cet écosysteme. Ce projet est ancré dans
cette mission de monitoring, destinée a réaliser une étude intégrée de surveillance de
Uenvironnement marin de la baie de Dakhla. L’objectif de cette étude est de chercher des solutions
de protection du milieu marin quant a la contamination bactérienne de cet écosysteme marin. Acet
effet, une évaluation de Uimpact du tourisme sur ce milieu est réalisée, par la recherche des
bactéries pathogénes notamment les salmonelles et le dénombrement des bactéries indicatrices
de contamination fécale notamment Escherichia Coli et les Coliformes fécaux, dans ’eau de mer et
les mollusques bivalves, des zones a risques de cet écosysteme. Durant la période d’étude (2021 -
2024), les résultats des analyses effectuées dans ’eau de mer et les mollusques bivalves, dénotent
une absence des salmonelles dans ce milieu. En revanche, le dénombrement d’Escherichia Coli et
des Coliformes fécaux, réalisé dans ’eau de mer et les coquillage, au cours de 'année 2024, est
marqué par la confirmation de la stabilité de l’état de salubrité dans certaines zones a risque et par
une dépollution d’autres zones de cet écosysteme.

En conclusion, les résultats notés encouragent le maintien du monitoring environnemental, afin
d’apporter de Uaide aux décideurs, a prendre les mesures nécessaires pour la protection de cet
écosysteme, des différentes agressions polluantes.
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Les dessous de la litiere : capacité d’adhésion et dynamique de
décomposition en conditions stressantes
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Résumé :

Les microorganismes des cours d’eau, notamment les hyphomycétes aquatiques, les
diatomées et les bactéries, jouent un réle central dans la décomposition de la litiere
végétale. Pourtant, Uimpact des stresseurs environnementaux sur la colonisation
microbienne et les processus de décomposition reste encore malconnu. Cette étude vise
a évaluer dans quelle mesure une exposition préalable des communautés de
microorganismes a des stresseurs affecte leur capacité de colonisation de la litiere et in
fine ladynamique de décomposition de celle-ci.

Dans ce cadre, quatre assemblages microbiens ont été constitués : (i) bactéries seules,
(ii) bactéries-diatomeées, (iii) bactéries-hyphomycetes, et (iv) un assemblage complet
(bactéries, diatomées, hyphomyceétes). Tout d’abord, les microorganismes ont été
acclimatés en conditions stressantes (carences en azote et en phosphore, exposition
a 10 pg/L de tébuconazole, unfongicide). Les assemblages ont ensuite été réalisés puis mis
en contact, en conditions non stressantes, avec des disques de feuilles d’érable stériles
pendant 1,5 j. Enfin, les disques ont été récupérés et incubés pendant 30 j, toujours en
conditions non stressantes. Des échantillonnages ont été réalisés a 1,5, 10 et 30 j pour
évaluer le taux de décomposition, les ratios élémentaires (C:N:P) et la composition des
communautés (qPCR).

Les premiers résultats indiquent un effet significatif de la composition initiale
des assemblages microbiens sur la décomposition, avec une efficacité accrue
lorsque hyphomycetes et diatomées sont associés, suggérant une complémentarité
fonctionnelle entre ces groupes. L’analyse stoechiométrique montre également des effets
différenciés des assemblages sur la dynamique de fixation de U'azote et du phosphore
dans les feuilles. En revanche, les conditions stressantes appliquées en phase de culture
ne semblent pas altérer significativement les capacités de décomposition, suggérant
une résilience des communautés microbiennes ou des mécanismes de récupération.
Afin de compléter ces résultats, des analyses qPCR sont en cours pour caractériser la
succession microbienne etidentifier les mécanismes de colonisation différenciée. Ces
résultats contribueront a améliorer la compréhension des liens entre structure des
communautés microbiennes et

processus de décomposition dans un contexte de stress environnemental.
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Résumé:

Depuis 'avenement de Uere industrielle, les activités humaines sont les principales causes du
réchauffement climatique, avec des impacts importants sur de nombreux écosystemes et
organismes. Pour les milieux aquatiques, un des impacts visibles est la réduction du taux de
dioxygene (O,). Cette désoxygénation, d’abord observée dans les océans, s’installe également dans
les milieux d’eau douce ou elle semble plus accentuée. En effet, 'analyse de centaines de lacs
tempérés a montré une perte moyenne d’O, dissous de plus de 5% en surface et de plus de 18% en
profondeur au cours des 45 dernieres années (Jane et al., 2021). Selon les modeles climatiques,
cette tendance pourrait s’accentuer au cours des prochains siecles et étre a Uorigine d’événements
comparables a ceux responsables d’extinctions massives (Breitburg et al., 2018). Ce phénomene
engendre en effet une perte de biodiversité et une modification des habitats ce qui affecte les
chaines trophiques et les services écosystémiques. Bien qu’encore peu étudiés, les impacts sur les
communautés microbiennes pourraient étre importants avec des répercussions sur leur diversité,
leurs interactions, les phénomenes de migration et de remplacement d’especes. L’augmentation
des zones dépourvues en O, pourrait également favoriser les émissions de gaz a effet de serre (GES),
les processus microbiens responsables de leur production se déroulant principalement dans les
compartiments anoxiques.

Dans ce contexte, le travail réalisé dans le cadre du projet ANR DIAMOND (pour « Diversity and
metabollc Adaptation of Microorganisms in increasing OxygeN Depleted freshwaters», 2024-2028)
vise, notamment, a mieux comprendre U'effet de la désoxygénation sur la structure et la distribution
des populations microbiennes en lien avec la production de GES (méthane (CH,) et protoxyde
d’azote (N,O)) dans la colonne d’eau d’un lac modele, le lac d’Aydat (Auvergne). Les approches
mises en place pour décrypter ce phénoméne sont des approches moléculaires (PCR, RT-PCR,
gPCR, gRT-PCR) ciblant des génes phylogénétiques (genes codant UARNr 16S) et fonctionnels (mcrA
et pmoA pourle CH4 ; amoA, hao, narG, nirS, nirK, norB et nosZ pour le N,O) et de séquencage massif
(metabarcoding) a partir d’échantillons prélevés tous les 15 jours et tous les metres. Ces données
sont complétées par des données de parametres environnementaux mesurés in situ a Uaide de
capteurs et ex situ par des approches analytiques. Les résultats issus de ce travail permettront de
proposer une image complete et précise de la distribution et de ’évolution des groupes microbiens
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responsables de la production et de la consommation de GES dans U’espace et au cours du temps
en fonction de la concentration en O, dissous.

Breitburg D, Levin LA, Oschlies A, et al. Declining oxygen in the global ocean and coastal waters.
Science. 2018; 359(6371):eaam7240. doi: 10.1126/science.aam7240

Jane SF, Hansen GJA, Kraemer BM, et al. Widespread deoxygenation of temperate lakes. Nature.
2021;594(7861):66-70. doi: 10.1038/s41586-021-03550-y
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Résumé :

Nous avons étudié les caractéristiques physiologiques de Pseudomonas veronii, une bactérie
dénitrifiante isolée a partir d’un sédiment de riviere. Cet isolat est capable de réaliser une
dénitrification complete du nitrate (NO;™) jusqu’a Uazote gazeux (N,). La croissance et Uactivité
dénitrifiante de P. veronii ont été évaluées a différentes concentrations de nitrate et a diverses
températures. Pour cela, la souche a été cultivée dans un milieu minéral, en conditions anoxiques
favorables a la dénitrification.

Nos résultats montrent que P. veronii présente une croissance optimale entre 25 et 28 °C, tandis
que sa croissance a 37 °C est trés limitée. Par ailleurs, U'étude de la croissance en fonction des
concentrations en nitrate révele une cinétique de type Michaelis-Menten, avec une vitesse
maximale de réduction du nitrate (Vmax) de 0,175 mmol NO,™/h et une constante d’affinité (Km) de 1
mM.

Ces résultats permettent de définir les conditions optimales pour suivre la réduction du nitrate a
température optimale et d’envisager lUanalyse de la production intermédiaire de N,O lors
d’expériences futures. L’objectif sera notamment d’évaluer la sensibilité de ce dénitrifiant a divers
polluants environnementaux, tels que les antibiotiques, les biocides et les pesticides.
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Résumé

Avec 'augmentation des populations urbaines, il devient crucial de mieux comprendre
les risques sanitaires liés a la vie en ville, notamment ceux associés aux agents infectieux.
Nocardia cyriacigeorgica, bactérie opportuniste responsable de nocardiose, est l'une des
especes les plus courantes en milieu clinique. Elle est également présente dans des
environnements urbains fortement pollués. Cette étude a pour objectif d’évaluer le potentiel
infectieux de souches de N. cyriacigeorgica prélevées sur des surfaces urbaines a Lyon, ainsique
I'effetde polluants urbains sur leur virulence. Des souches cliniques et environnementales de
N. cyriacigeorgica, isolées a différentes périodes et sur des surfaces urbaines de lieux
emblématiques de Lyon, ont été comparées. Des tests antimicrobiens ont permis d’identifier
des polluants urbains auxquels ces souches sont résistantes. L’impact de ces polluants sur la
virulence de ces souches a ensuite été évalué par co-culture avec des cellules pulmonaires
humaines A549. Enfin, des analyses par PCR ciblant le gene hbha, codant pour une adhésine, ont
été réalisées afin d’explorer les mécanismes d’adhésion et de colonisation impliqués dans le
processus infectieux. Les résultats montrent que toutes les souches de N. cyriacigeorgica
résistent a de fortes concentrations de polluant, notamment la 1,4-naphtoquinone, polluant
aérosol et dérivé d’hydrocarbure. La pré-exposition des cellules A549 a une concentration non
cytotoxique de ce polluant exacerbe la virulence de souches urbaines, suggérant une
interaction polluant-héte—-pathogéne. Ces résultats montrent également que les souches
urbaines présentent une virulence significativement plus élevée que la souche clinique
hautementvirulente utilisée comme référence. Enfin, les analyses PCR du géne hbha ont révélé sa
présence chez toutes les souches de N. cyriacigeorgica et son absence chez les especes non
pathogenes, renforgant son intérét comme marqueur de pathogénicité. Cette étude démontre
Uimportance d’intégrer les risques infectieux dans les réflexions sur la qualité de
’environnement
urbain et la santé publique.
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Résumé :

Les terres rares (TR), suscitent un intérét croissant en raison d'une demande accrue de l'industrie de
haute technologie et d'une pollution émergente de l'environnement liée aux activités anthropiques
(1, 2) Bien gu'initialement considérés comme non essentiels pour les microorganismes, leur réle
émergeant en tant que cofacteurs enzymatiques chez certaines bactéries telles que
Methylacidiphilum fumariolicum SolV et Pseudomonas putida KT2440 a récemment ouvert un
nouveau domaine de la physiologie microbienne(3, 4). P. putida KT2440, posséde deux alcools
déshydrogénases, PedE et PedH, utilisant respectivement le calcium et les TR légéres comme
cofacteurs (4). De premiers résultats ont montré Uimplication du phosphate sur la tolérance des TR
légere mais aussi des lourdes. De plus, la toxicité des TR lourdes est 100 fois supérieur en présence
d’alcool qu’en présence d’une autre source de carbone neutre vis-a-vis de l'utilisation des TR (tel que
le succinate).

L'objectif de cette étude est d'identifier les mécanismes impliqués dans la tolérance de P. putida aux
TR. Pour cela, une approche multiomique combinant RB-TnSeq (Random Barcode Transposon
Sequencing, (5)) et protéomique ont été réalisés afin de cribler les systemes potentiellement
impliqués dans cette réponse.

Pour ce faire, des cultures de P. putida KT2440 ont été réalisées en présence de Néodyme (TR légere)
ou de Dysprosium (TR lourde) et suivant deux sources de carbone différente l'une neutre vis-a-vis
des TR comme le succinate, tandis que le 2-phényléthanol, substrat nécessitant une alcool
déshydrogénase, permet d’établir le lien entre métabolisme et TR.

D’une part, l'analyse RB-TnSeq a révélé divers systemes potentiellement impliqués dans la réponse
de la bactérie aux TR. Une analyse phénotypique de mutants de délétion a été réalisé afin de
confirmer le réle des différents genes candidats. D’autre part, les données protéomique ont révélé
les acteurs majeurs de la réponse direct de la bactérie suite a une exposition toxique aux terres rares
Ces résultats démontrent une nouvelle fois la capacité de P. putida a acclimater son métabolisme
vis-a-vis de son environnement chimique. Cette étude jette un nouveau regard sur limpact
écologique des terres rares et sur l'adaptabilité des bactéries environnementales face a ces
éléments métalliques, amorgant ainsi les bases de futures études écotoxicologie et applications
biotechnologiques.

Haxel, G.; Hedrick, J.; Orris, J. Rare Earth Elements Critical Resources for High Technology (PDF);
United States Geological Survey:Reston, VA, USA, 2006; USGS Fact Sheet: 087-02. Archived (PDF)
from the original on 14 December 2010. Retrieved 19 April 2008
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Publishing.

Pol A, Barends TRM, Dietl A, Khadem AF, Eygensteyn J, Jetten MSM, Op den Camp HJM. 2014. Rare
earth metals are essential for methanotrophic life in volcanic mudpots. Environ Microbiol 16:255-
264.

Wehrmann M, Billard P, Martin-Meriadec A, Zegeye A, Klebensberger J. 2017. Functional Role of
Lanthanides in Enzymatic Activity and Transcriptional Regulation of Pyrroloquinoline Quinone-
Dependent Alcohol Dehydrogenases in Pseudomonas putida KT2440.

Wetmore KM, Price MN, Waters RJ, Lamson JS, He J, Hoover CA, Blow MJ, Bristow J, Butland G,
Arkin AP, Deutschbauer A. 2015. Rapid quantification of mutant fitness in diverse bacteria by
sequencing randomly bar-coded transposons. mBio 6:1-15.

Approche multiomique avec protéomique
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Les cheminées hydrothermales océaniques profondes sont des écosystemes complexes
caractérisés par de nombreuses contraintes, notamment des gradients chimiques, des
températures extrémes, des pressions élevées et des interactions entre les fluides hydrothermaux
et l'eau de mer. Les systémes hydrothermaux fournissent tous les composants nécessaires a la
chimiosynthése, ce qui permet a la vie de se développer en l'absence de lumiére. Alors que l'activité
des cheminées hydrothermales est principalement définie par les émissions de fluides, la littérature
ne contient que peu d'informations sur les processus biologiques et chimiques qui se déroulentdans
les cheminées hydrothermales pendant les périodes d'activité réduite, telles que les baisses de
température. De plus, ces environnements constituent également des sources importantes de
ressources minérales de plus en plus recherchées. Pour combler ce manque de connaissances et
contribuer a la protection de ces écosystemes, l'objectif principal de cette étude est d'élucider les
meécanismes biotiques et abiotiques impliqués dans l'altération des minéraux au sein des
écosystemes hydrothermaux marins profonds. Grace a une combinaison d'approches originales,
nous cherchons a comprendre le réle de ces mécanismes lors d'une diminution de l'activité
hydrothermale et a démontrer leurimportance dans le fonctionnement des cycles biogéochimiques.

Dans le cadre de cette étude, une cheminée hydrothermale active et les fluides associés
(échantillonnés a deux températures distinctes : 90 °C et 30 °C) ont été prélevés dans le champ
hydrothermal TAG, sur la ride médio-atlantique, au cours de la campagne océanographique BICOSE
3. Les expériences a bord ont été menées a l'aide de deux bioréacteurs gas-lift, maintenus dans des
conditions controlées (80 °C en conditions anoxiques et 20 °C en conditions microoxiques) comme
décrit par Godfroy et al. (2006). Le fragment de cheminée collecté a été réparti entre les deux
bioréacteurs, qui ont été alimentés en fluides hydrothermaux pendant 30 jours. Des échantillons de
phase liquide et solide ont été prélevés périodiguement dans chaque bioréacteur afin de suivre
'évolution de la densité cellulaire, de la diversité microbienne (taxonomique et fonctionnelle), de la
composition minérale et des éléments chimiques au fil du temps.

Les résultats préliminaires révelent des différences significatives dans la composition des
communautés microbiennes lors de la réduction de l'activité. En outre, les données suggerent un
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turnover des communautés microbiennes au fil du temps dans les systemes présentant des
conditions d'activité stables. Les analyses géochimiques indiquent quant a elles une évolution de la
composition minérale des phases solides et liquides dans les bioréacteurs. Les analyses
statistiques démontrent que 'assemblage des communautés au cours du temps est étroitement lié
aux différents facteurs chimiques dans le bioréacteur, notamment la composition en soufre. Ces
premiers résultats indiquent que les communautés microbiennes sont étroitement liées aux niveaux
d'activité hydrothermale et a la disponibilité des ressources minérales au cours du temps. Afin de
comprendre les processus biotiques impliqués dans ces bioréacteurs, des analyses
métagénomiques nous ont permis d’obtenir 236 MAGs de bonne qualité (i.e. 70% de complétion, <
5% de redondance). La suite des analyses nous permettra de définir les différents métabolismes
potentiellement présents dans ces bioréacteurs. Ces résultats nous permettent donc de mettre en
évidence le lien étroit entre les communautés bactériennes et la composition géochimique des
environnements hydrothermaux. Dans un contexte écologique de plus en plus préoccupant, ils
soulignent également la vulnérabilité des écosystemes des grands fonds marins a l'exploitation
potentielle des ressources minérales. Enfin, ce travail contribue a une initiative scientifique plus
large (LIFEDEEPER, ANR France 2030), qui vise a souligner l'importance de la conservation des sites
hydrothermaux de faible activité et de la protection de ces écosystémes fragiles.
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Les amibes libres sont des protistes phagotrophes qui se nourrissent de bactéries. Cependant,
certaines bactéries sont capables de résister a leur phagocytose, ainsi qu’a la phagocytose des
cellules immunitaires. Les amibes sont alors décrites comme des réservoirs environnementaux de
bactéries pathogenes. Dans l'environnement, la survie de Mycobacterium bovis (Mbo) et de
Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis (Map), responsables respectivement de la
tuberculose et de la paratuberculose bovine, reste mal comprise et est considérée comme
potentiellement problématique pour l'éradication et le contréle de ces maladies. Notre objectif était
de tester si les amibes pouvaient jouer un réle dans la persistance de Mbo et de Map dans
l'environnement.

Dans cette étude, 90 échantillons, d'eau et de sol, ont été prélevés dans des troupeaux atteints de
l'une ou des deux maladies. Les amibes ont été cultivées et leur ADN a été extrait. Afin d'étudier la
diversité des amibes et des bactéries associées, un séquencage des amplicons des genes codant
les ARNr 16S et 18S a été réalisé par Nanopore. Des amibes ont été détectés dans tous les
échantillons et l'analyse du séquencage a révélé qu'Acanthamoeba, Copromyxa, Naegleria et
Vermamoeba étaient les genres de FLA les plus représentés. Concernant les bactéries, les
séquences de Pseudomonadota étaient les plus fréquemment retrouvées et certaines avaient déja
été décrites dans des études antérieures comme associées a des FLA. Mycobacterium n'a pas été
retrouvé dans ces séquences. Cependant, une recherche spécifique par ddPCR de 'ADN de Mbo et
de Map a permis de détecter des traces de ces ADNs dans certains échantillons.

En conclusion, nous avons décrit une grande diversité des amibes et de bactéries associées dans
cetenvironnement. Les traces d'ADN Map ou Mbo détectées par ddPCR suggerent que ces bactéries
pourraient étre présentes en association avec des FLA, mais en tres faibles quantités dans nos
échantillons. Cela pourrait étre dd a une faible association dans l'environnement ou a un biais
d'échantillonnage, car nous cherchons une aiguille dans une meule de foin. D'autres expériences
sont en cours pour mieux comprendre si les amibes peuvent participer a la survie et a la

transmission de Mbo ou Map dans l'environnement.
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Résumé :

Le lac Dziani Dzaha, situé sur l'ile de Petite Terre, dans Uarchipel des Comores a Mayotte, est un
écosysteme dont ’eau marine originelle a dérivé depuis sa formation, ily a environ 7000 ans (Zinke
etal., 2003), vers des caractéristiques extrémes (Sarazin et al., 2021). Le lac présente un ensemble
de signatures géochimiques uniques, notamment des stromatolites en croissance ou une signature
enrichie des isotopes lourds du carbone et de l'azote, une anoxie et une absence de lumiéere sous
1,5m de profondeur et de forts gradients verticaux (i.e. température, salinité, O,, H,S/HS’) fonction
de la saisonnalité (saison seche versus humide) (Leboulanger et al.,, 2017). Cet écosysteme
présente également des caractéristiques biologiques originales, telles qu’une biomasse
photosynthétique importante et pérenne, et une biodiversité restreinte aux microorganismes (il n’y
a pas de métazoaires aquatiques classiques dans le lac).

Le lac est étudié par le Consortium Dziani depuis 2008 et, jusqu’en 2017, il a été montré que
la diversité était semblable a celle peuplant d’autres milieux hypersalins (Leboulanger et al., 2017,
Hugoni et al., 2018, Bernard et al., 2019). Parmi ces microorganismes figurent les producteurs
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primaires Picocystis salinarum (un picoeucaryote) et Limnospira platensis (une cyanobactérie), des
archées telles que Woesearchaeota, ou encore des bactéries hétérotrophes (Hugoni et al., 2018,
Bernard et al., 2019). La structure des communautés microbiennes, conditionnée par les gradients
physico-chimiques verticaux, présentait jusqu’en 2017 une récurrence interannuelle et
’écosysteme semblait avoir atteint un état de climax écologique (Vigneron et al., 2024).

Cette stabilité a été profondément modifiée par les événements séismo-volcaniques
survenus dans le Canal du Mozambique de 2018 a 2020 a UEst de lUarchipel des Comores
(www.ipgp.fr/revosima). Cette perturbation a conduit a une homogénéisation des gradients
environnementaux en lien avec un dégazage de CO, d’origine magmatique et la mise en place de
cellules de convection (Cadeau et al., 2022). La déstratification de la colonne d’eau a induit des
modifications de la structure des communautés microbiennes, incluant une diminution de la
richesse spécifique de celles-ci. Une réponse a court terme des taxa les plus abondants a été
identifiée. Le suivi post-perturbation, de 2020 a 2022, a montré la mise en place d’un état alternatif
microbien et une réponse a moyen terme des taxa rares et/ou dormants (Vigneron et al., 2024).

Ces résultats montrent que les crises sismiques auraient indirectement un réle majeur dans
’évolution des communautés microbiennes des milieux aquatiques, conduisant peut-étre a leur
diversification au cours des échelles de temps géologiques.
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La région de L "Est de Bahia, caractérisée par des sols en dépression et un climat sémi-aride,
présente une forte variabilité géochimique. Cette hétérogénéité influence la distribution des
métaux dans les sols, mais ses effets sur les communautés microbiennes édaphiques
demeurent peu étudiés. Ce travail vise a explorer les relations entre la distribution de ces métaux
et la structure des communautés microbiennes en mettant en évidence les impacts potentiels
des métaux sur la biodiversité microbienne dans des environnements tropicaux vulnérables. Les
principaux types de sols rencontrés sont Luvisols, Plannosols et Neosols. Des échantillons de
sol ont été prélevés a différentes profondeurs (0-20 et 50-70 cm) au cours des saisons séche et
humides, a partir des 5 sous échantillons repétés tous les 10 m, dans des zones non-
végétalisées, peu impactées par les activités anthropiques. Les parameétres physico-chimiques
des sols incluant le pH, la capacité d’échange cationique (CEC), la teneur en carbone
organique, Uacidité résiduelle, la couleur et la texture, ont été déterminés selon des protocoles
standardisés. La caractérisation de la diversité microbienne sera realiser par le séquencage des
ADNTr 16S et 18S. La corrélation de ces données avec les facteurs physico-chimiques permettra
de déterminer les parameétres qui structurent les communautés microbiennes. De plus, l'indice
de qualité relative (IQR) sera utilisé pour intégrer les parametres microbiologiques, physico-
chimiques et géochimiques afin évaluer les impacts écotoxicologiques sur le microbiote du sol.
La présence des métaux, qu ‘ils soient d’origine naturelle ou issus de | agriculture ou de
l“industrie, peuvent modifier la diversité microbienne favorisant les especes resistantes. On
s'attendra a des changements dans la composition microbienne avec une réduction de la
diversité et/ou une augmentation des especes résistantes. Cette étude contribuera a
une meilleure compréhension des effets résultant de la présence de métaux dans les sols, a

l'identification des zones arisques et contribuera 4 la preservation des écosystémes.
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La prévention du risque lié aux légionelles dans les établissements de santé repose sur la maitrise
reglementée de la contamination des réseaux d’eau chaude sanitaire (ECS). Cette reglementation
impose la recherche et le dénombrement de Legionella sp. et Legionella pneumophila. Respectant
la norme NF T90-431, 2017, la recherche et dénombrement de légionelles sont réalisées sur 0,2mL
d’eau prélevée mais aussi sur 2 concentrats obtenus par filtrations. Dans certains cas, on observe
une discordance de dénombrements entre les concentrats. L’hypothése formulée ici est que des
bactéries hydriques, lorsqu’elles sont concentrées, inhibent la culture de légionelles.

L’objectif est d’étudier les capacités inhibitrices de bactéries hydriques isolées en méme temps
que L. pneumophila dans des échantillons d’ECS ou 'anomalie de dénombrement est observée.

Des prélevements d'ECS sont réalisés et analysés selon la norme NF T90-431 (2017). Des bactéries
hydriques sont isolées et identifiées par spectrométrie de masse (Maldi-Tof). Sur la base des
données de la bibliographie et de la cartographie des especes isolées, des isolats a tester sont
choisies : Pseudomonas aeruginosa (n=5), Acinetobacter pittii (n=1), Cupriavidus metallidurans
(n=1) et Brevundimonas aurantiaca (n=1). Des co-cultures par dép6t en spot de chacun des isolats
sur tapis de légionelle sont réalisées et les zones d’inhibitions mesurées et suivies dans le temps.

Quatre souches de P. aeruginosa testées présentent une zone d'inhibition comprise entre 20 et 25
mm, les 2 souches de légionelles testées ne présentant pas la méme sensibilité. Les souches
d’A. pittii et de C. metallidurans induisent une zone d’inhibition plus étroite (5 et 6 mm).

En conclusion, un des axes de recherche prioritaire a développer pour une meilleure maitrise du
risque de légionellose et une meilleure prédiction de 'évolution de la contamination devrait reposer
sur des approches intégrées d’écologie microbienne.
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Malgré les efforts d’aménagement du territoire et de recyclage des déchets, de nombreux déchets
plastiques se retrouvent dans les écosystemes naturels, se dirigeant via les cours d’eaux et les eaux
de ruissellement vers les mers et océans. Le plastique est donc désormais un polluant omniprésent
dans tous les écosystémes aquatiques. Cette contamination a non seulement un impact sur la
biodiversité marine mais constitue aussi un habitat pour le développement de nouveaux
écosystemes : la plastisphére.

L’objectif de cette étude est de suivre la dynamique d’installation de bactéries du genre Vibrio et de
genes de résistance aux carbapénemes (résistance préoccupante en santé publique) au sein de la
plastisphere en fonction de la nature du plastique.

Le site d’étude choisi est la zone cotiere méditerranéenne (port de plaisance de Port-Camargue,
eaux soumises a des contaminations/pressions anthropiques). Des plastiques en polyéthylene (PE)
et polyamide de nylon (PA) ainsi qu’un témoin négatif (coquille de moule) sont immergés dans les
eaux du port et les communautés bactériennes se développant sur ces supports sont prélevées a
intervalles de temps régulier et comparées, par approches culturale (culture sur milieux sélectifs,
dénombrements, identification par spectrométrie de masse, antibiogrammes) et moléculaire
(gPCR).

Afin de caractériser Uimpact des plastiques comme matrice d’interactions, les cinétiques
d’installation des communautés bactériennes se développant sur PE, PA et CM, notamment celles
présentant une résistance a 0,125 mg/L et a 0,5 mg/L de méropénéme (antibiotique de dernier
recours en cas d’infections par des bactéries multirésistantes) et les bactéries présomptives du
genre Vibrio sont suivies, ainsi que les genes de résistance aux carbapénéemes.
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Résumeé:

La réponse des communautés microbiennes aux perturbations anthropiques, en termes de
résistance et de résilience, est un trait-clé qui sous-tend le devenir du fonctionnement des
écosystemes. Dans un contexte de changement climatique marqué par des événements
extrémes plus fréquents, il existe un intérét croissant de comprendre les effets de
perturbations multiples et successives. Cette étude cible les trajectoires adaptatives de
communautés microbiennes aquatiques soumises a deux stress anthropiques
séquentiels en conditions contrélées : un stress antibiotique suivi d’un stress thermique. Des
communautés naturelles ont été exposées pendant 5 jours a LUofloxacine, un
antibiotique couramment utilisé. Apres 10 jours sans nouveau stress, la température
d’incubation a été augmentée progressivement jusqu’a +7°C et maintenue pendant 3
jours. La dynamique des abondances procaryotes et virales (cytométrie en flux), des
biomasses bactérienne et fongique totales (ADN) et actives (ARN), ainsi que la structure des
communautés bactériennes (ADNr 16S) et fongiques (ITS-2), a été suivie sur 25 jours. Les
pools de matiére organique dissoute et particulaire ont également été caractérisés
quantitativement (C, N) et qualitativement (propriétés optiques de la MOD colorée).
L’antibiotique diminue la richesse et la diversité bactériennes, altérant durablement la
structure des communautés, sans résilience apres 25 jours. Certaines classes
disparaissent, tandis que d'autres résistent voire émergent. Chez les fungi, Uantibiotique
augmente ’abondance etl’équitabilité, sans effet significatif sur la diversité ni la structure
des communautés, bien que certaines classes, comme Dothideomycetes et
Rozellomycotina, deviennent plus dominantes.

Le stress thermique appliqué successivement réduit également la richesse et la diversité
bactériennes, conduisant ainsi 8 des communautés encore moins riches, moins
diversifiées et encore moins résilientes si elles ont déja subi un stress antibiotique
préalable.
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Ces résultats soulignent la vulnérabilité des communautés microbiennes aquatiques
face a des perturbations anthropiques successives, soulignantdes réponsesdifférenciées

entre bactéries et fungi et la nécessité d’intégrer les effets cumulatifs et séquentiels des
stress anthropiques dans étude de la

résilience des écosystémes face au changement climatique.
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Les iles Kerguelen, situées au-dela de la convergence antarctique dans le sud de l'océan
Indien, constituent des sanctuaires de biodiversité particuliecrement préservés car largement
épargnées des impacts anthropiques en raison de leur isolement géographique. Cet archipel fait
partie de 'ensemble des territoires insulaires frangais d'outre-mer de l'océan Indien occidental
administrés par les Terres Australes et Antarctiques Frangaises (TAAF). Il constitue la partie émergée
du plateau volcanique sous-marin Kerguelen-Heard et abrite de nombreuses sources géothermales
présentant des conditions physico-chimiques contrastées. Depuis 2006, U'Institut Paul-Emile Victor
(IPEV) a déployé plusieurs missions scientifiques sur le terrain (HOTVIR en 2006-2007 ou plus
récemment SEKMET en 2023-2024) avec pour objectif d’étudier les communautés microbiennes
inféodées aux sources hydrothermales terrestres et marines. C’est dans ce contexte que des
cultures d’enrichissement de micro-organismes chimio-organo-hétérotrophes ont été réalisées sur
des milieux non sélectifs (e.g. milieu de Ravot) a partir d’échantillons prélevés sur plusieurs sources
terrestres situées sur la péninsule Rallier du Baty, en zone de protection intégrale.

Deux souches bactériennes hétérotrophes anaérobies et thermophiles ont pu étre isolées et
identifiées. Elles appartiennent toutes les deux a la classe des Clostridia du phylum Bacillota
(anciennement Firmicutes). Isolée des 2006, la premiere souche (UBOCC-M-3159) est capable de
respirer le fer(lll) et est affiliée au genre Thermoanaerobacter (98,1% de similarité de la séquence du
gene codant pour CARNr 16S de Th. brockii subsp. finnii Ako-1). La seconde souche, isolée en 2025,
appartient au genre Thermanaeromonas (97,3% de similarité de la séquence du gene codant pour
UARNr 16S de T. toyohensis ToBE') et réalise la réduction du thiosulfate. Les représentants cultivés
de ces deux genres ont été isolés d'environnements similaires et possedent la capacité de sporuler,
ce qui pourrait constituer un avantage pour leur dispersion dans ces environnements extrémes. Des
analyses approfondies (phénotypiques, génomiques, physiologiques et chimiotaxonomiques) sont
en cours pour décrire formellement ces deux potentielles nouvelles espéeces.
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La péninsule de Reykjanes, située au sud-ouest de Ulslande, est la prolongation de la ride
médio-atlantique. Elle est associée a une forte activité sismique et a un volcanisme fissural actif,
ainsi qu’a une importante circulation hydrothermale dans la cro(ite supérieure. Au niveau de cette
péninsule, le lac endoréique de Kleifarvatn d’une superficie de 9,7 km? et d’une profondeur
maximale de 97 metres, est situé en partie au-dessus de la zone hydrothermale de Krysuvik associée
a des fluides de haute température. En juin 2000, un séisme de magnitude estimée a Mw 5,8 a
provoqué la migration des fluides hydrothermaux dans la crolte supérieure par augmentation de la
perméabilité crustale, amenant a un abaissement spectaculaire du niveau du lac de 12% sur une
période d’un an et demi. Une étude de sismologie a montré que ces fluides étaient impliqués dans
un systeme convectif profond pendant 5-6 ans a U'endroit du réservoir magmatique profond et
étaient responsables, lors de leur retour a la surface, d’une augmentation tres significative de
Uactivité hydrothermale avec un changement significatif de composition chimique et de
température. L’objectif de cette étude est d’explorer dans le temps les relations cycliques entre les
processus volcano-tectoniques, lUactivité hydrothermale et la distribution verticale des
microorganismes en termes d’abondance, de diversité taxonomique et de potentiel génomique
fonctionnel et adaptatif dans les sédiments de subsurface du lac.

En mai 2024, des carottages sédimentaires ont été effectués sur deux sites sous influence
hydrothermale dans la partie sud du lac, et sur un site de référence en dehors de la zone d’influence
hydrothermale au nord du lac. Des carottes de 80cm a 120cm de long ont été sous-échantillonnées
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pour un panel d’analyses géochimiques (composition ionique de Ueau interstitielle, gaz, isotopie,
nutriments...), lithologiques/paléoenvironnementales (XRD, XRF, paléoséismites, datations...), et
microbiologiques (métataxonomie, métagénomique, qPCR, dénombrements cellulaires).

L’identification taxonomique des communautés microbiennes a révélé la présence de
communautés microbiennes bactériennes et archéennes diversifiées, ainsi qu’une augmentation
de 'abondance relative des archées avec la profondeur. Ces procaryotes appartenaient a des
lignées impliquées dans les cycles biogéochimiques de l'azote (anammox, comammox,
nitrification, dénitrification...), du méthane (méthanogenese, oxydation anaérobie du méthane...) et
du soufre (sulfato- et sulfo-réduction...) qui se retrouvent couramment dans les environnements
sédimentaires. Dans certains horizons riches en métaux typiques des fluides hydrothermaux, des
séquences de taxons thermophiles communément rencontrés dans les environnements
hydrothermaux étaient présentes (Thermoanaerobaculum, Thermofilum, "Candidatus
Hadarchaeales"...), suggérant que les dépdts sédimentaires correspondant a l'extrusion
hydrothermale ont conservé son empreinte sur le contexte environnemental d’habitabilité et
indirectement sur la composition taxonomique des communautés microbiennes. L’étude des
fonctions et adaptations des microbiomes des différents horizons sédimentaires codée dans les
génomes est en cours dans le cadre d’une approche en métagénomique « génome-centrée ».

L’analyse des gaz dissous des carottes a montré la présence de CO, et d’H, dans toutes les carottes
et la présence de méthane dans les carottes des sites sous influence hydrothermale. L’analyse de
la composition isotopique du méthane indique qu’il est principalement d’origine microbienne, avec
des valeurs de 8°C-CH, comprises entre —62,2%0 et —94,1%o pour le site le plus proche des
émissions hydrothermales, et des valeurs comprises entre —70,2%o0 et —80,5%o0 pour le second site
sous influence hydrothermale, ce qui est cohérent avec 'abondance relative élevée des archées
méthanogénes provenant de ces sites.

La caractérisation géochimique des eaux interstitielles des sédiments a indiqué la présence d’une
zone de transition méthane-sulfate marquée, a quelques centimétres de profondeur, pour les
carottes prélevées dans la zone a proximité des sorties hydrothermales, ainsi que la présence de
sulfate a la base des carottes, suggérant des apports profonds. Des morceaux de téphras (cendres
volcaniques, fragments de basalte, etc.) ont également été retrouvés dans les carottes
sédimentaires des 3 sites, et sont actuellement analysés afin de déterminer s’ils proviennent
d’événements volcaniques historiques islandais répertoriés. Les datations des horizons
sédimentaires sont également en cours ainsi que larecherche de paléoséismites qui sont des traces
d’anciens séismes laissés dans des dépbts géologiques.

A terme, la comparaison de l'ensemble des données des sédiments du lac de Kleifarvatn devrait
permettre de déterminer s'il existe des corrélations entre les processus volcano-tectoniques actifs,
l'activité hydrothermale et les patrons de diversité microbienne dans ce systeme particuliecrement
original.
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L’archipel Kerguelen et Uile Saint-Paul, appartenant aux Terres Australes et
Antarctiques Francaises, sont des environnements subpolaires protégés et isolés
géographiquement. Une quarantaine de sources hydrothermales terrestres ont été
identifiées sur les iles Kerguelen, et 4 sources marines sur U'ile Saint-Paul. Ces sources
présentent des parameétres physico-chimiques trés contrastés, avec des températures
comprises entre 4 et 100°C, des pH allant de l'acide (3,2) a l'alcalin (10,3), et une
composition minérale trés diversifiée. L’acces a ces sites extrémement isolés, situés
dans des zones protégées, explique que trées peu d'études aient été menées sur la
diversité microbienne de ces sources hydrothermales. Les principaux objectifs de cette
étude sont d’explorer la diversité taxonomique et fonctionnelle des microbiomes de 32
sources hydrothermales subantarctiques, d’évaluer leur contribution a Uarbre
phylogénomique du vivant, puis de mettre en évidence les patrons de cooccurrence, et
enfin d’identifier les paramétres physico-chimiques majeurs contraignant leur
structuration.

Des échantillons de sédiments de ces sources ont été prélevés en 2023 et 2024 et leurs
parametres in situ mesurés, puis analysés par approches de métataxonomie,
métagénomique, culture et caractérisation géochimique et minéralogique.

Une grande diversité bactérienne et archéenne a été mise en évidence au niveau des
sources marines de Uile Saint-Paul par approche culturale et par métataxonomie, avec une
abondance relative élevée de représentants des phyla des Actinobacterota,
Bacteroidota et Pseudomonadota. Des représentants d’une quinzaine de nouveaux
taxons représentant de nouvelles especes, nouveaux genres, et nouvelles familles de
procaryotes (bactéries et archées) ont été isolés. La diversité taxonomique des
communautés microbiennes de Kerguelen identifiée par metabarcoding diiere en
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fonction de la source, avec une grande richesse et des micro-organismes qui paraissent
fortement influencés par les conditions in situ.

L’étude du potentiel génomique codé dans les génomes des souches isolées et dans les
meétagénomes est en cours d’analyse, et permettra d’identifier les genes impliqués dans

’adaptation aux conditions extrémes de ces habitats uniques.
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Transport des communautés microbiennes dans les sédiments éoliens au
Sahel : un co-voiturage sélectif
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L'ampleur de la dégradation des terres induite par l'érosion éolienne au Sahel est encore largement
méconnue. A U'échelle locale, U'essentiel de la masse de sédiments transportés par ’érosion éolienne est
redistribué au sein du paysage a travers des flux horizontaux. A plus large échelle spatiale, des flux
verticaux peuvent mettre en suspension les particules du sol les plus fines dans Uatmospheére puis les
transporter par le vent parfois jusqu’a plusieurs milliers de kilomeétres des zones sources. Au Sahel, les
pertes potentielles de sol dues a laredistribution intra-paysagére sous forme de flux horizontaux (plusieurs
dizaines de t/ha/an de sédiments en zone cultivée) sont plus importantes que celles liées aux transports
verticaux. Sila nature physique et chimique des sédiments éoliens est en passe d’étre de mieux en mieux
caractérisée, les informations sur les communautés microbiennes qu’ils contiennent sont rares. Or, les
micro-organismes contenus dans ces flux éoliens jouent trées certainement un role dans les cycles
biogéochimiques, impactant ainsi potentiellement la fertilité des sols. A notre connaissance, aucune
étude ne s’est encore portée sur la composante microbienne des flux de sédiments éoliens a l’échelle
intra-paysagere et sur leur lien aux sols dont ils proviennent. Afin de répondre a ce manque de
connaissance, nous avons mené une étude sur une parcelle agricole instrumentée a Bambey, au Sénégal.
Des échantillons de sols et de sédiments éoliens ont été prélevés a différents emplacements (sources,
flux, dépots), puis caractérisés d’un point de vue minéral (DRX, MEB, XRF), organique (MIRS, C, N, 5'*C..)
et microbien (qPCR, NGS, Biolog...). Les résultats révelent que les sediments éoliens collectés a 5 et 10
cm de hauteur ont une une composition minéralogique majoritairement siliceuse (sable), avec une
prédominance de quartz plus élevée dans les flux et les dép6ts que dans les zones sources. Si les teneurs
en matiére organique des sédiments éoliens restent similaires aux zones sources et des dépbts, leur
composition moléculaire differe significativement. Les résultats de qPCR montrent une diminution
significative de l'abondance en bactéries, champignons et archées dans les flux et dépobts par rapport aux
sols sources, particulierement dans la surface nord-est, peu exposée au vent. Une baisse de la diversité
génétique et fonctionnelle est également observée dans les sédiments transportés par le flux horizontal
avec unerichesse taxonomique réduite de moitié par rapport aux sols d’origine. Ces différences, attribuées
a la sélection physique des particules transportées par le vent, favorisent certains phyla, comme les
actinobactéries, les protéobactéries ou les firmicutes chez les bactéries, ou les ascomycetes chez les
champignons. Ces résultats suggerent que l'érosion éolienne, en particulier via les flux horizontaux, peut
contribuer non seulement a redistribuer des éléments minéraux et organiques a U’échelle intra-paysagere,
mais aussi certains microorganismes, sélectionnés selon la nature des sédiments transportés.

Mots-clés : Erosion éolienne, Flux horizontaux, Sols sahéliens, Diversité microbienne
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More than just disorder - metabolite diversity of Microcystis strains shows
tight correspondence to genotype and may contribute to ecotype specificities
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Microcystis is one of the most common bloom-forming cyanobacteria in freshwater ecosystems
worldwide. This species remarkably produces numerous bio-active accessory metabolites, which are
believed to be potentially involved with different ecological and/or physiological processes. Their genuine
contribution to the evolutive success of Microcystis blooms remains undetermined.

To better depict the potential relation between the local genetic diversity of blooming Microcystis
populations and the respective associated chemical diversity, we conducted a joined genomic and
metabolomic analysis of 65 Microcystis strains collected from various lakes from France and European
countries. Interestingly, both core- and noncore-gene phylogenetic analysis place 59 of these strainsin 12
distinct genetic clades of at least 2 genomes, being widely distributed along the whole Microcystis
phylogeny and presenting specific signatures of accessory metabolite biosynthesis. The chemical analysis
of metabolite diversity produced by these strains, cultured under lab conditions, reveals the production of
stable metabolite corteges, beyond little variations along replication, growth phases and culture
conditions. Indeed, these strains belonging to 12 different genotypes correspond to 13 distinct
metabotypes according to an accurate one-metabotype-for-one-genotype rule. This observation reveals
that Microcystis collected from certain environments present a large set of genetic and subsequent
corresponding metabotype diversity, whereas all strains originating from certain other lakes present a net
genetic uniformity.

Overall, our investigations reveal that the production of accessory metabolites constitute well
conserved chemical traits across the different Microcystis genetic clades, suggesting these molecules
may be involved in key adaptative and selective processes, that still remains unspecified.
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Résumeé :

Situés a lUinterface entre continent et océan, les estuaires souterrains (subterranean estuary, STE) sont
constitués d’une zone de mélange dynamique d’un point de vue hydro-biogéochimique. Cette zone
de mélange est d’intérét pour la compréhension du fonctionnement biogéochimique des zones
cotieres. En effet, les estuaires souterrains transforment et transférent des solutés dans ’eau douce et
'eau de mer circulant en milieu souterrain, se mélangeant et s’écoulant vers 'environnement cétier.
Les défis actuels consistent a caractériser les transformations biogéochimiques médiées par les
microorganismes se produisant dans les STE et leur variabilité spatio-temporelle, ainsi qu’a évaluer le
potentiel de ces eaux souterraines riches en nutriments a contribuer au fonctionnement du réseau
trophique cotier en cas de décharge d’eau souterraine.

La variabilit¢ spatio-temporelle hydrologique et biogéochimique d’un STE superficiel en
Méditerranée a été évaluée au cours de neuf campagnes d’échantillonnage réalisées en 2023 et 2024.
La salinité variait de 1 a 40, avec une diversité de situations suggérant a la fois une intrusion d’eau de
mer et un rejet dans les eaux cotieres, résultant en des contextes de mélange treés variables. Dans ces
conditions variables, le temps de résidence de l’eau dans le STE a été estimé entre 1 et 20 jours grace
a l'analyse des isotopes du radium. Les niveaux d’oxygénation variaient d’une quasi-saturation a une
anoxie complete. Les concentrations en macronutriments étaient treés élevées comparées a celles de
Ueau de mer, en particulier pour Uammonium et les phosphates (jusqu’a 220 et 7 uM
respectivement), ainsi que pour le carbone organique et inorganique dissous (jusqu’a 1,5 et 33 mM
respectivement). Les nitrates et ammonium se sont avérés non conservatifs le long de Uestuaire,
indiquant que cette zone de mélange est active d’un point de vue biogéochimique. Une premiere
caractérisation de la diversité taxonomique des procaryotes et microeucaryotes a été évaluée par
métabarcoding sur U’eau circulante ainsi que les sédiments. Cette analyse a permis de mettre en
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évidence la grande variabilité spatiotemporelle de composition des assemblages microbiens, en plus
de cooccurrences entre groupes anaérobies strictes (e.g., Desulfosarcinaceae) et des groupes aérobies
(e.g., Flavobacteriaceae, Sphingomonadaceae). La détection de groupes procaryotiques associés au
cycle de l'azote (e.g., Nitrosopumilaceae, Rhodocyclaceae, Nitrosomonadaceae) ainsi que des
groupes eucaryotiques en lien avec le recyclage du carbone (e.g., Vannelidae, Sordariomycetes,
Thraustochytriaceae) est une premiére étape vers la compréhension du réle des microorganismes
dans les transformations biogéochimiques de ces STE.

Par ailleurs, la sensibilité de la base microbienne du réseau trophique planctonique cétier a des apports
représentatifs d’eaux souterraines a été évaluée expérimentalement. A partir de la salinité mesurée
dans le STE et dans U'eau de mer a proximité, la contribution des eaux souterraines a été estimée
jusqu’a 8,5 % des eaux cotieres. Pour assurer la représentativité de cette estimation dans nos
expériences, de 'eau de mer cétiere et sa communauté microbienne naturelle ont été exposées a 0 a
20 % d’eau souterraine. Une modélisation dose-réponse a révélé des concentrations minimales d’effet
observé des 0,1 % apres 24 heures pour le phytoplancton, avec des réponses presque linéaires en
fonction de la proportion d’eau souterraine. Une expérience similaire a permis de mettre en évidence que
lammonium déversé par les STE influencgait plus la croissance de certains groupes
phytoplanctoniques que les nitrates.
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Résumé:

Les environnements hydrothermaux marins profonds (> 1 000 m) abritent des
écosystemes uniques encore peu connus. Ce sont des environnements soumis a de fortes
pressions hydrostatiques, des températures élevées (300 — 400 °C), ainsi qu’a de forts différents
gradients physico-chimiques (pH, redox, métaux et Oz). Au sein d’un champs hydrothermal il existe

égalementdes zones, moins étudiées, de moindre activité (+ 15 °C), voir inactives. Ces zones sont
aujourd’hui ciblées par les compagnies minieres pour Uexploitation de leurs ressources. La
communauté internationale scientifique estunanime sur Uurgence de mieux comprendre le
fonctionnement de ces écosystemes (géologie, géochimie, biologie, microbiologie) afin de
mettre en place des directives internationales pour la délivrance d’autorisation d’exploitation
miniére.

Pour améliorer nos connaissances des zones faiblement actives, notre étude porte sur
une zone abasse température (MIR) duchamps hydrothermal TAG (dorsale médio-Atlantique ; 26°N,
45°W). Au niveau de la zone MIR, quatre échantillons de tapis microbiens riches en oxydes de
fer ont été prélevés par deux méthodes différentes au cours de deux campagnes
océanographiques de Ulfremer (HERMINE 2 https://doi.org/10.17600/18001851 et BICOSE 3
https://doi.org/10.17600/18002399 ). La méthode dénommée PBT a permis de prélever 2
échantillons (BICOSE3_PBT3 et HERMINE2_PBT2) de tapis microbiens, avec les sédiments sous-
jacents, par Uutilisation d’une pince dirigée par le sous-marin « Nautile ». La seconde méthode de
prélevement consistait en 'aspiration de ’eau de mer et de tapis microbien par Uoutil PLUME
et qui a permis de prélever 2 échantillons supplémentaires (BICOSE3_PLUME4 et
BICOSE3_PLUMESG). La température de ces tapis pouvait atteindre 29 °C, avec une concentration
en fer dissous située entre 1,08 uM a 32,78 pM.

Les micro-organismes capables de se développer dans ces tapis microbiens riches en
fer basent leurs métabolismes sur la chimiosynthése en oxydant le fer (Martin et al. 2008).
Néanmoins, les microorganismes ayant un métabolisme centré sur Uutilisation du fer sont
encore peu connus car difficilement cultivables. Ainsi, afin de menerune étude exhaustive de la
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diversité microbienne inféodée a ces tapis, des approches omiques de métabarcoding et de
meétagénomique ont étéréalisées (financeé par ANR-22-POCE-0007 et ANR-22-CE01-0013).

Les analyses de métabarcoding ont permis de démontrer que les classes majoritaires
composant les quatre tapis microbiens étaient les Alphaproteobacteria, les Gammaproteobacteria,
les Phycisphaerae et les Zetaproteobacteria. En ce qui concerne les classes associées a ’oxydation
dufer, les Acidimicrobia comptant quelques espéces ferro-oxydantes représentaient environ
1 % de l’abondance relative bactérienne des tapis. L’abondance relative des Leptospirillia était
variable, de 1,9 % pour Uéchantillon HERMINE2_PBT2, et pouvant atteindre 10,20 % pour
’échantillon BICOSE3_PBTS. Le phylum candidat Ca. Zixibacteria’ était aussi retrouvé avec une
prédominance dans Uéchantillon HERMINE2_PBT2 (10.17 %). Pour finir, la classe des
Zetaproteobacteria considérée comme des architectes des tapis microbiens pouvaient atteindre
jusqu’a 47 % de ’'abondance relative bactérienne. Cette classe est majoritairement retrouvée dans
les échantillons prélevés par aspiration (PLUME) et en moindre abondance dans les
échantillons prélevés avec la pince (PBT). Les Zetaproteobacteria décrits comme les acteurs
de la ferro-oxydation présentaient une grande diversité, puisque Uoutil Zetahunter (McAllister et
al. 2018) a permis d’identifier la présence de 18 ZetaOTU (regroupant les ASV ayant plus de
97% de similarité entre elles) dont 7 nouvelles (non affiliées aux ZetaOTU de la base de
données). Cet outil a permis d’identifier notamment le genre Ghiorsea (ZetaOTU9) ayant pour
premier représentant cultivable 'espéce Ghiorsea bivora, isolée au niveau de TAG (Mori et al.
2017). La ZetaOTU15 représentait 14 % de LUabondance bactérienne de Uéchantillon
BICOSE3_PLUMES. Elle figure ainsi comme un acteur clef dans la structuration des tapis.
Cette ZetaOTU a été identifiée précédemment comme étant associée a des fluides sous-marins et
assignée au genre Mariprofundus (McAllister et al. 2019).

Ainsi, nous avons mis en évidence la présence de nombreuses classes jouant un réle
dans 'oxydation du fer avec notamment une dominance de la classe des Zetaproteobacteria dans
les zones micro-oxiques (PLUME). Nous avons également mis en évidence U'importante diversité
taxonomique de cette classe au sein d’'un méme tapis microbien, laissant supposer leur
implication dans la structuration de ces tapis. En complément de ces analyses, 22 MAGs
de cette classe ont été reconstruits et sont en cours d’analyse afin d’étudier leur potentiel
métabolique.
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L’Anthropocéne, définie comme la période au cours de laquelle U'impact des activités humaines est
devenu significatif a 'échelle planétaire, se caractérise par de profondes altérations de la biodiversité.
Ces perturbations ont pu étre documentées grdce aux avancées majeures de la génomique
environnementale. En particulier, U'étude de UADN ancien extrait des sédiments (sedaDNA) permet une
évaluation fine et exhaustive de ces dynamiques, a différentes échelles temporelles (i.e. allant jusqu’a
plusieurs millénaires) et géographiques (e.g. océan profond, pergélisol, fijords et lacs).

Dans ce contexte, et afin d’évaluer 'impact des pressions anthropiques mais également climatiques sur
la biodiversité au cours des 100 dernieres années en région Bretagne, nous avons initié une étude de
paléogénomique. L’aquaculture, les pratiques agricoles intensives, ainsi que lurbanisation et
Uindustrialisation accélérées aprés la Seconde Guerre mondiale, propre a cette région, ont sans aucun
doute profondément influencé la biodiversité locale.

Dans le cadre des projets Pacte, PaleoBreizh et de U'expédition européenne TREC, plusieurs carottes de
sédiments d’environ 1 metre de long ont été prélevées en Rade de Brest, dans la Baie de Lorient et a
Roscoff. La situation géographique de ces sites, chacun associé a un bassin versant distinct, permet de
considérer ces archives sédimentaires comme de précieux témoins de 'impact des activités humaines.
Par ailleurs, les datations radio isotopiques ont confirmé que 'ensemble des carottes couvre des périodes
associées a des événements de pollution et/ou a des changements écosystémiques. L’étude de la
diversité microbienne a alors été initiée par séquencgage d’amplicon (ADNr 18S V4, V9 et 16S V4-V5) en
sélectionnant des échantillons correspondant a des périodes marquées par les activités humaines, telles
que corroborées par les profils de contaminants.

Des comparaisons inter-sites permettront de tester plusieurs hypotheses concernant (i) ’érosion de la
biodiversité, (ii) les trajectoires convergentes des communautés face a des pressions anthropiques
spécifiques, et (iii) la dynamique temporelle régionale des espéces non indigenes. Les résultats
préliminaires issus de ce projet seront présentés et discutés dans le contexte plus large des changements
globaux liés a 'anthropisation des milieux.
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Les communautés microbiennes produisent une diversité de lipides membranaires dont la composition
présente une sensibilité remarquable aux fluctuations environnementales. Les profils lipidiques des sols
sont ainsi de plus en plus utilisés pour reconstituer les changements de température ou du pH dans les
environnements passés. Cependant, la contribution relative de la plasticité phénotypique et des
changements de composition des communautés microbiennes sur la distribution des profils lipidiques
dans les environnements naturels reste encore mal comprise. Afin de mieux appréhender le réle des
changements de composition des communautés bactériennes dans la modulation des profils lipidiques
des sols, 49 échantillons de sol superficiel (de 0 a 10 cm de profondeur) ont été prélevés dans les Alpes
francaises en octobre 2017 le long d’un gradient altitudinal de 232 a 2700 m d'altitude (Véquaud et al.,
2021). Ce gradient couvre une diversité de types de végétation et de conditions édaphiques. Pour chaque
échantillon, la composition de la communauté bactérienne (par métabarcoding de ARNr 16S), le profil
lipidique (tétraéthers de glycérol ramifiés (brGDGT) et acides gras 3-hydroxylés (3-OH FA)) ainsi que les
caractéristiques environnementales (pH, température moyenne annuelle de l'air (TMAA), rapport
Corganique/N, teneurs en sable et en limon) ont été mesurés.

Le long du gradient altitudinal, la composition des communautés bactériennes est principalement
influencée par le type de végétation et par des variables telles que le pH, la TMAA, la granulométrie et
humidité du sol. Des corrélations entre certains phyla bactériens et les différents lipides étudiés ont pu
étre identifiées, suggérant des réponses métaboliques différentes aux variations de température et de pH.
Par exemple, augmentation de la température est positivement corrélée a 'abondance du brGDGT
monocyclique et tetraméthylé Ib ainsi qu’a celle de phyla tels que Thermodesulfobacteriota et le phylum
NB1-j en silva (dans phylum Myxococcota en GTDB), tandis que le brGDGT acyclique et hexaméthylé llla,
corrélé négativement a la température, est associé au phylum Chloroflexota. De méme, au niveau des
acides gras 3-hydroxylés qui sont produits par les bactéries a Gram négatif, 'abondance relative de
’homologue iso-C4, augmente avec le pH du sol et est significativement corrélée au phylum Candidatus
Latescibacterota.

L'analyse de linfluence relative des communautés bactériennes et des caractéristiques
environnementales sur la variabilité des profils lipidiques a révélé que la composition des communautés
bactériennes explique par elle-méme une proportion importante de la variation des profils lipidiques, tant
pour les brGDGT (62 %) que pour les 3-OH-FA (32 %). Les résultats indiquent un effet indirect des variables
environnementales sur les profils lipidiques a travers leur influence sur la composition des communautés
bactériennes.

Nos résultats soutiennent lidée d’un rbéle prépondérant de la composition des communautés
bactériennes dans la détermination des profils lipidiques dans les sols, bien que cette influence varie
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selon les différents groupes lipidiques et les taxons bactériens qui les produisent. Cet aspect estimportant
a prendre en compte lors de l'étude des profils lipidiques dans diverses applications.

*juanita.mora_gomez@sorbonne-universite.fr
Référence :
Véquaud P., Derenne S., Anquetil, C., Collin S., Poulenard J., Sabatier P., Huguet A., 2021. Influence of

environmental parameters on the distribution of bacterial lipids in soils from the French Alps: Implications
for paleo-reconstructions. Org. Geochem. 153, 104194

Mots-clés : adaptation bactérienne; changements environnementaux; lipides membranaires ;
métabarcoding
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Impact de produits a base d’extraits végétaux sur les communautés
microbiennes du sol en culture de sapin de Noél

Maria OSIPENKQO?, Rachel DRABBE', Elise LHOSTE?, Thomas DEMORTIERS3, Marie-Laure FAUCONNIER?,
Haissam M. JIJAKLI®, Caroline DE CLERCK".

1: Plant Sciences, Gembloux Agro-Bio Tech, ULiege, 2: University of Quebec at Montreal, 3: Integrated and
Urban Plant Pathology Laboratory, Gembloux Agro-Bio Tech, ULiege, 4 : Chemistry for Sustainable Food and
Environmental Systems (CSFES), Gembloux Agro-Bio Tech, ULiege.

Dans un contexte de transition vers une agriculture plus durable, les produits biologiques tels que les
biopesticides, biofertilisants et biostimulants connaissent une croissance rapide. Pourtant, leur impact
sur la structure et le fonctionnement des communautés microbiennes du sol reste peu documenté. Dans
le cadre du projet européen X-Tree (EUROSTAR), visant a développer un itinéraire cultural durable pour la
production de sapins de Noél, une solution biosourcée combinant un bioherbicide (& base d’huiles
essentielles) et un biostimulant (issu d’extraits végétaux) est étudiée.

Le but de mes travaux en doctorat consiste a explorer les effets de ces produits sur la dynamique des
communautés microbiennes du sol, en termes d’abondance, de diversité taxonomique et fonctionnelle,
et d’activité biologique. Des expérimentations sont menées a différentes échelles (laboratoire, serre et
champ) en combinant des approches biochimiques (respiration du sol, activité enzymatique),
moléculaires (séquencgage haut débit, gPCR) et chimiques (chromatographie).

L’objectif est de mieux comprendre comment ces intrants naturels influencent les communautés
microbiennes et les fonctions écosystémiques associées. Cette recherche contribue a éclairer les
mécanismes de réponse des communautés microbiennes aux nouvelles pratiques culturales.
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La diversité intraspécifique du pathobiote influence-t-elle le succes
d’invasion ?
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Mots-clés : Co-infection, Diversité intraspécifique, Invasion, Syncom, Niche écologique, Arabidopsis
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Le microbiote végétal constitue la premiére barriere de défense contre l'invasion par des bactéries
pathogenes. Linvasibilité d’'une communauté bactérienne dépend d’une part de la diversité et de la
composition du microbiote résident et d’autre part, des caractéristiques de la communauté introduite. De
précédents travaux ont mis en évidence la co-évolution d’une diversité intraspécifique de Pseudomonas
syringae, espéce potentiellement phytopathogéne, au sein de populations naturelles d’Arabidopsis thaliana.
L'influence de cette diversité sur le succes d’invasion reste encore largement méconnue. Nos travaux visent
a évaluer le succeés d’invasion de communautés composées de différentes souches de P. syringae sur des
plantes d’A. thaliana pré-inoculées avec une communauté synthétique (SynCom). Nous disposons de
collections de 918 bactéries commensales, et de 84 souches de P. syringae, toutes isolées a partir de
populations naturelles d’A. thaliana de I'ex-région Midi-Pyrénées. Une premiére inoculation a été réalisée
avec cing SynComs de 20 bactéries commensales sur une accession d’A. thaliana cultivée in vitro. Puis, une
seconde inoculation avec 150 communautés de P. syringae barcodées, de diversité intraspécifique croissante
(1 a 20 souches) a été réalisée. Un total de 7300 plantes a ainsi été inoculé. L'installation des SynComs,
puis I'impact de la deuxiéme inoculation sur I'abondance et la composition des communautés ont été évalués
par séquencage. La croissance des plantes a également été mesurée avec une méthode d’imagerie
automatisée. Par cette étude, nous posons I’hypothése qu’une augmentation de la diversité intraspécifique des
communautés de P. syringae favorisera leur abondance et accentuera I'impact sur les SynComs commensaux.
Nous chercherons par ailleurs a savoir si le succes d’invasion est corrélé au recouvrement de niche
écologique entre les SynComs et les communautés de P. syringae, par |'évaluation des profils
métaboliques (Ecoplates®). Ces résultats contribueront a une meilleure compréhension des facteurs
favorisant la co-évolution de souches pathogenes multiples, a la lumiére de I'écologie de I'invasion.
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Impact des pratiques agricoles sur la composition et la dynamique
microbienne dans les sols et leur capacité a protéger les plantes
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Mots-clés : résilience, sols, microbiote, agroécologie

Résumé :

Les prévisions liées au changement climatique indiquent que davantage de périodes estivales
chaudes et seches sont a prévoir dans les décennies a venir. Il est donc primordial aujourd’hui de
concevoir des systemes agricoles plus résilients face a ces conditions stressantes pour les cultures.
Pour évaluer Uimpact de conduites agricoles sur la résilience des microorganismes des sols, nous
avons conduit une expérience en conditions contrélées a partir de deux types de sols maraichers de
Saint-Pol-de-Léon, soumis a long terme a des pratiques agroécologiques ou conventionnelles.
L’objectif était double : suivre la dynamique temporelle des communautés microbiennes et tester
I'effet protecteur contre un agent pathogéne sur les plantes. Les stress simulés durant 21 jours
consistaient en un séchage des sols a 10 % d’humidité combiné ou non a Uapplication d’une
température de 30°C, en comparaison avec un témoin (50% d’humidité et 20°C). Suivait ensuite une
période de 43 jours de réhumectation. Les échantillons, prélevés a différentes dates durant et suite au
stress, ont été analysés par qPCR et métagénomique (ARN et ADN) pour étudier la dynamique
microbienne et déduire des indicateurs de résistance et résilience. A Uissue de laréhumectation,
les sols ont été utilisés pour évaluer leur capacité a améliorer la résistance de plantules de brocoli
a Rhizoctonia solani, agent de la fonte des semis. Les résultats montrent que les sols agroécologiques
limitent mieux Uagressivité de R. solani sur les plantules de brocoli en cas de stress combiné (30°C,
10 % d’humidité). Les indices de résistance et de résilience des communautés microbiennes
réveélent une meilleure adaptation des sols agroécologiques, en particulier pour les champignons.
La diversité fongique et 'abondance de certains taxons y sont plus stables, tandis que les sols
conventionnels voient leur microbiome perturbé. Ces résultats soulignent Uimportance des pratiques
agricoles sur la santé des sols et leur capacité a atténuer les

effets des stress climatiques.
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Etude du microbiome de la lentille d'eau : comparaison des méthodes
d'extraction de 'ADN et d'amplification du gene 16S rRNA pour le séquencage
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Résumé : Le microbiome de la lentille d'eau joue un role central dans plusieurs processus clés,
notamment la bioremédiation, la fixation de ['azote et la production de biomolécules essentielles. Malgré
son importance, la composition et la dynamique du microbiome de la lentille d'eau restent mal
comprises. La méthode la plus courante pour étudier ces communautés microbiennes est le
séquencgage des amplicons du gene de UARN ribosomique (ARNr) 16S bactérien.

Cependant, les choix méthodologiques peuvent affecter la précision de l’évaluation des communautés
microbiennes, les facteurs plus importants étant : i) la méthode d’extraction de UADN, ii) la région
hypervariable ciblée du gene 16S ARNr, et iii) les amorces utilisées pour 'amplification. De plus, 'un des
plus grands défis consiste a obtenir de UADN bactérien de haute qualité a partir de matrices végétales,
qui sont principalement composées d’ADN de chloroplastes et de mitochondries.

Notre étude vise a évaluer U'impact de ces facteurs sur Uextraction et 'amplification de ADN afin
d’obtenir la représentation la plus précise possible du microbiome de la lentille d’eau. Dans le modele
Spirodela polyrhiza, nous avons comparé trois méthodes d’extraction d’ADN: deux kits commerciaux
disponibles et la méthode standard au phénol-chloroforme. Nous avons ensuite testé 'amplification de
UADN avec et sans agents bloquants (PNA et LNA), en utilisant quatre paires d’amorces ciblant
différentes régions du gene codant pour UARNr 16S (V3-V4, V4 et V5-V6).

Nos résultats ont montré que U'évaluation la plus précise du microbiome de la lentille d’eau a été
obtenue en utilisant 'un des kits commerciaux, ciblant la région V3-V4 avec une paire d’amorces
excluant UARNr 16S des chloroplastes. Dans ces conditions optimisées, Uutilisation d’agents bloquants
s’est avérée inutile, réduisant ainsi considérablement le colt et la complexité de 'analyse. Des travaux
supplémentaires sont actuellement en cours pour généraliser cette approche a d'autres especes de
lentilles d’eau, et potentiellement a d'autres plantes aquatiques, afin d’évaluer leur phyllosphere.
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Effets croisés de la contamination métallique et de Uespéece végétale sur les
communautés microbiennes dans des systémes de traitement vertical des
eaux pluviales
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sur la nature

Les solutions fondées sur la nature pour le traitement de U'eau de pluie en écoulement vertical sont en
expansion. Ces structures (bassins de biorétention, noues, tranchées d’infiltration) permettent une
augmentation de la perméabilité des milieux urbains, une meilleure gestion des intempéries ainsi que la
stabilisation de métaux présents dans l’eau de ruissellement provenant de parkings, de routes, de toitures
ou encore d’anciens batiments (Liu et al.,, 2015; Malaviya & Singh, 2011). Ces infrastructures sont
composées d’une succession de substrats en profondeur et de végétation en surface qui permettent,
grace aleurs interactions avec les microorganismes rhizosphériques et endophytiques, une diminution de
la concentration des contaminants dans les effluents (Scholes et al., 1998; Walaszek et al., 2018; Walker
& Hurl, 2002). De nombreux facteurs biotiques et abiotiques conditionnent ces interactions (Moénne-
Loccoz et al., 2015; Singh et al., 2009) ; cependant dans les milieux de traitement de ’eau pluviale par
écoulement vertical, les parametres influengant les communautés bactérienne et fongique en interaction
avec les plantes sont encore peu étudiés. L’objectif de cette étude est de déterminer, en laboratoire, si les
changements et les évolutions dans les communautés microbiennes rizosphériques et endophytiques
sont plutét corrélées a ’espece végétale présente et ou a ’enrichissement en éléments traces métalliques
(ETM) induit par 'eau de pluie. Pour cela, une expérience sur deux durées (21 jours et 90 jours)
reproduisant les structures d’écoulement vertical, a été menée en microcosmes constitués de tube de
PVC remplis en profondeur de gravier, de sable puis d’un mélange de sédiments, issus de trois bassins de
rétention et de plusieurs noues dans Lyon intrinsequement contaminés en métaux. Deux espéces de
plantes ont été testées, Phragmites australis, généralement plantée lors de la construction des bassins et
Plantago lanceolata qui colonise spontanément ces milieux. Tous les microcosmes ont été arrosés avec
une solution faible en nutriments dont la moitié contenait en plus, du cadmium, du nickel, du cuivre et du
zinc a des concentrations moyennes retrouvées dans les eaux pluviales urbaines (Becouze et al., 2009;
Gasperi et al., 2014; Tondera et al., 2018). Des microcosmes témoins sans plantes ont été réalisés. Apres
21jours (T1) et90jours (T2), des extractions d’ADN ont été faites sur les racines et les sols rhizosphériques,
puis les communautés bactériennes et fongiques ont été déterminées par séquengage des régions V3 et
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V4 de UADN 16S et la région ITS (internal transcribed spacer) respectivement. Les séquencgages sont en
cours et les analyses des communautés, des indices de diversité et des corrélations avec les conditions
sont a faire. Les résultats attendus sont des changements dans les communautés : pour les microcosmes
enrichis en métaux, une diminution de la diversité causée par le développement plus important des
microorganismes les plus tolérants aux ETM comme Basidiomycota pour les champignons ainsi que
Proteobacteria et Acidobacteria pour les bactéries (Geronimo et al., 2022; Wiener et al., 2024). Pour les
microorganismes endophytes, les champignons Penicillium spp. et Trichoderma spp. pourraient étre
détectés ainsi que les bactéries Pseudomonas spp. et Bacillus sp. (Deng & Cao, 2017; Ma et al., 2016).
L’espece de plante devrait également influencer ’abondance et la composition des communautés de
microorganismes (Wiener et al., 2024). Néanmoins il sera difficile de déterminer si un des parameétres aun
effet plus important sur les communautés.
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Résumé : La composition des communautés microbiennes résulte de linteraction entre facteurs
biotiques et abiotiques (profondeur, oxygene, lumiere, température, salinité, alcalinité, composition
chimique, etc.). Si ces communautés s’organisent selon des gradients spatiaux de conditions physico-
chimiques, Uinfluence de ces facteurs reste encore mal comprise. La caractérisation des interactions
entre les différents membres des communautés microbiennes et les parameétres physico-chimiques est
essentielle pour mieux comprendre l'écologie de ces systemes complexes. Dans cette optique, nous
étudions les communautés microbiennes de sédiments lacustres (et tapis microbiens sus-jacents) issus
de zones contrastées de UAltiplano andin de haute altitude (~4000m). Des carottes sédimentaires ont été
collectées dans des salars et systemes hydrothermaux le long d'un transect nord-sud d'environ 1100 km
lors de missions menées au Chili en 2022 et 2023. Cette région, a cheval entre celles d'Antofagasta et
d'Atacama, est marquée par un climat hyperaride (puna aride) ayant conduit a la formation de dépots
salins (salars) par évaporation intense de bassins endoréiques, ainsi que par une activité hydrothermale
lite a la subduction active. Ces systemes se caractérisent aussi par l'exposition a des fortes
concentrations de métaux et métalloides, notamment l'arsenic ou le lithium. En tout, nous avons étudié
62 carottes provenant de 28 salars et 5 systemes hydrothermaux. Aprés purification de U'ADN des
différentes couches de chaque carotte, nous avons appliqué des approches de type metabarcoding
(séquencage d'amplicons d'’ARNr 16S) en utilisant des amorces universelles pour les procaryotes pour
caractériser la composition des communautés bactériennes et archéennes. Des méthodes d'analyses
statistiques multivariées nous ont permis d'évaluer l'influence des conditions environnementales locales
sur la composition microbienne et d'en identifier les déterminants majeurs. Nous mettrons en relief les
corrélations les plus marquées entre les parameétres physico-chimiques mesurés sur place, les analyses
hydrochimiques et les taxons identifiés.
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Résumé :

Dans un contexte de transition énergétique, U'’essor de U'éolien offshore flottant (EOF) impose des
exigences croissantes en matiere de durabilité et de performance des matériaux immergés. Si les
propriétés mécaniques et la résistance a la corrosion ont fait 'objet de nombreuses études, le réle des
communautés microbiennes dans ces environnements reste largement sous-exploré. La colonisation des
structures par des biofilms et biofouling marins pourrait en effet moduler les processus de dégradation,
en induisant soit une corrosion accélérée, soit a 'inverse un effet protecteur, avec des conséquences ala
fois structurelles et environnementales. Ces processus biologiques peuvent notamment affecter la
longévité des infrastructures, la sécurité des installations, ainsi que les colts de maintenance associés.
Par ailleurs, les matériaux pourraient induire des rejets de substances potentiellement toxiques ou
perturbatrices dans le milieu marin, soulevant des enjeux de compatibilité écologique.

Inscrit dans le cadre du projet Région Occitanie DuMaCoBio, financé par le GDR OMER (CNRS), ce travail
de thése vise a caractériser la diversité, la dynamique et les effets des communautés microbiennes
colonisant différents matériaux de construction (matériaux cimentaires et aciers, protégés ou non)
immergés en mer. L’objectif est d’évaluer dans quelle mesure ces communautés influencent la
dégradation ou la stabilisation des matériaux, et si les propriétés physico-chimiques des substrats
favorisent la sélection de certains groupes de micro-organismes ou especes spécifiques au détriment
d’autres. L’approche mobilise plusieurs niveaux d’analyse : quantification microbienne, diversité
taxonomique et fonctionnelle, ainsi que des tests écotoxicologiques.

Nos premiers résultats de ces travaux de thése montrent (i) que les protections de surface testées, qu’il
s’agisse d’un revétement actif avec des peintures anticorrosion ou d’un revétement passif par protection
cathodique, influencent peu la colonisation microbienne: malgré des compositions chimiques
différentes, les biofilms formés restent similaires en termes de densité et de diversité microbienne (ii) que
certains des matériaux testés génerent des impacts toxiques
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mesurables par nos biotests microbiens : ces effets se manifestent par une inhibition de la
bioluminescence chez Aliivibrio fischeri (test microtox), ainsi que par Uinduction de stress au niveau
cellulaire (biosenseurs microbiens): témoignant d’une réponse biologique a des composés
potentiellement perturbateurs de la communication microbienne par quorum sensing. Ces données
soulignent U'intérét d’intégrer une perspective microbienne et écotoxicologique dans U’évaluation de la
durabilité des matériaux destinés aux structures marines.

Ce travail multidisciplinaire, a Uinterface entre microbiologie, écotoxicologie, science des matériaux et
écologie marine, permettra a terme une meilleure compréhension des interactions entre substrats et
microbiomes marins. Il vise a produire des données utiles au développement de matériaux a plus faible
impact environnemental, adaptés aux exigences de durabilité dans un contexte de transition énergétique
maritime. A terme, ces connaissances pourraient orienter le développement de stratégies de conception
innovantes, telles que lUutilisation de matériaux bio-inspirés ou la co-conception d’infrastructures
compatibles avec les dynamiques écologiques locales.
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Mots-clés : microbiomes marins, dégradation de biomasse, interactions bactériennes
Résumé :

Les macroalgues sont des producteurs primaires majeurs en milieu marin, avec une biomasse globale
estimée a plusieurs centaines de mégatonnes. Les micro-organismes jouent un réle crucial dans le cycle
du carbone en reminéralisant une grande partie de cette matiére organique stockée principalement sous
forme de glycanes. Des centaines d'espéces microbiennes d'écotypes différents coexistent, entre
lesquelles s'établissent des interactions métaboliques. Des études récentes montrent que seule une
fraction des micro-organismes marins est spécialisée dans la dégradation des glycanes algaux. Agissant
comme pionniers de la dégradation, ils produisent des métabolites qui alimentent des consommateurs
microbiens secondaires, appelés cross-feeders. Malgré leur impact sur le devenir du carbone séquestré
par les algues, ces interactions restent encore peu documentées. Nous présenterons ici des résultats
récemment publiés et des données préliminaires de nos approches pour caractériser ces interactions
inter-especes au sein de communautés bactériennes dégradant la biomasse d'algues brunes, incluant a
la fois des études de terrain sur le microbiote naturel et des expériences en laboratoire sur des souches
cultivées. Les résultats mettent en évidence des interactions métaboliques croisées entre différentes
especes bactériennes présentant des répertoires contrastés d'enzymes cataboliques ciblant les glycanes
algaux.
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Mots-clés : plancton, biogéographie, effet d’iles

Les symbioses jouent un role clé dans le fonctionnement des écosystemes océaniques, mais les
facteurs écologiques des interactions structurant les communautés planctoniques agrande échelle
restent encore mal compris. L'objectif de cette étude était d'identifier les associations possibles entre
eucaryotes et procaryotes a travers les fractions de taille du plancton, et d'identifier les facteurs
qui les structurent. Nous avons analysé 1200 communautés de plancton de surface, issues de
quatre fraction de taille (0,2-3 pm, 3-20 ym, 20-2000 pm, >300 pm), échantillonnées sur 32 files et
249 stations océaniques lors de l'expédition Tara Pacific (2016-2018). En utilisant 'ARNr 16S
(procaryotes) et I'ARNr 18S (eucaryotes), nous avons étudié les facteurs expliquant la biogéographie
des communautés microbiennes dans les différentes fractions de taille, en particulier l'effet des iles
et les changements associés des parameétres environnementaux. Nous avons iden\fié des
différences de communautés entre les frac\ons de taille et également entre les différents types d'eau
(lagon, océan ouvert et influencée par les iles). La variabilité de la composilon de la communauté
augmentait avec la taille de la frac\on de taille. En outre, les différences de composi\on des
communautés entre les environnements récifaux autour des iles et les environnements oligotrophes
étaient plus importantes pour les plus grandes frac\ons de taille. Ces mo\fs semblaient étre largement
déterminés par la composante bactérienne des communautés, qui est la plus abondante. En
iden\fiant des mo\fs d'interac\ons planctoniques a grande échelle, nous visons a proposer de
nouvelles hypotheses sur les

facteurs structurant le plancton a l'échelle globale.
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Résumé :

A U'échelle mondiale, la quantité de plastique dans les océans est estimée entre 75 et 199 millions de
tonnes, soit 85% des déchets marins. Le plastique dans les océans a un impact néfaste sur la biodiversité
marine apres ingestion ou entravant la faune et la flore marine (noyade, étranglement, arrachage). Les
déchets plastiques constituent aussi des supports pour la colonisation de micro-organismes. La
plastisphére est ainsi définie comme 'ensemble des communautés microbiennes colonisant les surfaces
polymériques. La structure et la composition de ces communautés microbiennes sont dorénavant bien
étudiées en surface, or tres peu d’études se sont penchées sur la colonisation des plastiques dans 'océan
profond. Quelles sont les communautés microbiennes qui composent la plastisphére des grands fonds
marins ? Quelles sont leurs interactions avec les différents types de polymeéres a de telles profondeurs ?
L’étude de la plastisphére des milieux profonds permettrait de comprendre si certaines communautés
microbiennes sont capables de dégrader les déchets plastiques qui s’accumulent au fond de nos océans.

Différents polymeéres, dont le poly(acide 3-hydroxybutyrique-acide co-3-hydroxyvalérique) (PHBV), le
polybutylene succinate (PBS), les composites a base de fibres de lin, le Makroblend®, le nylon et la
rayonne, ont été immergés en 2022 sur deux sites: 'un a 780 m de profondeur (EMSO-Moléne) et Uautre a
1 750 m de profondeur (EMSO-Azores) dans l'océan Atlantique. Aprés un an d'immersion, la structure et
les communautés microbiennes ont été analysées par le séquencgage des génes codant pour 'ARNr16S et
18S. Une analyse préliminaire des résultats a montré une différence significative des communautés
microbiennes entre les sites avec une diversité des communautés plus hétérogéne au niveau du site le
plus profond. Une richesse spécifique des communautés a été observée pour certains matériaux
biodégradables (PBS/lin, rayonne). Les communautés microbiennes de la plastisphére semblent donc se
spécifier en fonction de la biodégradabilité potentielle des matériaux et de la pression hydrostatique.
L’étude de la composition des communautés microbiennes est en cours et montre une majorité de taxons
affiliés aux Proteobacteria et Bacteroidota quelque soit le site tandis que le site EMSO-Moléne est enrichi
en Actinobacteria et le site EMSO-Azores en Chloroflexi.
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Mots-clés :
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Résumé :

Microorganisms are now widely recognized for their role in the health and resilience of coastal
ecosystems. Among these, mangroves remain relatively understudied from a microbiological perspective,
despite the numerous ecological and economical services they provide. Only a few studies have focused
on microbial communities present in mangrove soils and waters, and even less is known about microbial
assemblages associated with mangrove trees themselves. In this study, we examined the bacteriome of
the rhizosphere and the phyllosphere of two mangrove tree species: Avicennia germinans and Rhizophora
mangle, both sampled along the banks of the Sinnamary estuary, French Guiana. Interestingly, the
microbiomes varied notably between the two compartments and between tree species. On average,
99.7% of ASVs differed between leaves and roots, and 97.8% between A. germinans and R. mangle.
Taxonomic differences were mainly characterized by a significant presence of Rhodothermia and
Bacteroidia in the leaf microbiome and Cyanobacteria and Planctomycetia in the root microbiome.
Furthermore, our results showed that the root microbiome was only weakly influenced by the surrounding
water and sediment, sharing on average less than 0.7% of ASVs. Despite their high abundance in water and
sediment, Gammaproteobacteria were observed at very low levels (<3%) in both leaves and roots. Our
study thus revealed a strong specificity in the bacterial communities of both the phyllosphere and
rhizosphere of mangrove trees, with distinct patterns also observed between the two species. It also raises
questions regarding the near absence of Gammaproteobacteria, which remains to be elucidated. By
highlighting the specific bacterial communities hosted by mangrove trees, this study enhances our

understanding of the microbial diversity associated with mangroves.
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Résumé :

L’occupation de sites par des activités militaires engendre une dégradation des milieux
environnants. Ainsi, la présence militaire en Polynésie francaise pendant une quarantaine
d’années a laissé des zones durablement perturbées. En effet, une contamination des sols par
des métaux lourds, hydrocarbures et polychlorobiphényles (PCB) a été mise en évidence sur un
atoll de Polynésie francaise.

Notre projet, financé par le Ministere des Armées, a pour objectif de trouver des solutions de
remédiation afin de réhabiliter les zones polluées. La phytoremédiation repose sur 'action des
plantes et de leur microbiome associé pour stabiliser, extraire ou biodégrader les contaminants.
La phytoremédiation peut étre optimisée par Uinoculation de microorganismes aux plantes ou
sols, favorisant la croissance végétale (effet « Plant-Growth Promoting » - PGP), la tolérance aux
contaminants ou leur biodégradation. Pour sélectionner les microorganismes d’intérét, des
enrichissements microbiens vont étre réalisés en utilisant des milieux de culture contaminés,
permettant de sélectionner des microorganismes tolérants et potentiellement dégradants les
contaminants organiques. Des microorganismes endophytes seront égalementisolés a partir de
racines de plantes récoltées sur U'atoll et leur tolérance aux polluants sera testée en laboratoire.
Six espéces végétales indigénes communes, observées sur les sites pollués, ont été
sélectionnées et leur tolérance aux contaminants sera testée pour choisir les meilleures
candidates a la phytoremédiation.

Une premiere mission de caractérisation des sites d’étude a été réalisée en 2025 et a permis
’échantillonnage de sols sur trois zones, révélant des contaminations organiques (alcanes,
hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAP), et PCB) et métalliques (zinc, cadmium, plomb,
cuivre). En paralléle, des échantillons de sols nus et rhizosphériques ont été collectés sur ces
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zones. L’abondance et la diversité des microorganismes ont été estimées par qPCR et
séquencage Illumina des ADNr 16S bactériens et des ITS fongiques.
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Résumé :

The Atlantis Massif (30°N, Mid-Atlantic Ridge) hosts the Lost City Hydrothermal Field (LCHF), discovered in
2001 at 750 m depth near the summit. This hydrothermal system is driven by serpentinization, a
geochemical process that generates hyperalkaline fluids enriched in H,, CH,, and small organic
compounds, sustaining a unique community of chemolithotrophic microorganisms [1]. The IODP
Expedition 399 “Building Blocks of Life, Atlantis Massif” (12 April-12 June 2023) aimed to recover fluids and
rocks from the subseafloor. Fluids were sampled from the existing Hole U1309D using temperature-
sensitive tools [2], prior to deepening the hole. A second borehole (U1601C), drilled near LCHF, reached a
depth of 1268 m, recovering serpentinized peridotites interbedded with gabbros, the deepest section ever
drilled in mantle rocks [3].

This study aimed to cultivate indigenous anaerobic microorganisms (fermenters, autotrophic and
heterotrophic sulfate-reducers) from 96°C hydrothermal fluids sampled at 2600 m depth (1500 mbsl +
1100 mbsf) using a hyperbaric culture system. Microbial diversity and activity were assessed via 16S rRNA
gene and cDNA (16S rcDNA) analyses. On board the R/V JOIDES Resolution, a hyperbaric conditioning
system was used to store samples of fluids and rocks under high hydrostatic pressure (up to 30 MPa), as
previously carried out during the previous IODP 357 expedition [4].

Enrichment cultures were performed at 30, 60, 90, and 120°C, under 0.1 and 30 MPa, using three media
targeting fermenters, heterotrophic, and autotrophic sulfate-reducers. Growth and H,S production were
observed at 60°C and 0.1 MPa, with active Desulfobacterota (8%). Arcobacteraceae (50%) and
Sulfurimonadaceae (12%) dominated cultures at both pressures, reflecting adaptation to environmental
shifts. Geopsychrobacteraceae (7%) and Terasakiellaceae (10%) were exclusive to 0.1 MPa, while
Magnetospiraceae (4%) and Mariprofundaceae (4%) were specific to 30 MPa, suggesting piezophilic traits.
These enrichments point to thermo- and piezo-tolerant microbial activity in subsurface hydrothermal
environments.

Future work will focus on U1601C samples under hyperalkaline conditions to further explore
serpentinization-hosted communities
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Session 2 : Biotechnologies microbiennes pour la durabilité
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Résumé:

Les macroalgues sont des producteurs primaires majeurs dans les environnements cétiers, fixant une
grande quantité de carbone sous forme de polysaccharides. Pour étre ré-injectée dans les réseaux
trophiques, une part importante de cette ressource doit préalablement étre transformée par des
bactéries marines hétérotrophes, qui la rendent accessible aux organismes consommateurs du
milieu. Ces bactéries jouent donc un réle crucial pour 'écosystéme, en contrélant une partie des flux
de matiere.

La flavobactérie marine Zobellia galactanivorans DsijT constitue un modele intéressant pour étudier les
meécanismes et les fonctions liés a la dégradation des polysaccharides d’algues. Cette souche
bactérienne possede de nombreux genes dédiés a lutilisation de Ualginate, un polysaccharide issu
des algues brunes, dont la majorité est regroupée au sein d’un unique locus appelé Alginate
Utilization Locus (AUL). Cependant, certaines fonctions impliquées dans l'utilisation de ce substrat
sont codées en dehors de ce locus, ce qui suggere U'existence de mécanismes de régulation croisée
permettant a un substrat de moduler Uexpression de voies métaboliques qui ne lui sont pas
directement liées. Afin de mieux comprendre ces mécanismes de régulation complexes et les
fonctions associées a lutilisation de lalginate, nous avons tout d’abord réalisé une analyse
transcriptomique (RNAseq) de cellules cultivées en milieu minimum supplémenté en Alginate,
comparée au transcriptome de bactéries cultivées avec du Maltose. Une approche de caractérisation
physiologique a ensuite été mise en place afin d’étudier la dynamique d’utilisation de 'alginate et de la
laminarine, un polysaccharide de réserve également présent dans les tissus d’algues brunes. Une
étude de génomique fonctionelle a été initiée pour cartographier les voies de régulation de UAUL et
identifier les genes co-régulés localisés en dehors du locus. Ces avancées dans la compréhension des
systemes cataboliques bactériens marins de l'alginate mettent en lumiére Uinterdépendance entre la
régulation de plusieurs métabolismes et de génes impliqués dans différentes voies associées a la
consommation de ce substrat au cours de la croissance bactérienne.
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Résumé : La méthanisation est un procédé d'une grande importance économique, mais il est tres sensible
aux perturbations. Celles-ci peuvent inhiber le processus et entrainer une perte de production de méthane.
Les virus sont abondants et diversifiés au sein des méthaniseurs et jouent certainement un role majeur dans le
contrdle de la structure, de la dynamique et des fonctions des communautés microbiennes de la DA. Une
meilleure compréhension de ces interactions, en lien avec les conditions opératoires, est nécessaire afin de
pouvoir optimiser finement le procédé.

Nous avons étudié les effets de diverses perturbations abiotiques sur la composition des microbiomes et des
viromes, ainsi que sur les performances du processus, au sein de microcosmes de méthanisation. La diversité
des procaryotes et des virus était élevée, Clostridiales dominant la communauté procaryote et Caudoviricetes
dominant les viromes. Nous avons identifié 132 contigs viraux et 19 genres prokaryotes qui étaient différen-
tiellement abondants lors des perturbations. Des observations en microscope électronique ont révélé la pré-
sence de divers virions, notamment des particules téte-queue typiques de Caudoviricetes, mais aussi des
particules sphériques, en forme de batonnets et en forme de fuseaux typiques des virus archéens. Nous pré-
sentons notamment une nouvelle famille de virus, Eurekaviridae, comportant des virus fusiformes associés
aux archées méthanogenes.

Aucun impact significatif des stress abiotiques testés n’a été observé sur I'induction de provirus, ce qui sug-
gére que les virus ont eu des effets modérés et continus sur la dynamique des populations hétes, plutét qu'un
effet brutal dG a une induction massive des provirus. De nombreux génes métaboliques auxiliaires ont été
détectés dans les contigs viraux, suggérant que les virus pourraient affecter les flux métaboliques au cours
du processus par divers mécanismes.

Notre étude élargit les connaissances sur la diversité et la dynamique du microbiome et du virome lors de la
méthanisation.
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Abstract :

Le lombricompost, issu de la dégradation de la matiére organique par l’action conjointe
des vers de terre et de leur microbiote intestinal, constitue un amendementorganique complexe,
reconnu pour sa richesse en micro-organismes Plant Growth Promoting (PGP). Dans un contexte
de transition agroécologique, la valorisation du potentiel microbiologique du lombricompost pour la
production de biostimulants efficaces apparait comme une alternative prometteuse dans le but
d’améliorer la santé des plantes et des sols, tout en contribuant a la réduction de 'usage des intrants
chimiques.

Ces travaux, menés dans le cadre d’un procédé industriel de lombricompostage en flux continu,
visent a caractériser lorganisation bio-physico-chimique du lombricompost produit, afin de
comprendre les processus responsables des dynamiques de transformation de la matiére, et de
’évolution des communautés microbiennes associées.

Afin d’explorer cette dynamique microbienne, une approche stratigraphique par carottage a été mise en
ceuvre au sein de la ligne de production de la société Veragrow. Les propriétés de quatre strates
distinctes ont été étudiées selon des indicateurs physicochimiques et microbiologiques, combinant
des approches de culturomique et de biologie moléculaire. La diversité fonctionnelle potentielle de la
communauté bactérienne a également été explorée par comparaison des profils métaboliques obtenus
selon Uapproche Biolog®. En parallele, un focus a été porté sur U'évaluation des fonctionnalités PGP
potentielles - telles que la solubilisation du phosphore, la production de sidérophores et d’auxine, ou
encore la fixation de 'azote - a travers des approches qualitatives et quantitatives.

Cette approche a permis de documenter la dynamique microbienne et fonctionnelle au cours du
processus de formation et de maturation du lombricompost. L’accent mis sur U'évaluation de la
dynamique du potentiel microbiologique vis-a-vis de la promotion de la croissance des plantes
contribuera a une meilleure compréhension et maitrise des processus de lombricompostage,
en vue d’optimiser la durabilité et Uefficacité des biosolutions appliquées

a la santé des sols.
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Stratégie d’isolation de consortiums bactériens-fongiques pour le biocontréle
des pathogenes fongiques du sol
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Résumé :
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Chaque année, les pathogénes fongiques causent 10 a 23% de pertes agricoles. Ceux transmis par le sol sont
difficiles a controler car ils peuvent infecter plusieurs especes de plantes. Certains peuvent également former
des structures de résistance tels que les sclérotes, leur permettant de persister parfois plus de 10 ans sans
hote. Les fongicides de synthése demeurent les moyens de lutte les plus efficaces, mais leur utilisation entraine
le développement de résistances et des effets néfastes sur I'environnement et la santé humaine. Ainsi,
développer des moyens de lutte alternatifs est urgent.

Des solutions de biocontrble a base de microorganismes existent déja, mais leur efficacité reste inférieure
a celle des fongicides classiques. Dans le sol, ces agents de biocontréle entrent en concurrence avec les
autres microbes, limitant leur croissance, leur dispersion et finalement leur action de biocontréle. Une
approche prometteuse consiste a utiliser un consortium de microorganismes plutdt qu’un seul. Cette
stratégie permet de cumuler différents modes d’action, engendrer des synergies entre souches microbiennes
et améliorer leurs persistances en champs. Dans ce projet, nous associons bactérie et champignon afin
d’exploiter le mécanisme des autoroutes fongiques, ol le champignon sert de vecteur pour transporter et
délivrer les bactéries au sein du sol et vers les racines de la plante a protéger.

La sélection de tels consortia nécessite des méthodes fiables d’isolation et de validation. Nous utilisons
pour cela des colonnes a autoroutes fongiques, qui permettent un criblage ciblé d’associations
bactérie-champignon. Toutefois, plusieurs défis persistent : maintenir des souches stables sans perte de leur
potentiel de biocontréle, et réduire le colt en temps et en ressources de ces procédures. Ainsi, ma recherche
s’appuie sur le développement de systémes expérimentaux miniaturisés, basés sur I'impression 3D et la
microfluidique, capables de reproduire certaines propriétés des environnements naturels et d’accélérer
I'identification de consortia microbiens efficaces.
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Résumé :

Le métamitron est un herbicide systémique appartenant a la famille des triazinones, utilisé en pré- et/ou
post-émergence, notamment dans le désherbage des cultures de betteraves et d’épinards. En raison de
sa stabilité chimique et de sa forte mobilité, il est fréquemment retrouvé dans les sols et les eaux, qu’il
contribue a contaminer. La bioaugmentation a Uaide de bactéries dégradant cet herbicide pourrait
constituer une stratégie efficace pour remédier a ces environnements pollués. Dans ce contexte, Uobjectif
de ce travail est d’isoler des souches bactériennes capables de dégrader le métamitron et de les
caractériser.

Tout d’abord, a 'aide d’une technique de radiorespirométrie basée sur la mesure de la minéralisation du
“C-phényl-métamitron en 'CO,, trois sols maraichers italiens contenant des communautés
microbiennes capables de dégrader cet herbicide ont été identifiés. Des cultures d’enrichissement et des
repiquages successifs ont ensuite permis d’isoler, a partir de chacun de ces sols, une souche bactérienne
capable de le dégrader. Ces trois souches ont toutes démontré une aptitude a dégrader jusqu’a 100 mg/L
de métamitron en moins de cing jours, et a Uutiliser comme source de carbone et d’azote pour leur
croissance. L’analyse cinétique des surnageants de culture par UHPLC-HRMS indique une accumulation
seulement transitoire de deux produits de transformation du métamitron. L’ensemble de ces données
permet de proposer une voie métabolique plausible pour la dégradation du métamitron et suggere que ces
souches sont capables de le dégrader complétement sans accumulation de produits de transformation.
Enfin, le séquencage du génome complet de ces souches révele qu’elles appartiennent toutes au genre
Rhodococcus spp., mais gu’elles sont génétiquement distinctes. La comparaison de leurs génomes avec
ceux d'autres Rhodococcus disponibles dans les banques de données a permis d’identifier une séquence
conservée de 35 kbp qui coderait les enzymes responsables de la dégradation de cet herbicide.
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Targeted Enrichment of Methanogenic Archaea from Lake Pavin for the
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Résumé: The persistent increase in global energy needs, coupled with the finite nature of fossil fuel
reserves, is driving a fundamental transformation in how energy is produced worldwide. This shift has
made itincreasingly clear that prioritizing investment in renewable energy production is essential. Among
the most promising approaches, methanation has gained significant importance in recent years. This
process enables the direct production of methane (CH,) from its precursors, hydrogen and carbon
dioxide, using either chemical catalysts or methanogenic archaea (MA). However, the highest bio-CH,
production rates are typically obtained under extreme conditions by (hyper)thermophilic MA, highlighting
the need for alternative strategies adapted to lower temperatures. To address this challenge, we
hypothesize that mesophilic environments with naturally high methane production can provide microbial
consortia capable of initiating biomethanation. In this context, we focus on Lake Pavin, a mesophilic,
meromictic freshwater lake located in a well-preserved volcanic crater in France known for its substantial
in situ CH, generation under low-temperature conditions. To investigate its biomethanation potential,
enrichment strategies were designed to replicate the lake's methane production ex-situ under controlled
laboratory conditions. The goal was to assess methanogen cultivability while maintaining methane
production capacity. Two enrichment types were performed: (i) direct methanation precursors (H,/CO,,
acetate, methylated compounds) in batch cultures, and (ii) simple or complex sugars to simulate organic
matter degradation, using batch and continuous stirred-tank reactors (CSTR). Preliminary results show
that establishing a methanation process directly in CSTR from lake samples is challenging, as no
significant methane was produced after one month. However, batch enrichments yielded detectable
methane, ranging from 5% to 30% in the gas. These findings highlight the potential of batch enrichment
strategies as an effective first step toward cultivating methanogens, enabling the development of a
strategy to design a well-adapted or synthetic consortium ensuring substantial and stable biomethane
production.
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Résumé :

L'Union Européenne est confrontée a une demande croissante de matiéres premieres critiques pour une
transition énergétique durable, et les déchets issus de Uexploitation miniere constituent aujourd’hui une
ressource pour leur approvisionnement. Dans le cas du retraitement de résidus pyritiques sulfurés, la
biolixiviation apparait comme une technologie alternative plus économique et écologique que d’autres
techniques d'exploitation conventionnelles, notamment du fait des faibles teneurs en métaux d’intérét de
ces déchets. Elle implique des procaryotes acidophiles extrémes, autotrophes et mixotrophes, qui
oxydent le fer ferreux et le soufre conduisant a la dissolution des phases minérales porteuses et a la
solubilisation des métaux.

La biolixiviation des déchets miniers sulfurés provenant de la ceinture pyritique ibérique a été étudiée dans
le cadre du projet H2020 RAWMINA. Le pH est un parameétre clé pour Uefficacité du procédé. Il doit étre
controlé dans une plage compatible d’une part avec la solubilisation des métaux et, d’autre part, avec le
maintien de U’activité et la croissance des bactéries. Cecirequiert généralement 'ajout de réactifs alcalins
pour compenser la baisse de pH induite par la production d’acide sulfurique résultant de la biooxydation
des sulfures. L’utilisation de ces réactifs peut représenter un colt opérationnel non négligeable. Le
principal réactif est la calcite qui libére des quantités importantes de CO, dans ’atmosphére ce qui
contribue au changement climatique. Dans ce contexte, 'objectif de cette étude a été de déterminer le
pH minimal permettant de maintenir les performances du procédé, tout en limitant les co(ts
économiques et environnementaux liés a la régulation du pH.

L’étude a été conduite a 42°C avec le consortium biolixiviant BRGM-KCC composé des bactéries Fell-
et/ou S-oxydantes Leptospirillum ferriphilum, Acidithiobacillus caldus et Sulfobacillus spp. La premiére
étape a consisté a adapter le consortium au nouveau substrat, le déchet minier sulfuré riche en pyrite,
dans un milieu de base (0Km, pH 1,2). Cette adaptation a été faite en flacons agités avec 3% de solide,
puis avec 5% de solide dans un réacteur batch de 2L, aéré (air + 1% CO, comme seule source de carbone)
et agité (STR). A partir de R1, deux réacteurs ont été inoculés : R2A sans régulation de pH, et R2B avec une
régulation de pH a 1,2 assurée par Uajout de calcite. Ces deux réacteurs ont ensuite permis d’inoculer
deux nouveaux réacteurs dans les mémes conditions respectives : R3A, sans régulation de pH, et R3B,
avec régulation de pH a 1,2. Le pH, le potentiel oxydoréduction (Eh, utilisé comme proxy de ’oxydation du
fer), la biomasse et la dissolution des métaux ont été suivis quotidiennement. La diversité de la
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communauté microbienne a été déterminée a la fin de chaque expérience. Les résultats montrent que,
malgré une activité d’oxydation du fer partiellement inhibée et une croissance microbienne réduite, une
solubilisation significative des métaux est encore possible dans des conditions fortement acides (pH < 1).

Dans le réacteur R3A, une dissolution de 88 % du Co et de 82 % des sulfures a été observée, avec un pH
atteignant des valeurs aussi basses que 0,6. Cela suggere que des consortia microbiens enrichis en
especes tolérantes a une acidité extréme comme At. caldus et L. ferriphilum, peuvent maintenir leur
activité dans des conditions acides plus extrémes aprés acclimatation.

137



Optimisation de U’étape d’oxydation du fer a pH acide d’un procédé de
biolixiviation in situ

Catherine JOULIAN, Benjamin MONNERON-ENAUD, Douglas PINO-HERRERA, Anne-Gwénaélle
GUEZENNEC

BRGM, Orléans, F-45060, France

* c.joulian@brgm.fr

Mots-clés :
Bioprocédé ; Oxydation du fer ; Leptospirillum ferriphilum ; Acidophile ; Biolixiviation in situ

Résumé :

La biolixiviation est une technologie plus économique et écologique que les technologies
pyrométallurgiques et hydrométallurgiques conventionnelles pour l'exploitation des minerais a faible
teneur en métaux. Elle repose sur des processus biologiques naturels impliquant des bactéries
acidophiles extrémes (pH < 3) qui oxydent le fer ferreux et le soufre conduisant a la dissolution des
minéraux sulfurés et la solubilisation des métaux critiques et stratégiques qu’ils contiennent. Dans le
cadre du projet Horizon Europe XTRACT, il s’agit de 'implémenter in situ dans un gisement polymétallique
(principalement Zn, Sn, Cu, In) souterrain. Dans ce cas, un lixiviant acide riche en Felll est produit en
bioréacteur par des bactéries acidophiles Fell-oxydantes, puis percole a travers la roche forée pour lixivier
les métaux.

L’objectif a été d’optimiser 'étape d’oxydation du Fell. Une colonne (400 mL) a été opérée en continu apres
une phase en batch de colonisation du support (coupons de nylon) par Leptospirillum ferriphilum,
autotrophe Fell oxydant obligatoire issu du consortium biolixiviant BRGM-KCC. La colonne a été alimentée
par le bas avec un milieu de base a pH 1,2 contenant 9 g/L de Fell et de l’air enrichi en CO; (1% v/v, source
de carbone pour L. ferriphilum). Les parameétres suivants ont été testés pour mesurer leur impact sur le
maintien d’une biomasse active, la consommation d’oxygene et de CO,, la vitesse d’oxydation du fer:
diminution progressive du temps de séjour de 2,5 jours a 12h, retrait de coupons pour obtenir un régime
hydrodynamique de type «airlift», transfert de gaz et % de CO, injecté. Le but est d’identifier les
parametres limitants et d’optimiser la cinétique du procédé, prérequis nécessaire pour 'optimisation du
procédé et son dimensionnement pour une implémentation sur site.

Les parametres testés ont permis d’oxyder 100% du Fell et d’atteindre un Eh trés élevé, supérieur a 900
mV SHE, ce qui représente des conditions idéales pour U'étape suivante d’oxydation des minéraux
sulfurés. Aucun lessivage de la biomasse n’a été observée malgré le temps de séjour tres inférieur au
temps de génération de L. ferriphilum (~24h).
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Résumé:

L’exploitation des ressources primaires ne cesse d’augmenter pour satisfaire une demande mondiale en
métaux croissante. Les conséquences sont a la fois une criticité des métaux et la production de déchets
miniers représentant un danger sanitaire et écologique. Une approche innovante consiste a considérer les
déchets de l'exploitation miniére dans un concept d'économie circulaire, en tant que matiéres premieres
secondaires. L'objectif du projet REVIVING est de développer un procédé de recyclage efficace des métaux
d'intérét (Cu, Mn, Mg, Zn et W) a partir de déchets miniers riches en tungsténe (Panasqueira, Portugal). Peu
d'expériences ont été menées a ce jour pour traiter les résidus miniers de tungstene par biolixiviation
microbienne due a la complexité du matériau. Nous avons donc exploité une série de réacteurs de
laboratoire a des échelles expérimentales croissantes (réacteurs batch de 10g ; x200 : réacteurs colonnes
a flux continu de 2 Kg) avant une mise a l'échelle du procédé in situ (x100 : réacteur colonne a flux continu
de 200 Kg). Un suivi similaire des paramétres physico-chimiques et biologiques (pH, O2, concentrations
des métaux, DNA-metabarcoding ...) a été effectué sur les différents réacteurs. Les premiers résultats de
laboratoire ont permis de sélectionner un consortium microbien d'intérét biotechnologique. Son
optimisation par biostimulation et/ou bioaugmentation a ensuite permis la récupération, parfois totale, de
plusieurs métaux d’intéréts. Les analyses sont actuellement en cours pour comprendre 'impact de la mise
al’échelle sur le procédé. L'ensemble du processus devrait répondre aux objectifs de 'économie circulaire
envalorisant les déchets miniers a la fois par la production secondaire de métaux critiques et de matériaux
minéraux exempts de métaux pour des applications potentielles en génie civil.
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Résumé :

La contamination des sols par les herbicides constitue un probleme environnemental majeur’.
L’utilisation de méthodes innovantes comme la bioremédiation et plus précisément la bioaugmentation
représente une stratégie prometteuse face aux alternatives colteuses et impactantes classiquement
utilisées pour traiter les sols pollués?. Traditionnellement, cette bioaugmentation repose sur 'emploi de
souches microbiennes isolées ciblant un seul contaminant®. Or, ’environnement est souvent exposé a
des mélanges de polluants®. Il est donc pertinent d'explorer Uutilisation de consortiums capables de
dégrader simultanément plusieurs composés.

Dans ce contexte, cette étude visait a créer, stabiliser et optimiser des communautés microbiennes
synthétiques (SynComs) capables de dégrader trois herbicides fréquemment retrouvés dans
Uenvironnement : Uatrazine, le 2,4-dichlorophénoxyacétique (2,4-D) et le métamitron. 27 Syncoms ont été
créés en réalisant toutes les combinaisons possibles de trois souches, chacune dégradant U'un des
herbicides, a partir des 9 souches disponibles (3 par herbicides). Ces SynComs ont été mises en culture
dans deux milieux minimums : 'un contenant une source de carbone et d’azote assimilable par toutes les
souches, 'autres contenant en plus les trois herbicides. Apres trois cycles de cultures les capacités de
minéralisation ont été mesurées. Sept SynComs performant ou intéressant dans leur composition ont
ensuite été sélectionnés pour une phase d’évolution de 10 semaines dans 9 milieux de complexité
croissante (de 0 a 3 herbicides). Les capacités de minéralisation avant et aprés évolution des SynComs
ont été analysées et comparées avec celles des souches cultivées individuellement dans les mémes
conditions.

Cette approche a permis de révéler des interactions variées entre souches, allant d’antagonismes a des
synergies fonctionnelles. Apres évolution, plusieurs SynComs ont montré une activité de minéralisation
dépassant celle des souches en monoculture. Ces résultats soulignent l'intérét des communautés
synthétiques pour la bioremédiation de milieux contaminés complexes, en valorisant les dynamiques
évolutives et les interactions entre espéces.
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Résumé:

La bioaugmentation par inoculation de micro-organismes dégradant constitue une stratégie prometteuse
pour la bioremédiation des sols contaminés avec des pesticides. Cependant, ses performances restent a
améliorer, notamment en termes d’efficacité des inoculants. Pour pallier ces limitations, Uutilisation de
supports pour formuler des biocomposites dégradants apparait comme une approche pertinente pour
favoriser Uinstallation et Uactivité des inoculants microbiens dans le sol. Dans cette étude, nous avons
développé deux biocomposites composés de biofilms de la souche Cupriavidus necator IMP134 déposés
sur deux supports : une zéolite brute et une zéolite modifiée par un revétement en hydroxydes doubles
lamellaires (LDH). Notre hypothése est que lutilisation de ces supports, en particulier celui modifié,
permettrait d’améliorer la stabilité et Uefficacité de la souche dégradante, et que la performance des
biocomposites dépendrait des propriétés des sols.

Une expérimentation en microcosmes a été mise en place pour déterminer Uefficacité de la souche
apportée sans support et sous la forme de biocomposites & minéraliser le 2,4-D marqué au C dans trois
sols avec des propriétés physico-chimiques contrastées, et évaluer les impacts éventuels des deux
modes d’inoculation sur les communautés bactériennes natives des sols par séquengage d’amplicons du
géne 16S rDNA.

Nos résultats montrent que l'inoculation par Cupriavidus necator JMP134, sous forme libre ou en
biocomposite, augmente la minéralisation du 2,4-D, dans les sols non pré-exposés a cet herbicide. Cet
effet, indépendant du type de support et du sol testé, persiste jusqu’a 15 et 55 jours aprés inoculation.
Dans les sols pré-exposés, l'effet de l'inoculation est moins marqué, probablement en raison de la
stimulation préalable de la communauté microbienne dégradante indigéne. L’évaluation des effets non
intentionnels des biocomposites montre une modification de la structure et une diminution de la diversité
bactérienne, principalement liées a Uinoculation, sans effet notable du type de support. Nos résultats
apportent une évaluation complete de Uefficacité et de limpact écotoxicologique des biocomposites
dégradant le 2,4-D dans trois sols différents.

Mots-clés : Biocomposites, Microbiome, Pesticide, Bioremédiation
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Session 3 : Microbiote, fonction écologique et services écosystémiques

Sous les buttes, la vie : matiere organique et écosystemes microbiens en
permaculture
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Mots-clés : buttes de culture, qualité des sols, permaculture, microbiote

Résumé

L’agriculture conventionnelle se trouve a un tournant critique, confrontée a une crise économique, sociale
et environnementale sans précédent, dans un contexte de changement climatique, d’érosion de la
biodiversité et de dégradation rapide des sols. Face a ces enjeux, des approches innovantes telles que la
permaculture et les technosols construits pourraient offrir des alternatives durables et résilientes. Parmi
celles-ci, les buttes de culture d’inspiration permacole, majoritairement composées de matiere
organigue, apparaissent comme une solution prometteuse pour maintenir la fertilité des sols a long terme,
stimuler Uactivité biologique et améliorer les rendements, notamment dans des contextes de sols urbains
pauvres ou pollués.

Cette étude évalue la fertilité de quatre types de buttes de culture, différenciées par leur composition
(buttes sandwich, buttes lasagne, hugelkultur, buttes en terre), ainsi que celle de témoins non buttés, sur
une période de quatre ans. Elle comble un manque dans la littérature scientifique en analysant Ueffet de
ces configurations sur divers indicateurs de qualité des sols, en intégrant leurs propriétés physiques,
chimiques et biologiques.

Dés la quatrieme année, toutes les buttes intégrant de la matiére organique présentent des teneurs plus
élevées en nutriments disponibles, en carbone organique et en respiration microbienne que les buttes
composées uniguement de terre. Elles affichent également des rendements supérieurs a ceux des buttes
en terre et des témoins non buttés, dépassant méme la moyenne régionale observée pour les cultures
conventionnelles en Wallonie. Si les témoins non buttés retiennent davantage 'humidité que les buttes
surélevées, les buttes riches en matiere organique conservent mieux Uhumidité que celles composées
uniquement de terre. Toutefois, les buttes constituées exclusivement de résidus lignocellulosiques riches
en carbone souffrent d’une carence en azote au cours des deux premieres années, entrainant des
rendements nettement plus faibles durant cette période.
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Aprés quatre années de suivi, les tendances observées confirment que les buttes enrichies en matiere
organique favorisent des sols plus fertiles, soutenant a la fois la productivité agricole et la qualité
biologique des sols. Le suivi se poursuivra dans les années a venir afin de déterminer, pour chaque type
de butte, la durée de cette « période fertile » avant un éventuel déclin de fertilité. De maniere générale, ces
résultats enrichissent nos connaissances sur les technosols et ouvrent des perspectives concrétes pour
une production alimentaire durable en milieux urbains et périurbains.
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Transformation microbienne des pesticides dans les sols agricoles
et les captages d’eau potable

(Co) auteur(s) : Olivia RENARD", Bastien REDON®@, Théo MAURA®™, Marie MOERE®,
Mathilde MONPERRUS®), Mathieu SEBILO?, Rémy GUYONEAUD®

Adresse e-mail de Uautrice principale : olivia.renard@univ-pau.fr

Affiliations des co-auteurs :

™ Institut des Sciences Analytiques et de Physico-Chimie pour ’Environnement et les
Matériaux (IPREM) - CNRS / Université de Pau et des Pays de l’Adour (UPPA) - UMR 5254 -
6400 Pau, France

@ Institut d’écologie et des sciences de [’environnement de Paris (iEES Paris)— CNRS /

Sorbonne Université (SU) - UMR 7618 — 75005 Paris, France

® Institut des Sciences Analytiques et de Physico-Chimie pour ’Environnement et les

Matériaux (IPREM) - CNRS / Université de Pau et des Pays de U'Adour (UPPA) - UMR 5254

— 64600 Anglet,

France
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Résumé:

Les pratiques agricoles intensives actuelles entrainent des apports importants de pesticides et
d’azote dans les sols, qui sont susceptibles d’étre lessivés avec leurs produits de
dégradation/transformation jusqu’aux aquiferes, posant un risque de contamination des
ressources en eau potable. Les communautés microbiennes du sol et de U'eau souterraine
jouent un rble clé dans le devenir et la transformation de ces contaminants, influengant ainsi la
qualité de Ueau. Notre étude cible quatre molécules d’intérét : UAtrazine, le S-métolachlore, le
Chlorothalonil et le Diméthénamide-P. Ces molécules ont été sélectionnées pour la
récurrence de leurs produits de transformation dans les eaux souterraines et leurs statuts
réglementaires contrastés. En Europe, UAtrazine est interdite depuis plus de 20 ans, les
autorisations d’utilisation du Chlorothalonil et du S-métolachlore ont été retirées plus
récemment (respectivement en 2019 et 2024), tandis que le Diméthénamide-P est encore en
usage.

Trois sites agricoles dans le Sud-Ouest de la France (Béarn et Landes) présentant des captages
d’eau potable historiquement pollués en pesticides et en nitrates ont été sélectionnés. Des
échantillons d’eau souterraine au niveau des captages, et de sol sur deux parcelles agricoles par
site, ont été collectés tout au long de 'année 2024. Le calendrier de prélevements a été organisé
pour tenir compte a la fois des dynamiques hydrologiques (hautes et basses eaux) et des périodes
d’amendement (avec ou sans épandages récents de pesticides et d’azote). Ces échantillons ont
permis, par séquencgage Illumina MiSeq, une comparaison de la diversité et

desfonctions microbiennes (PICRUSt2) entre les sites et au cours du temps.

Un de ces sites a été choisi comme référence en raison des concentrations passées et
présentes particulierement élevées en pesticides azotés retrouvées dans son captage d’eau
potable. Les concentrations mesurées in situ fin 2023 atteignaient en effet 3,4 pg/L de
métolachlore ESA et 0,04 pg/L d’atrazine-déséthyl. Des échantillons de soletd’eau souterraine y
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ont été collectés pour servir d’inocula pour des cultures d’enrichissement, en vue de
Uisolement de souches bactériennes et fongiques. La diversité microbienne issue de ces
enrichissements a aussi été caractérisée par séquencage MiSeq. Des souches microbiennes ont
ainsi été isolées a partir d’enrichissements réalisés dans un milieu minimum contenant un
pesticide cible comme seule source de carbone (400 mg/L et 800 mg/L) ou bien dans un milieu
enrichi en carbone et supplémenté en pesticide (500 mg/L et 1g/L) (et en antibiotiques pour les
cultures dédiées aux fungi). Une démarche d’enrichissements suivis d’isolements de souches a
été menée pour chacun des pesticides ciblés par ’'étude. Les souches obtenues ont ensuite été
identifiées par séquencage Sanger. Elles appartiennent a plusieurs genres bactériens
notamment Pseudomonas, Sphingomonas, Variovorax, Caulobacter, Rhodanobacter et
Burkholderia, et fongiques notamment Fusarium, Trichoderma, Gibellulopsis, Candida,
Mucor, Alternaria et Filobasidium.

Les souches isolées sur S-métolachlore ont été évaluées pour leur potentiel de dégradation. Des
souches des genres Pseudomonas, Variovorax, Caulobacter et Alternaria ont ainsi montré une
capacité de dégradation allant de 20 a 60 % en 21 jours, dans un milieu de culture enrichi en
carbone et avec 1 mg/L de S-métolachlore. Un consortium microbien combinant plusieurs de ces
souches a ensuite été constitué et testé pour sa capacité de dégradation en laboratoire. Pour
approfondir les observations issues des analyses in situ et évaluer les capacités de
dégradation de ce consortium microbien dans des conditions se rapprochant de celles
retrouvées in situ, des expériences en microcosmes ont été réalisées avec des slurries de sol
agricole issu du site de référence. Ces tests ont également permis d’évaluer Uinfluence de
certains parametres (concentrations en nitrates et en pesticides, pesticides seuls ou en
cocktails) sur les communautés impliquées et les cinétiques de dégradation.

L’ensemble de ces travaux contribue a une meilleure compréhension du devenir des pesticides
étudiés dans les sols et les eaux souterraines, en soulignant le réle des communautés
microbiennes, et en intégrant Ueffet des fertilisants azotés. L’étude vise aussi a identifier des
voies de dégradation du S-métolachlore, spécifiques aux bactéries et aux champignons isolés, et a
explorer Ueffet des interactions microbiennes sur les dynamiques de dégradation. Des
approches protéomiques et transcriptomiques seront envisagées pour cibler les enzymes et
genes impliqués dans ces processus.
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Conséquences imprévues d’amendements en probiotiques et prebiotiques
sur un reboisement en pin de douglas de sols agricoles

(Co) auteur(s) :
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Le reboisement de sols agricoles peut s’avérer plus difficile du fait de Ualtération de propriété
physico-chimiques et (micro)biologiques du sol ou encore de la compétition avec les herbacées.
C’est pourquoi de plus en plus d’exploitants forestiers se tournent vers des interventions ciblant le
microbiome du sol, notamment en amendant en probiotiques et prébiotiques. Cependant, les
impacts écologiques de tels apports restent mal connus.

Dans ce projet, nous avons étudié les effets d'amendements de prébiotiques et probiotiques
commerciaux sur des sapins de Douglas dans trois types d’anciennes parcelles agricoles en
Bretagne : prairie, lande et champs de céréales. Pendant un an, nous avons suivi 90 arbres,
évaluant a la fois la physiologie des plants, la chimie du sol ainsi que ses communautés
bactériennes et fongiques par séquencages d'amplicons.

Contrairement aux attentes, les traitements ont déclenché une cascade d'effets négatifs. Les
plants traités ont rapidement montré un état de stress sévere avec une réduction des pigments
photosynthétiques et une mortalité accrue. Les amendements ont provoqué une accumulation
d'ammonium et des variations de pH. Dés le premier mois, les analyses microbiennes ont révélé une
dysbiose sévere caractérisée par un déclin des champignons symbiotiques coincidant avec un
enrichissement des champignons pathogenes. Les activités enzymatiques des cycles du carbone, de
l'azote et du phosphore ont été considérablement perturbées. Malgré une récupération
microbienne partielle au bout de six mois, le stress des plants a persisté un an, indiquant une
résilience écosystémique limitée. Les sols des prairies ont montré la plus grande vulnérabilité,
soulignant l'influence de historique de 'usage des sols.

Ces résultats remettent en question les hypothéses concernant les bénéfices universels des
amendements microbiens commerciaux. Les résultats soulignent la nécessité d'une évaluation
spécifique au site et suggérent que la restauration du microbiome indigene pourrait étre plus
durable que les produits commerciaux pour réussir le reboisement.

Mots-clés : probiotique, reboisement, dysbiose, communautés microbiennes
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Phytostabilisation des résidus miniers riches en arsenic : impact des
activités microbiennes sur la mobilité et la biodisponibilité de l'arsenic et
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Mots-clés :
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Résumé :

La sécurisation des résidus miniers représente un enjeu environnemental majeur, et la phytostabilisation
est une option a colt modéré pour atténuer 'érosion et la dispersion des particules contaminées. Dans
le cadre du projet interdisciplinaire oMIMo (ANR-22-CE04-0012-0), un scénario controlé de
phytostabilisation assistée a été étudié en serre en pots de 20 L, sur deux résidus riches en arsenic
provenant d'anciennes mines d’argent et de plomb (Pontgibaud) et d'étain (Abbaretz). Les résidus,
plantés ou non avec Festuca rubra, une herbacée présente sur les deux sites, ont été amendés avec du
compost et du calcaire pour apporter des nutriments organiques aux plantes et réguler le pH et arrosés
réguliecrement avec de l'eau de source imitant la pluie naturelle.

Le suivi des pots, réalisé tous les six mois sur deux ans, a combiné 'évolution de la communauté
procaryote (abondance par NPP des bactéries oxydant ou réduisant As ou fer (Fe), oxydant le soufre (S)
ou réduisant les sulfates (SO4) ; diversité de la communauté active par séquencage des ARNr 16S), de la
géochimie de U’ eau interstitielle (pH, Eh, conductivité, chimie, spéciation de l'As et du Fe), et de la
biodisponibilité et toxicité de l'As et des métaux pour les plantes (teneur en As et métaux dans les feuilles,
indice oméga-3). Les principaux résultats montrent que Festuca rubra s’est développée dans les résidus
amendés. Les abondances par NPP ont montré une cohabitation des bactéries oxydantes et réductrices
ciblées. La diversité de la communauté procaryote active, dominée par des bactéries du compostaT0, a
évolué différemment selon le résidu, avec cependant une dominance des Cyanobacteria qui se
développent a la surface des pots. Fe et As, essentiellement sous forme d’AsV, ont été mobilisés dans
l’eau porale du résidu Abbaretz, phénomeéne probablement lié a U'activité des bactéries Felll- et AsV-
réductrices dont 'abondance a augmenté a six mois dans ce résidu, alors qu’As et Fe sont restés piégés
dans le résidu Pontgibaud. L’évolution sur deux ans de ’'ensemble des parameétres géochimiques et
biologiques doit apporter une compréhension plus approfondie des mécanismes (notamment
microbiens) influengant le devenir de l'As et des métaux dans les résidus, leur impact sur les plantes,
l'objectif final étant, a terme, de développer un modele de transport réactif pour prédire la mobilité et la
disponibilité de l'As et des métaux pour les plantes dans les déchets miniers phytostabilisés riches en As.
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Résumé :

Rocks and minerals are usually considered as inert substrates in soil microbial ecology, while they are
the main components of the soil, they represent important reactive interfaces and particular microbial
habitats (i.e., the mineralosphere). In nutrient-poor soils such as in forests developed on acidic soils, they
represent important reservoirs of nutritive elements (e.g., K, Mg, Fe or P) necessary for the replenishment
of available soil nutrients and the maintenance of tree growth. However, these nutrients are not readily
available for living organisms. Their release depends on physical (i.e., fragmentation) and chemical (i.e.,
dissolution) reactions. To deal with these conditions, plant-associated microorganisms (e.g., fungi,
bacteria) have developed different strategies in order to directly or indirectly mobilize nutrients from
minerals and transfer them to the plants. This is the case of bacteria for which the ability to weather
minerals has been demonstrated for representatives of diverse taxa (e.g., Bacillus, Caballeronia,
Pseudomonas). The effectiveness at weathering minerals of certain bacteria and their enrichment on
minerals according to their physico-chemical properties suggest the deployment of a complex dialogue
between bacteria, minerals and the soil conditions, and the use of particular molecular mechanisms to
weather these minerals.

In this context, our goals are to investigate i) how mineral properties condition the mineral weathering
ability of bacteria and ii) which molecular responses are employed by bacteria to interact and weather
minerals. In this context, our work focused on effective MWe model bacterial strains (Caballeronia
mineralivorans PML1(12) and Collimonas pratensis PMB3(1)) to decipher the molecular mechanisms
employed by these strains during the interaction with a mineral and depending on the concentration of
key nutrients.

Through the combination of OMICs, geochemistry and mineralogy we provided an integrative and
understandable view of the molecular mechanisms regulated according to nutrient availability and
mineral properties. We also identified a new class of enzyme associated to the ability to weather minerals
that was not known before: the glucose-methanol-choline oxidoreductase.
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Résumé :

The intestinal microbiota and mycobiota (IMM) play a central role in regulating diverse physiological
functions, including immunity, metabolism, cognition, and motricity. In elderly people, a decline in
microbial diversity is commonly observed and is often associated with chronic inflammation and overall
health deterioration. Admission to a long-term care facility, with the dietary changes that this implies,
may significantly influence these microbial ecosystems.

This study aims to investigate the relationships between the diversity and composition of IMM, diet, and
cognitive and motor functions in long-term care facility residents, distinguishing between “poor eaters”
(PE) and “non-poor eaters” (non-PE). Participants are followed during one year from admission, with
clinical and biological measures every three months. IMM analysis is conducted using Illumina
sequencing targeting the V3-V4 region (bacteria) and ITS2 (fungi).

Several research axes are explored: Does institutional nutrition lead to a homogenization of IMM? Does
a characteristic microbial profile appear in individuals with PE over time, and at what kinetics? Are these
changes associated with variations in cognitive and motor functions, and/or inflammation ?

Furthermore, the impact of intercurrent events—such as infections, diarrhea, or antibiotics —will also be
analyzed to better understand their role in shaping microbiota dynamics over the course of the year.

Finally, these data will provide a better understanding of health and IMM of elderly residents living in long-
term care facility. Such understanding is essential for developing relevant and effective strategies,
including nutritional interventions, to preserve their quality of life.
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Impact of agricultural chemical inputs on the intestinal microbiota at both
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Résumeé :

The gut microbiome (GM) is a complex and dynamic ecosystem, where microbial interactions are crucial
for maintaining host health. Among these, the gut mycobiota significantly influences bacterial community
structure and function, contributing to intestinal homeostasis. Dysbiosis, an imbalance in GM
composition, can disrupt this equilibrium and is linked to the onset and progression of various diseases.
Environmental factors, including pesticide exposure, have emerged as important modulators of GM
stability. In this study, we investigated the impact of fipronil, a phenylpyrazole-class pesticide, on the
mammalian GM, with a focus on bacterial and fungal communities. Preliminary findings revealed that
fipronil enhances the fitness and virulence of Candida albicans, increasing its ability to invade and
damage intestinal epithelial cells. Additionally, fipronil, like many other pesticides, has previously been
identified as a cause of GM dysbiosis in invertebrates, including honeybees. Based on these findings, we
used high-throughput sequencing (metabarcoding) to analyze the GM composition of mice that were
exposed to chronic, sublethal doses of fipronil through oral gavage or drinking water. Our results indicate
that fipronil significantly alters bacterial and fungal populations in the gut, suggesting a disturbance in
interkingdom microbialinteractions. These findings highlight the potential of environmental pesticides to
disrupt the balance of gut microbes and emphasize the importance of evaluating their overall impact on

host health.
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Résumé :

Le microbiote rhizosphérique joue un rble central dans le développement et la santé des plantes,
influencant l'acquisition des nutriments, la signalisation hormonale et la tolérance aux stress. La relation
plante-microbiote est essentiellement dynamique. La plante se développe, passant par différents stades
programmeés génétiquement, au cours desquels sa morphologie, notamment racinaire, et son profil de
rhizodéposition (exsudats, cellules mortes) changent. La structure du microbiote change également au
cours du temps, du fait d’'une dynamique interne traduite par des variations d’abondance et des
remplacements d’especes, selon un processus appelé succession écologique. Ces dynamiques de
développement de la plante et de succession du microbiote ne sont pas déterminées uniquement par
des facteurs internes : elles s’influencent réciproquement. Dans cette étude, nous avons transplanté
des microbiotes rhizosphériques par inoculations successives, en manipulant le stade du microbiote a
inoculer et ’age a laquelle la plante est exposée a ce microbiote, afin de répondre aux questions
suivantes: Quel est lUeffet de I’dge de la plante au moment de linoculation sur Uefficacité de
Uinoculation ? Quel est Ueffet du stade du microbiote inoculé ? L’effet de ’age de la plante est-il le méme
selon le stade du microbiote ? On peut émettre 'hypothése que la synchronicité entre ’age de la plante
et le stade du microbiote pourrait améliorer l'efficacité de Uinoculation. Pour répondre a ces questions,
une expérimentation factorielle croisée a été mise en place. Des microbiotes rhizosphériques ont été
collectés sur des plants de mais (Zea mays L., lignée MBS847) agés de 2, 4 ou 6 semaines etinoculés sur
des plantes agées de 0, 2 ou 4 semaines, dans un sol préalablement autoclavé. Les plantes ont été
suivies pendant six semaines, avec des mesures hebdomadaires (hauteur, surface foliaire, nombre de
feuilles, chlorophylle, sénescence) et des mesures destructives a la récolte (biomasse aérienne et

racinaire). Les analyses par modeles linéaires généralisés montrent un effet significatif de ’age de la
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plante sur plusieurs traits : la taille, la surface foliaire, la concentration de chlorophylle et la senescence
foliaire (p-value < 0.05). Aucun effet du stade du microbiote n’a été observé, si ce n’est sur la
concentration en chlorophylle (p < 0.01) et sur la senescence (p < 0.01). Une interaction entre ’age de la
plante et le stade du microbiote inoculé a également été observée sur plusieurs traits morphologiques
et phénologiques, notamment sur la biomasse racinaire (p < 0.01), le ratio biomasse aérienne/racinaire
(p <0.001), la sénescence (p <0.01) et la chlorophylle (p < 0.01). Chez les plantes inoculées jeunes (P0),
plus le microbiote est mature, plus la biomasse racinaire est importante par rapport a la biomasse
aérienne. Cette réallocation pourrait étre due a la capacité accrue d’un microbiote mature a exploiter les
exsudats racinaires, voire a détourner les flux de ressources de la plante a son propre avantage, en
particulier lorsque la plante est jeune. A Uinverse, chez les plantes plus agées (inoculées a 2 ou 4
semaines), les microbiotes matures semblent favoriser une meilleure concentration en chlorophylle et
limitent la sénescence foliaire, suggérant une capacité de la plante a éviter le détournement de ses
ressources lorsqu’elle est plus 4gée. L’age de la plante reste néanmoins le déterminant principal de la
réponse a l'inoculation. La réponse de la structure du microbiote, analysée par barcoding ARNm 16S et
ITS, est en cours d’analyse. Nous serons donc en mesure de montrer Uimpact de ’age de la plante et du
stade du microbiote sur la modification de la structure du microbiote inoculé. Ces résultats soulignent
la nécessité de prendre en compte 'age de la plante et le stade du microbiote dans les stratégies
d’inoculation. Ils démontrent qu’un microbiote de stade avancé peut avoir des effets opposés sur une

plante selon son age.
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Résumeé :

Dans un contexte ou les interactions plantes—microbiotes sont de plus en plus considérées comme un
levier pour une agriculture durable, il est devenu essentiel de clarifier comment ces partenaires peuvent
étre sélectionnés pour améliorer la résilience et la performance des agroécosystemes. Si des stratégies
de sélection sur la plante ou sur les microorganismes existent depuis longtemps, la reconnaissance de
’holobionte (plante et microorganismes associés) comme unité de sélection ouvre de nouvelles
perspectives — mais conduit aussi a de nombreuses ambiguités. Nous proposons un cadre conceptuel
innovant basé sur une distinction fondamentale entre deux réles dans toute démarche de sélection : (i)
la population variable (ou «varying population), c’est-a-dire U'entité sur laquelle porte la variation
héréditaire sujette a sélection ; (ii) la population porteuse (ou carrying population), sur laquelle est
mesuré le trait sélectionné. Ce cadre permet de classer de maniére rigoureuse les différentes stratégies
de sélection, gu’elles soient classiques ou émergentes, et d’identifier les situations dans lesquelles la
sélection porte réellement sur ’holobionte, plutdét que sur Uun ou lautre de ses partenaires. Nous
distinguons cing grands cas : (1) Sélection végétale classique ; (2) Amélioration de microorganismes ; (3)
Sélection végétale pour moduler les fonctions microbiennes ; (4) Sélection microbienne pour moduler un
trait végétal ; (5) Sélection d’holobionte. Notre cadre conceptuel permet de dissiper les confusions
fréquentes dans la littérature, notamment entre effets directs et effets en cascade. Par exemple,
sélectionner des bactéries produisant de U'lAA dans Uespoir d’améliorer la croissance végétale ne releve
pas d’une sélection sur plante-microbiote (cas 4), mais d’un effet indirect du cas 2. Inversement, vouloir
sélectionner des plantes sur la base de traits racinaires ou de profils d’exsudation, dont on suppose gqu’ils
influenceront le microbiote sans avoir mesurer ces changements microbiens, releve du cas 1 et non du
4. llpermet également d’attirer Uattention sur les répercussions potentielles, volontaires ou involontaires,
qui peuvent survenir chez le deuxieme partenaire, suite a la sélection du premier ; un exemple classique
est la perte de fonctions microbiennes d’intérét au cours de la domestication des plantes. Il met en
évidence des opportunités a saisir, comme le fait de mobiliser les liens fonctionnels entre plantes et
microbiotes, méme dans les cas ou la sélection ne porte que sur un des deux partenaires. Lapport
majeur est probablement le fait de fournir la premiére définition de ce que pourrait étre la sélection
d’holobionte : une approche dans laquelle la population variable est nécessairement constituée a la fois
de la plante et du microbiote, sans que les deux soient nécessairement la population porteuse.

Selon la nature de la population variable de plantes et de microorganismes (variants naturels, obtenus
par évolution dirigée, hybrides, mutants, organismes synthétiques), on peut théoriquement générer un
trés grand nombre de combinaisons croisées, permettant d’envisager un grand nombre d’approches pour
la sélection d’holobionte. Penser en termes de population variable et population porteuse offre une grille
de lecture puissante pour orienter la sélection dans les systemes plante-microbiote. Cela permet d’éviter
les malentendus, d’optimiser les leviers existants, et d’ouvrir la voie a de nouvelles formes de sélection
pour agroécologie.
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Résumeé : Le génotype d’une plante influence la composition de son microbiote racinaire, en
modulant sa capacité a recruter des microorganismes bénéfiques ; cette différence est
observée entre especes de plantes [1] mais aussi entre génotypes d’une méme espece [2].
Ces microorganismes peuventinteragir avec les pathogeénes telluriques, et, dans les sols dits
résistants, contribuer activement a la réduction de Uincidence ou de la sévérité des maladies
racinaires [3]. Pourtant, les bases génétiques du recrutement de microorganismes
phytobénéfiques par la plante, ainsi que les taxons et fonctions microbiens impliqués dans la
résistance des sols aux maladies restent encore largement inconnus. Dans le cadre du projet
ANR DEEP IMPACT (“Deciphering plant-microbiome interactions to enhance crop defense to
bioagressors”, ANR 20-PCPA-0004), nous faisons Uhypothése que lUefficacité d’une
communauté microbienne protectrice issue d’un sol résistant dépend du génotype de la
plante, et que certains loci du blé sont associés a la capacité de recruter ces partenaires
bénéfiques. Pour tester cette hypothése, 50 sols provenant de champs en France ont été
criblés pour leur résistance a la fusariose du collet, une maladie du blé tendre (Triticum
aestivum) causée par le pathogeéne fongique Fusarium graminearum. Dans un second temps,
un panel de 241 lignées de blé tendre a été cultivé sous serre dans un sol composite résistant
a lafusariose du collet. La sévérité de la maladie, causée par Fusarium graminearum, a été
notée apres 8 semaines, et UADN de la rhizosphere a été analysé en métagéenomique
shotgun. Les taxons microbiens et fonctions génétiques associés a la résistance a la maladie
sont utilisés comme phénotypes intermédiaires pour identifier, par GWAS (Genome-Wide
Analysis Study) [4], les déterminants génétiques du blé impliqués dans leur recrutement. Ces
résultats ouvrirontlavoie a une sélectionvariétale intégrant les interactions bénéfiques avec le
microbiote.

(10) Gruet et al. Wheat genome architecture influences interactions with phytobeneficial
microbial functional groups in the rhizosphere. Plant, Cell & Environment, 46:1018-1032 (2023).

(11) Valente et al. Symbiotic variations among wheat genotypes and detection of quantitative
trait loci for molecular interaction with auxin-producing Azospirillum PGPR. Microorganisms,

11:1615 (2023).

(12) Schlatter et al. Disease suppressive soils: new insights from the soil microbiome.
Phytopathology, 107:1284-1297 (2017).
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(13) Beilsmith et al. Genome-wide association studies on the phyllosphere microbiome:
embracing
complexity in host-microbe interactions. The Plant Journal, 97:164-181 (2019).
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Résumé :

Les anémones de mer sont des holobiontes complexes qui comprennent non seulement des micro-
organismes (microbiote), mais aussi des métazoaires, comme les poissons-clowns. Des études
antérieures ont révélé l'impact significatif des épisodes de blanchissement sur le microbiote des
anémones et sur leur physiologie. Cependant, cet impact reste peu étudié sur le microbiote des
poissons-clowns, alors que le phénomene de dysbiose microbienne pourrait favoriser 'émergence
d'agents pathogénes et/ou opportunistes potentiellement néfastes pour les poissons-clowns.

Pour répondre a cette problématique, nous avons échantillonné in situ le microbiote d'anémones
saines et blanchies de U'espéce Radianthus magnifica, ainsi que celui des poissons-clowns associés
de Uespece Amphiprion chrysopterus lors du blanchissement de 2019 dans le lagon de Mo’orea, en
Polynésie frangaise. Le metabarcoding a été utilisé pour examiner la diversité des communautés de
Symbiodiniaceae et bactériennes.

Nos résultats ont révélé des différences significatives pour les communautés de Symbiodiniaceae et
de bactéries entre les anémones saines et blanchies. Plus précisément, la diversité alpha de
ces communautés microbiennes était plus élevée chez les anémones blanchies, suggérant une
dysbiose microbienne et une augmentation en abondances de taxons opportunistes. En revanche,
aucune différence n'a été observée dans les assemblages bactériens des poissons-clowns
associés auxanémones saines et blanchies. Malgré cette absence de corrélation entre le microbiote
des poissons-clowns et le blanchissement des anémones, nous avons constaté que les poissons-
clowns vivant sur la méme anémone présentaient néanmoins des communautés bactériennes
similaires. Par conséquent, nous avons émis l'hypotheése que le blanchissement des anémones n'a
pas d'impact significatif sur le microbiote des poissons-clowns et que le contact direct entre
poissons était le principal facteur influencant la composition de leur microbiote.
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Résumé :

Les plantes, en tant qu’holobiontes, ont la capacité de s’adapter aux changements
environnementaux en mobilisant leur microbiote. Cette adaptation pourrait étre liée a une
nouvelle voie de communication entre les plantes et leur rhizomicrobiote faisant intervenir des
miARNSs, dont ’expression est elle-méme régulée par des micropeptides (miPEPs). Nous
avons récemment montré que les miARN des plantes régulent la diversité et 'activité du
rhizomicrobiote. Parmi ces miARNs, la famille des miARN 159 joue un rble crucial dans la
croissance et le développement des plantes, ainsi que dans leur réponse aux stress biotique et
abiotique. Nous avons montré que le miARN 159c de la plante est présent de maniére stable
dans la rhizosphére mais son rdle reste inconnu dans ce compartiment. Nous faisons ainsi
Uhypothése que le miARN 159c est impliqué dans la résistance au stress hydrique des plantes
via la régulation de leur rhizomicrobiote. Différentes expérimentations in vitro et in planta ont
été réalisées, et nous avons montré que i) Uexpression du miARN 159c est induite dans la
rhizosphere suite a 'application du miPEP correspondant, ii) un traitement miPEP de plantes
induit un changement de structure du rhizomicrobiote et une modification de ’expression des
genes chez une bactérie modele et iii) en condition de stress hydrique, des plantes traitées au
miPEP présentent une meilleure résistance.

Lensemble de ces données nous invite a explorer les mécanismes mis en jeu pour améliorer la

résistance des plantes a un stress abiotique, avec Uutilisation du couple miPEPs/ miARNs en passant par
des changements de la composition et de U'activité du rhizomicrobiote.
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Résumé :

Les microARN (miARN) sont de petits ARN non codants contrélant l'expression des genes gu’ils
ciblent. Leurs réles chez les plantes varient de la régulation des processus de développement a la
réponse aux stress abiotiques et biotiques. Par ailleurs, les transcrits des microARNs codent pour
des micropeptides (miPEPs) qui stimulent la production de leurs miARNs correspondants. Dans les
interactions hoétes-pathogenes, chaque partenaire développe des stratégies sophistiquées pour
leurrer les mécanismes de défense et de contre-défense de l'un et de Uautre. Dans ce contexte de
course a larmement, nous faisons ’hypothése que les microorganismes pathogenes de plantes ont la
capacité de produire des miPEPs similaires a ceux de leur hote afin de détourner son systeme
immunitaire. Ces miPEPs que nous avons nommés ‘pathoPEP’, agissent sur la plante en contrélant
spécifiquement Uexpression de miARNs et des genes ciblés par ces miARNs. Pour vérifier cette
hypothése, nous avons mené une analyse bioinformatique a partir de données de RNA-seq du
pathosysteme Brassica napus — Plasmodiophora brassicae complétée par une analyse Ribo-seq
réalisée sur ce méme modele. Notre étude a montré un lien robuste entre le niveau d'infection de

B. napus et l'expression a la fois des pathoPEPs et des genes de miARN végétaux ciblés par ceux-ci,
l'expression de ces deux derniers étant inversement corrélée. L’analyse Ribo-seq a validé la réalité de
I’expression et de traduction de ces pathoPEPs. Trois pathoPEPs ont été identifiés et prédits comme
régulant les miR156, miR158, and miR172. Certains genes prédits comme cibles de ces miARN eux-
mémes régulés par les trois pathoPEPs ont des niveaux d’expression (RNA-seq) et de traduction
(Ribo-seq) différents entre deux conditions d’infection, forte ou faible. Ces genes ciblés, impliqués
dans la voie de lauxine, la défense immunitaire, Uarchitecture racinaire ou le métabolisme
des glucides, sont supposés permettre a P. brassicae, via ses pathoPEPs, de détourner les voies
métaboliques de la plante (voies hormonales, synthése des sucres, morphologie racinaire),
facilitant ainsi sa progression invasive. Pour la premiére fois, cette étude propose Uimplication
de miPEPs de microorganismes pathogenes dans le détournement des voies de régulation post-
transcriptionnelle des plantes hétes, apportant de nouvelles connaissances dans

les interactions hotes-pathogenes.
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Résumé : The initial assembly of the tree microbiota from root to shoot, and its link to root exudates and
tissue metabolites, is not fully understood. Poplar serves as a model for studying these processes, as it
can be clonally propagated in sterile conditions and genetically modified. Using a mesocosm device in
which sterile poplar cuttings can be cultivated on sterile gamma irradiated or microbially colonized soils,
we demonstrated by combining metabarcoding and confocal microscopy approaches thatroot microbial
colonisation exhibited a dynamic response, initially involving saprophytic microorganisms and later
transitioning to endophytes and symbionts 2. We further characterised how fungal and bacterial
communities are altering root exudates as well as root and shoot metabolomes by gas chromatography-
mass spectrometry. Microbial colonisation triggered rapid and substantial alterations in both the
composition and quantity of root exudates, with over 70 metabolites exclusively identified in remarkably
high abundances in the absence of microorganisms, including defence compounds of the salicylate
family. Those later were strongly depleted in the root’s exudates in the presence of microorganisms,
suggesting the rewiring of root metabolism and/or a metabolization by the microorganisms. On this basis,
we hypothesized that salicylates play a role in structuring of the colonization of poplar roots by
microorganisms and that some saprophytic microorganisms which are early colonizers of the
rhizosphere could metabolize salicylates and by doing so allow the growth of sensitive late comers. To
test this hypothesis, we measured the sensitivity of a collection of bacteria and of fungi isolated from the
rhizosphere of poplars and we tested their ability to metabolize salicylates. Results indicate that these
abilities differ depending on compounds and microbial strains suggesting that different salicylates play
distinct roles in shaping poplar microbial communities.

Bibliographie :

1 - Fracchia, F., Guinet, F., Engle, N.L. et al. Microbial colonisation rewires the composition and content
of poplar root exudates, root and shoot metabolomes. Microbiome 2024, 12, 173.

2 - Fracchia,F., Mangeot-Peter, L., Jacquot,L., Martin,F., Veneault-Fourrey,C., Deveau, A. Colonization
of Naive Roots from Populus tremula x alba Involves Successive Waves of Fungi and Bacteria with
Different Trophic Abilities. Applied and Environmental Microbiology, 2021, 87 (6).
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Résumé :

Les holothuries ou concombres de mer habitent les fonds marins du monde entier (Brusca et Brusca,
2005). Outre leur réle environnemental et leur importance économique comme aliments, les holothuries
suscitent Uintérét scientifique en raison de leur biologie encore peu caractérisée et notamment leur
liquide intérieur, qui baigne les organes. Ce liquide coelomique abrite les cellules immunitaires de ’hdte
ainsi qu’un microbiote.

Nous avons décrit dans un premier temps les différents types de ccelomocytes dans le liquide
ccelomique, par des approches de microscopie et cytométrie en flux. Les principaux types cellulaires
sont au nombre de cing : les sphérulocytes (dont des types amoeboides), les cellules de type morula, les
cellules fusiformes, les phagocytes et les cellules de type lymphoide.

Dans un second temps, nous avons inventorié par une approche de métagénomique ciblée
(métabarcoding 16S) la composante bactérienne du microbiote. En termes d'abondance relative, le
phylum des Pseudomonadota occupe plus de 50 % de la niche, 15 % pour les Bacteroidota, 10% pour
les Actinomycetota et 10% pour les Bacillota. Au sein de chaque phylum, la biodiversité de ce bactériote
varie en fonction des paramétres environnementaux, mais aussi en fonction de I’état physiologique de
’héte (Laguerre, 2021).

Cet ensemble de résultats illustre la théorie de U’hologénome, qui considere I’hote et les micro-
organismes associés (microbiote) comme un super-organisme appelé holobionte, au sein duquel les
relations symbiotiques mutuelles assurent une résilience accrue face aux fluctuations
environnementales (Guerrero et al., 2013, Rosenberg et Zilber-Rosenberg, 2018). L’ensemble de ce
« bactériote » résidentiel composé de genres bactériens marins ubiquistes doit vraisemblablement jouer

un role essentiel dans ’homéostasie de cet holobionte.

Nos axes de recherche actuels visent a comprendre la maniére dont interagissent, au sein du liquide
ccelomique, les cellules eucaryotes de U’hdte - impliquées dans Uimmunité — et ces bactéries,
visiblement impliquées dans ’homéostasie de leur hote.

BruscaR., Brusca G. (2005), Invertebrados, (2da edicion), McGraw Hill, Interamericana de Espafa, S. A.

Laguerre H. (2021) Microbiote des Echinodermes: spécificité et plasticité des microbiotes chez
Holothuria forskali (Echinodermata, Holothuroidea). These de doctorat. Brest.

Rosenberg, E., and Zilber-Rosenberg, I. (2018). The hologenome concept of evolution after 10 years.
Microbiome 6.

Guerrero R, Margulis L, Berlanga M. (2013). Symbiogenesis: the holobiont as a unit of evolution.
International Microbiology 16: 133-143.
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Résumé :

Les ports ont fait 'objet de travaux de restauration écologique pour compenser le déclin des
ressources halieutiques. Les récifs artificiels installés a cette fin dans des nombreux ports francgais
sont utilisés comme nurseries par les poissons coétiers, recrutés au stade larvaire dans les zones
littorales et ne migrant vers le large qu'une fois adultes. Plusieurs études ont évalué Uefficacité des
récifs sur la base d'indicateurs mesurés au niveau de Uindividu (croissance et condition) et de la
population (abondance). Ainsi, le recrutement des poissons est pres de cing fois plus élevé dans les
récifs artificiels portuaires que dans les zones naturelles voisines, confirmant la contribution positive
de la restauration effectuée.

Cependant, on sait que la qualité de l'eau portuaires est fortement perturbée par des polluants
chimiques et biologiques libérés par les activités portuaires et les eaux de ruissellement.

Dans ce contexte, les parties prenantes, en particulier celles en charge de ces infrastructures,
souhaiteraient évaluer l'impact de l'éco-exposome sur les juvéniles des poissons portuaires. L’éco-
exposome étant les polluants auxquels les organismes sont soumis tout au long de leur
développement. Pour répondre a cette demande sociétale, une approche holistique et
interdisciplinaire, dans un contexte « Une Seule Santé », est nécessaire.

Cette présentation portera sur le travail effectué pour approfondir sur cette question chez ’espece de
poisson coétier Diplodus vulgaris dans deux zones d’étude, contrastées écologiquement, se situent
dans le port de Port-Vendres (Pyrénées-Orientales) et dans une nurserie naturelle proche. Les captures
ont été effectuées par plongée a différents stades de développement sur deux années. Les analyses du
métabolome par métabolomique non ciblée et du microbiote par métabarcoding du géne 16S rRNA ont
été réalisées. Un comptage des genes liés a la résistance a la pollution a également été réalisé par PCR
digitale. Les données issues de ces méthodologies seront mises en relation avec les données de 'éco-
exposome, issues de 'étude de 'ADN environnemental (metabarcoding et

genes liés aux résistances) et 'analyse des polluants mesurés en continue par des échantillonneurs
passifs (inorganiques) ou ponctuels (organiques) présents dans la colonne d'eau.
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Les résultats montrent que les juvéniles de la zone portuaire présentent des profils métaboliques et
microbiens différents des poissons de la zone naturelle en milieu et fin de développement. Le
métabolisme des plusieurs acides aminés ainsi que d’autres molécules pas encore identifiées, était
sous-exprimé dans la zone portuaire. Le microbiote associé aux poissons portuaires se différencie de
ceux de la zone naturelle, a la fin du développement, sans pour autant présenter des différences
significatives en termes de quantité de génes de résistance aux polluants, quelque soit la zone, bien
gu’une tendance a la diminution de la résistance a été observé les deux années. Ce résultat est en
contradiction avec d’une présence significativement plus importante des métaux dans les organes
des poissons portuaires en fin de développement.

Par rapport au éco-exposome portuaire, une différence dans la structure des communautés
microbiennes des eaux entre les zones a été observée beaucoup plus remarquable lors d’un
échantillonnage lors des pluies intenses. Cette pluie a en plus modifié la diversité et les fonctions
étudiées. Concernant les concentrations en polluants, les éléments traces métalliques étaient
significativement plus importantes dans le port. La présence de polluants émergents (caféine et
théophylline), a pu étre observée dans les deux zones mais a une plus forte concentration dans le port.
D’autres polluants (pesticides et produits pharmaceutiques) ont pu étre observés dans le port
uniquement lors d’un échantillonnage pendant une pluie intense.

Les résultats obtenus jusqu’a présent sont prometteurs en termes des méthodologies employées et
de leur capacité a nous informer sur le métabolisme et le microbiote des poissons et de ’exposome
auquel ils sont soumis pendant leur développement dans les récifs artificiels portuaires. Ils montrent
que la pollution du port pourrait influencer le microbiote et perturber certaines fonctions
physiologiques essentielles, avec des réponses parfois contradictoires. Des études complémentaires
vont se poursuivre afin de mieux comprendre 'impact de ’éco-exposome portuaire sur la santé de ces
poissons. Par ailleurs, ces études pourraient in fine permettre d’identifier des biomarqueurs
biologiques et biochimiques de réponse et d’adaptation physiologique des poissons portuaires, qui
s'ajouteraient aux indicateurs actuellement utilisés et cités précédemment, pour évaluer Uefficacité
des restaurations écologiques.
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Antimicrobial resistance (AMR) has emerged as one of the most pressing global public
health challenges of the 21st century. Over the past decades, the widespread and often
inappropriate use of antibiotics—both in human medicine and veterinary practice—has
significantly accelerated the development of resistant bacterial strains (Talebi Bezmin Abadi et
al., 2019). If current trends continue unchecked, it is estimated that by 2050, up to 10 million
deaths annually could be attributed to infections caused by antibiotic-resistant bacteria (O'Neill
etal., 2016). This looming crisis underscores the urgent need for a coordinated, multidisciplinary
response that recognizes the deep interconnections between human, animal, and environmental
health. The "One Health" approach, now widely endorsed by major health organizations and
scholars alike, advocates for integrated strategies encompassing rational antibiotic use,
enhanced microbial surveillance, and sustainable ecosystem management (Aguirre et al., 2019).
Among the various forms of antimicrobial resistance, resistance to carbapenems is particularly
alarming. Carbapenems are considered last-resort antibiotics due to their broad-spectrum
activity against both Gram-positive and Gram-negative bacterial pathogens, including those
resistant to other major classes of antibiotics (Aurilio et al., 2022). A major mechanism conferring
this resistance is the production of carbapenemases—a subclass of p-lactamases primarily
found in Gram-negative bacteria—that confers resistance by hydrolyzing most B-lactam
antibiotics, including carbapenems (Sawa et al., 2020). These enzymes are encoded by various
genes, often located on mobile genetic elements such as plasmids, accelerating the spread of
resistance across clinical, animal and environmental settings (Mills and Lee, 2019). This
resistance is predominantly found in Enterobacteriaceae, with carbapenem-resistant strains
distributed on a global scale (Ma et al., 2023). The identification of Escherichia coli B28, isolated
from an urban river in Montpellier and carrying the IncX3 plasmid pTsB26 harboring the blanpm-s
gene, highlights the ability of such resistance determinants to persist in natural environments
(Hammer-Dedet et al., 2022).

Building on this observation, the present study investigates the presence and potential
trophic transfer of carbapenem resistance in coastal marine environments, a compartment still
largely understudied despite its potential role as a reservoir for antibiotic resistance genes. To
assess the risk of dissemination through the marine food web, we first isolated bacteria from the
digestive microbiota of a clam to test their ability to receive the IncX3 plasmid pTsB26 harboring
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the blanoms gene previously described. Atransconjugant isolate of Rahnella aquatilis carrying this
plasmid has been selected for the further in vivo tests. We then conducted controlled bathing
experiments using Ruditapes philippinarum (Manila clams). The bathing experiments aimed to
determine (1) whether the transconjugant R. aquatilis could be detected in the clam microbiota
after exposure, and (2) whether the carbapenem resistance determinant could be horizontally
transferred to native bacterial populations within the clam’s digestive gland. Preliminary gPCR
analyses targeting both the resistance gene and the plasmid confirmed the absence of blanpmsin
wild clams prior to the experiment. Following two independent bathing trials, the R. aquatilis
transconjugant was successfully recovered from the clam microbiota, indicating its persistence
post-exposure. In addition, several other isolates showed evidence of potential resistance
acquisition. MALDI-TOF mass spectrometry identification revealed a broader-than-expected
taxonomic spectrum of putative recipients, including not only Gammaproteobacteria such as
Shewanella spp., but also Actinomycetota like Microbacterium spp. These preliminary findings
suggest that horizontal gene transfer of carbapenemase resistance genes may occur across
diverse bacterial taxa within marine bivalve microbiota. As a next step, clams will be used as
vectors in trophic transfer experiments involving the digestive microbiota of seabream (Sparus
aurata), to further investigate the dissemination dynamics of carbapenem resistance along the
marine food web.

This highlights the relevance of trophic interfaces in the dissemination of critical

resistance genes and underscores the need to incorporate marine ecosystems into integrated
One Health AMR surveillance strategies.
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Résumé :

Les rhizobactéries promotrices de croissance des plantes (Plant Growth Promoting
Rhizobacteria, PGPR) constituent une solution prometteuse pour renforcer la résilience et la
durabilité des agrosystemes. Ces bactéries stimulent la croissance végétale en colonisant la
rhizosphere et peuvent également améliorer la tolérance des plantes aux stress biotiques et
abiotiques. Malgré la commercialisation de plusieurs souches, leur efficacité reste souvent peu
reproductible sur le terrain. Parmi les facteurs explicatifs, l'interaction avec les communautés
microbiennes du sol (microbiote) demeure peu explorée, bien qu’elle soit déterminante pour
implantation, la survie et Uactivité des PGPR.

Notre étude vise a mieux comprendre les interactions entre plusieurs microbiotes édaphiques et
une souche de Bacillus velezensis, ainsi que leurs impacts sur la bioactivité de cette bactérie sur
la physiologie du froment de printemps. Une premiére expérimentation a été menée dans des
mini-écosystemes, en conditions gnotobiotiques et non-gnotobiotiques. Des graines de
différentes variétés de froment ont été inoculées avec des souches de B. velezensis, puis semées
sur des sols agricoles, stérilisés ou non. Apres deux semaines de croissance, les plants ont été
récoltés afin de mesurer leur biomasse et d’analyser architecture de leur systeéme racinaire. Les
résultats ont montré i) qu’en conditions gnotobiotiques, certaines souches favorisent la
croissance des plantes, et ii) que cette promotion est atténuée en présence du microbiote natif.
Ces données ont permis d’identifier une combinaison variété-souche pertinente pour les
expérimentations suivantes.

En parallele, treize sites agricoles ont été sélectionnés sur la base de la physico-chimie de leurs
sols et de leur historique agronomique, afin de représenter la diversité des agrosystemes
wallons. Leurs microbiotes ont été isolés et caractérisés sur les plans taxonomique
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(communautés bactériennes et fongiques) et fonctionnel (Community Level Physiological
Profiling, CLPP).

Suivant le méme protocole expérimental, le potentiel de promotion de croissance d’une souche
de B. velezensis a été évalué sur une variété de froment avec ces treize sols, en comparant des
échantillons stériles (effet physico-chimique) et non stériles (effet microbiologique). La biomasse
et Uarchitecture racinaire des plantules ont été analysées, et des échantillons de sols ont été
prélevés en début et en fin d’essai.

Les résultats de lU'ensemble de ces essais, ainsi que la caractérisation taxonomique et
fonctionnelle des communautés microbiennes, seront présentés a 'audience. Enfin, un apercu
de notre approche intégrée et des dispositifs expérimentaux prévus pour obtenir des
informations mécanistiques sera également partagé.

167



Interactions fongo-bactériennes induites par les HAPs dans les
anthrosols des surfaces de la ville de Lyon le long d’un gradient de
typologies urbaines

Co-auteurs : Guillaume Schwob!”, Wessam Galia", Baptiste Luton”, Sihem Guesmi®®,

Veronica Rodriguez-Nava'"?, Delphine Mouniée'”, Laurence Fraissinet-Tachet!", Emmanuelle
Bergeron”, Emmanuelle Danty-Berger", Benoit Cournoyer"

Co-auteurs : " Université Claude Bernard Lyon 1, UMR Ecologie Microbienne, CNRS 5557, INRAE
1418, VetAgro Sup, 1 Av. du Bourgelat, 69280 Marcy L’Etoile, France, @ Laboratoire de Biologie
Médicale de Référence des Nocardioses, Institut des Agents Infectieux, Hépital de la Croix-
Rousse, Hospices Civils de Lyon, Lyon, France

Mots-clés : Microbiome urbain, Anthrosols, Hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAPs),
Interactions fongo-bactériennes, Risque sanitaire en milieu urbain.

Résumé:

Les anthrosols urbains qui s'accumulent sur les surfaces de voirie constituent des réservoirs
persistants de polluants environnementaux ainsi que des assemblages microbiens complexes,
incluant des bactéries pathogenes. Cependant, les mécanismes écologiques régissant la
dynamique de ces organisations en condition de pollution restent méconnus. Cette étude vise a
évaluer Uinfluence des communautés fongiques sur les microbiomes bactériens et 'occurrence
de formes pathogenes, en lien avec la contamination par les hydrocarbures aromatiques
polycycliques (HAP) ainsi que d’autres facteurs environnementaux généraux, tels que la
température, le pH, les teneurs en carbone, azote et phosphore et les éléments traces
métalliques (ETM). Nous avons émis U'hypothése qu’un gradient croissant de pollution par les
HAP favoriserait 'émergence d’associations fongo-bactériennes spécialisées, stimulant des
synergies inter-regnes, notamment celles impliquées dans la dégradation des hydrocarbures
dont certains acteurs pourraient étre des formes pathogenes en raison de leurs aptitudes a
produire des surfactants et alcane mono-oxygénases.

Des anthrosols ont été échantillonnés sur trois saisons dans trois morphotypes urbains
contrastés de la métropole de Lyon (France). Une approche intégrative combinant PCR
quantitative, tragage des sources microbiennes, séquencgage par amplicon (genes ARNr 16S et
ITS) et analyses chimiques a été mise en ceuvre. Les résultats mettent en évidence la pollution
par les HAP comme un facteur déterminant majeur des microbiomes des anthrosols, affectant a
la fois leur composition taxonomique et les processus d’assemblage écologique. Le long du
gradient de pollution aux HAPs, les communautés bactériennes et fongiques ont montré une
divergence accrue, reflétant un filtrage environnemental plus marqué chez les bactéries et une
accentuation de la dérive écologique chez les champignons. L’analyse des réseaux de co-
occurrence inter-régnes ont révélé une cohésion fongo-bactérienne renforcée et une robustesse
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structurelle accrue en condition de forte pollution par les HAPs, malgré une complexité
topologique globalement réduite. Sous forte pollution, ces réseaux étaient dominés par des
modules synergiques enrichis en groupes fonctionnels bactériens associés a la pathogénicité et
la dégradation des hydrocarbures, en interaction étroite avec des champignons lichénisés,
saprotrophes coprophiles ou épiphytes. Bien que la diversité globale des pathogénes bactériens
ait diminué, certains HAPs ont modulé la dynamique de taxons spécifiques tels que
Acinetobacter et Nocardia, également corrélés a des indicateurs de contamination fécale,
suggérant un scénario de co-contamination spatio-temporelle dans les anthrosols urbains.

Ces résultats soulignent le réle central des interactions microbiennes médiées par la pollution
dans le maintien de réservoirs pathogénes en milieu urbain, et appellent a une intégration plus
systématique de U’écologie microbienne inter-réegnes dans les démarches d’évaluations des
risques sanitaires et environnementaux en milieux urbains.
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Résumé:

Les communautés microbiennes associées aux plantes sont soumises a de multiples
contraintes environnementales qui fagonnent leur stabilité. Comprendre comment la diversité
phylogénétique initiale influence la convergence évolutive et la dynamique de ces communautés
constitue un enjeu majeur pour U'écologie microbienne. Ce projet valorise une collection de 916
bactéries natives (Pseudomonadota, Actinomycetota, Bacteriodota, Bacillota) isolées de 152
populations naturelles d’Arabidopsis thaliana de la région Occitanie pour constituer les
communautés synthétiques (syncoms). Par une approche d’évolution expérimentale, nous
cherchons a évaluer la stabilité et les trajectoires évolutives des syncoms soumises a des
contraintes environnementales répétées. Trois types de syncoms de 30 souchesont été
constitués, partageant un microbiote commun de 20 espéeces (différentes) mais différant par la
composition des 10 souches restantes (espéce unique, espéeces différentes ou choix aléatoire).
Nous avons mis en place un dispositif expérimental combinant six conditions contrastées,
incluant différentes températures (20°C, 28°C, 37°C) de maniere stable ou par alternance
(changement toutes les 12 ou 24h) ainsi qu’un stress chimique (variations de pH) en présence de
jus d’A.thaliana. Quinze syncoms sont cultivées par condition et transférées sur dix cycles de
24h. Cette approche représente plus de 5400 échantillons, suivis par séquencage d’amplicons
gyrB, au cours du temps et des environnements. Nous testons trois hypotheses : (i) malgré leur
composition initiale, les communautés évoluent de fagon convergente dans un méme
environnement et a plus haut niveau de taxonomie ; (ii) certaines conditions favorisent la perte
ou la divergence de certains taxa ; et (iii) la diversité génétique fonctionnelle initiale prédit la
stabilité compositionnelle: les associations sont privilégiées entre les souches
complémentaires dans leur production de métabolites. Ce dispositif original explore Uinfluence
de la complexité initiale, des pressions environnementales et de la dérive génétique sur
’évolution des syncoms via des analyses de métagénomique et de statistiques multivariées des
cycles successifs.
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Résumé :

Plant rhizosphere microbiota plays a crucial role in supporting plant adaptation to environmental
conditions and promoting plants growth by mobilizing nutrients. To better understand these
benefits, scientific attention has increasingly focused on identifying the plant core microbiome,
defined as the smallest, stable, and heritable subset of microbial communities that preserves
key functionalroles.

Traditionally, the "core microbiota" has been defined by its taxonomic composition. However,
this taxonomic identity is highly influenced by environmental variables, such as soil type, making
it difficult to identify universally beneficial microbial members. To overcome these limitations,
the concept of the "core functional microbiota" [1] has been introduced, shifting the focus from
taxonomy to functions. This framework prioritizes the identification of microbial subsets
harbouring functional genes consistently expressed across various macroenvironments and that
contribute significantly to plant nutrition and growth. Despite this promising conceptual shift, the
functional traits of these core functional microbiota, as well as their interaction with host plants
remain poorly understood, with limited experimental data to support their roles.

Given this background, we hypothesize that (1) plant genotypes with high genetic diversity
differentially shape the functional gene repertoire of their rhizosphere microbiota; and (2) specific
microbial traits, such as those related to iron mobilization, are modulated by plant x soil
interactions.

To evaluate these hypotheses, we conducted two complementary experiments. First, using a
non-targeted metagenomic approach, we studied the rhizosphere microbiota of seven Medicago
truncatula genotypes, representing five genetic classes from a core collection of 184 accessions
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[2], grown in a Mediterranean soilwhere Medicago spp. was naturally endemic. We analysed both
taxonomic composition and functional gene profiles to assess the influence of host genotype.
Second, employing a targeted functional approach, we focused on microbial communities
involved in iron mobilization. Two contrasting Pisum sativum genotypes (iron chlorosis-sensitive
and -tolerant) and one Triticum aestivum genotype were grown in three distinct soil types. From
their root systems, 38 representative strains involved in iron-related processes were isolated, and
subjected to whole-genome sequencing to characterize their biosynthetic gene cluster (BGC)
profiles and functional gene content.

A total of 76,264 genes were identified as shared core genes across the rhizosphere microbiota
of all the seven M. truncatula genotypes. In contrast, 8,244 gene exhibited differential
abundances across theses genotypes. This analysis revealed two major genotype clusters, each
associated with distinct sets of functional genes. Among these differentially abundant genes,
7,936 genes showed higher counts in Group 1, while 273 genes were more abundant in Group 2.
Functional annotation indicated that Group 1 was enriched in genes associated with inorganic
ion transport and metabolism, including TonB-dependent receptors and iron transport systems,
whereas Group 2 showed enrichment in genes related to amino acid transport and metabolism.
In the second experiment, whole genomic sequencing of the 38 iron-related strains revealed that
both soil type and plant genotype significantly shaped microbial functional profiles. A total of 51
putative secondary metabolite BGCs were identified, with their composition and relative
abundance significantly influenced by plant x soil interactions. Notably, Pseudomonas spp. were
consistently detected across all plant-soil combinations, suggesting their role as a core
functional taxon, whereas Enterobacter spp. were selectively enriched in specific combinations,
indicating context-dependent recruitment and functional plasticity in microbial community
assembly..

Together, these findings enhance our understanding of how host plant genotype and soil
environment co-shape the functional potential of rhizosphere microbiota, particularly regarding
nutrient-related traits such as iron mobilization. If these microbial functions are confirmed to
benefit plant nutrition or health, they could be considered as targets for microbiome-informed
breeding approaches aimed at promoting the recruitment of beneficial microbial communities.

[1] Lemanceau P, Blouin M, Muller D, Moénne-Loccoz Y (2017) Let the core microbiota be
functional. Trends in Plant Science 22, 7: 583-595. doi: 10.1016/j.tplants.2017.04.008.

[2] Ronfort J, Bataillon T, Santoni S, Delalande M, David JL, Prosperi JM (2006) Microsatellite
diversity and broad scale geographic structure in a model legume: building a set of nested core
collection for studying naturally occurring variation in Medicago truncatula. Bmc Plant Biology 6,
28.do0i: 10.1186/1471-2229-6-28.

172



Session 5 : Microbiote, Anthropocéene et changement
climatique

Core resistome des biofilms marins en zones portuaires multi-
contaminées

Elisa CATAO (1), Simon THOLLET (1), Sandrine BESSETTE (1), Chloé PAZART (2), Karine
LEMARCHAND (2), Alina TUNIN-LEY (3), Jean TURQUET (3), Gaél LE PENNEC (4), Jean-
Frangois BRIAND (1)

Contact : elisa.catao@univ-tln.fr

(1) MAPIEM, Université de Toulon, Toulon, France ; (2) Institut des Sciences de la MER de
Rimouski—- 310 allée des Ursulines, CP 3300, Rimouski (Québec) G5L 3A1, Canada ; (3) Centre
technique d’appui a la péche réunionnaise (CAP RUN - CITEB) [France] - ile de la Réunion,
France, La Réunion ; (4) Laboratoire de Biotechnologie et Chimie Marines (LBCM) - EA 3384,
Lorient — Université de Bretagne Sud [UBS] : EA3884 - France

Mots-clés : Biofilms marins, resistome, métagénomique, zones cotieres, pollution
anthropique

Résumeé :

Les perturbations causées par les pollutions sur la biodiversité marine constituent un enjeu
majeur. Face a cette problématique, des approches moléculaires peuvent étre utilisés pour la
surveillance environnementale des écosystemes coétiers et ainsi, anticiper Uimpact de la
pollution via U'étude des génes de résistance microbiens. Les biofilms marins, composés de
microorganismes venant de la colonne d’eau, sont ainsi proposés comme intégrateurs des
variations potentielles de cet écosysteme. Leur étude permet de comprendre Ueffet des
polluants sur la communauté microbienne dans ’eau et bioaccumulés dans le biofilm.

Pour étudier ces communautés de micro-organismes, procaryotes ou eucaryotes, adhérés a une
surface et entourés par leurs substances polymériques extracellulaires, des plaques de PVC ont
été immergés, a 1m de profondeur pendant un mois. L’'immersion a eu lieu dans cing sites
portuaires (dans le cadre du projet PAINTS) avec des caractéristiques physico-chimiques,
biologiques et sociétales contrastées a savoir : les rades de Sept-iles (Québec, Canada),
Rimouski (Québec, Canada), de Lorient (France), Uile de La Réunion (France) et Adelaide
(Australia). Les parameétres physico-chimiques de qualité de l'eau et la concentration en
éléments traces meétalliques ont été corrélés aux profils taxonomiques procaryotes et
fonctionnels des communautés de biofilms. Pour cela, 'ADN extrait des 15 biofilms (5 sites en
triplicats) a été utilisé pour le séquencgage de bibliotheques de métagénomes (~100 millions de
séquences par échantillon) ayant Uobjectif d’investiguer ’hypothése que les communautés
microbiennes auront des réponses spécifiques aux conditions de chaque port étudié, malgré leur
similarité liée au méme support (PVC) et au contexte portuaire.
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Les résultats des analyses en métagénomique shotgun montrent, tout d’abord, une composition
taxonomique significativement différente entre les sites étudiés, cependant avec des groupes
majoritaires souvent décrits dans les biofilms marins. Les trois familles les plus abondantes
étaient Alteromonadaceae (Sept-lles : 56.4 £ 5.09%), Flavobacteriaceae (Adélaide, Lorient, La
Réunion : ~38.3 £ 11.9%) et Rhizobiaceae (Rimouski : 38.1 £ 13.8%).

Pour investiguer la réponse a la pollution, une affiliation génétique des genes de résistance a des
métaux (MRG) et a des antibiotiques (ARG) a été réalisé avec Diamond via les bases de données
BacMet et SARG, respectivement. Quelques MRGs et ARGs présents se sont montrés spécifiques
a chaque site, cependant, la plupart des contigs (>70%) ont présenté une affiliation commune.
Les MRGs les plus présents ont été identifiés pour la réponse au peroxyde d’hydrogene (sodB),
une résistance multiple avec le géne vcaM et a la résistance a U'arsenic (arsB). Pour ce dernier,
aucune corrélation avec les faibles concentrations d’arsénique dans ’eau des cing sites n’a pu
étre établie. Etant donné le manque d’information sur les antibiotiques potentiellement présents
dans les eaux étudiés, 'étude des ARGs se veut une source d’information des réponses a un plus
large spectre de biocides dans les communautés de biofilm, notamment grace aux
connaissances de cross-résistance entre les deux groupes de genes de résistance. Cependant,
et méme si un tres faible nombre de contigs semble posséder des ARGs, les 5 sites ont indiqué
une forte abondance de novA, genes de résistance a la novobiocine. Elle pourrait étre a la fois liée
a une utilisation d’antibiotiques ciblant 'ADN gyrase, ou une résistance intrinseque a la majorité
des gram négatifs (dont les familles les plus abondantes dans les biofilms).

En étudiant les cing zones cotieres qui possédent des caractéristiques physico-
chimiques distinctes et des degrés de contamination métallique spécifiques, nous avons
pu identifier une core communauté de la réponse aux métaux dans les biofilms, bien qu’il
n’ait pas été possible de définir une signature génétique unique propre a chaque profil de
contamination métallique, hypothéese qui reste a confirmer.

La prochaine étape sera d’investiguer 'abondance et la diversité du resistome sur les génomes
reconstruits a partir des métagénomes (metagenome assembled genomes; MAGs). La
construction de MAGs se fera avec CONCOCT, suivi d’une vérification manuelle sur Anvi’o, pour
augmenter la résolution phylogénétique des analyses et pour essayer de comprendre d’avantage
les mécanismes de résistance présents dans les environnements cotier et portuaire. Ensuite,
Uinvestigation des groupes taxonomiques qui portent ces MRGs et ARGs chez les biofilms marins
pourra aider a la compréhension des taxa résistants, et les réservoirs du resistome
spécifiqguement dans ’environnement marin et ceci dans le contexte des études en OneHealth.
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Adaptation membranaire a la température chez les bactéroidota

Eve HELLEQUIN, Sylvie COLLIN, Marina SEDER-COLOMINA, Paulina RYSZ,
Pierre VEQUAUD, Christelle ANQUETIL, Arnaud HUGUET

sylvie.collin@sorbonne-universite.fr
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Les microorganismes sont capables d’ajuster la composition lipidique de leurs
membranes en réponse aux conditions environnementales, avec comme conséquence le
maintien du fonctionnement membranaire. Globalement cette adaptation implique des
variations du degré d’insaturation des acides gras des phospholipides, des variations de longueur
de chaine carbonée, du degré de cyclisation des lipides et des modifications de la position de
groupements méthyle sur les chaines de certains acides gras. Si ces modifications structurelles
sont conservées dans les paléoenvironnements jusqu’a aujourd’hui, elles peuvent étre exploitées
en paléoclimatologie pour reconstruire les conditions environnementales du climat passé auquel
les microorganismes étaient soumis lorsqu’ils étaient vivants. Ces reconstructions utilisent
’élaboration de proxies basés sur ces molécules fossiles. A ’heure actuelle, seul un type de lipide
bactérien, les tétraéthers de glycérol ramifiés, peut étre utilisé dans U'élaboration d’un proxy
continental de température ou de pH, dans les sols et dans les milieux aquatiques. Les
microoganismes sources sont cependant mal identifiés, ce qui ne permet pas d’avoir une vision
claire de la physiologie microbienne qui sous-tend cette réponse et des facteurs
environnementaux qui la contraignent.

Une autre famille de lipides bactériens est actuellement évaluée pour la construction de
proxies organiques de température et de pH. Basés sur les acides gras 3-hydroxylés, qui sont
essentiellement présents dans le lipopolysaccharide des bactéries Gram négatif, plusieurs ratios
ont été proposeés pour la reconstruction de la température moyenne de Uair en milieu terrestre.
Pour mieux comprendre quels facteurs jouent sur les variations des proxies, une étude de Ueffet
température a été entreprise a 'échelle de souches environnementales isolées. La comparaison
de trois Bacteroidota indique que ces espéces bactériennes partagent un mécanisme commun
d’adaptation a la température, méme si tous les acides gras ne varient pas de maniére identique
entre souche. Ces données suggerent une grande diversité de réponses qui reste a explorer dans
la diversité bactérienne des sols.

Mots-clés : température, proxy, acide gras 3-hydroxylé, membrane
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Roxane Dhommeée'?, Jennifer Michel', Vincent Leemans?, Pierre Delaplace?, Benjamin Dumont’,
Xavier Fettweis’, Roxane Bruhwyler’, Bernard Longdoz?, Abdoul Razack Sare’, Hervé
Vanderschuren', Cécile Thonar®, Fatima Zahra-Maghnia', Sébastien Massart", Caroline De

Clerck™.

-

: AgriculturelsLife-TERRA, Gembloux Agro-Bio Tech, ULiege,
2: EnvironmentlsLife-TERRA, Gembloux Agro-Bio Tech, ULiege.
3: Agroecology lab, Université Libre de Bruxelles.

* : ces auteurs ont contribué de maniere égale aux recherches

Contact : roxane.dhommee@uliege.be, caroline.declerck@uliege.be
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Résumé :

Dans les grandes cultures, la communauté microbienne édaphique, comprenant des
organismes tels que les Plant Growth-Promoting Rhizobacteria (PGPR) et les champignons, dont
les mycorhizes, joue un réle fondamental dans le développement des plantes. En effet, certains
microorganismes du sol sont capables de conférer une résistance accrue aux stress abiotiques,
d'améliorer la nutrition des plantes ainsi que la biodisponibilité des nutriments essentiels, et de
protéger les cultures contre divers bioagresseurs. Cependant, malgré leur importance reconnue,
leur évolution lors de la transition des agrosystémes dans un contexte de changement climatique
reste encore mal documentée, notamment en ce qui concerne l'impact de ce dernier sur la
biodiversité microbienne et la résilience des sols.

Dans ce contexte, une expérience a été menée dans un écotron composé de chambres de culture
a climat contrdlé au sein du TERRA-Ecotron’ (chaque chambre est équipée d’un lysimétre de 3m*®
de sol agricole), avec des plantations de blé d’hiver (Triticum aestivum L.), sur une durée de 9 mois.
Les lysimeétres ont été soumis a des simulations climatiques continues, prenant pour base les
projections climatiques du Groupe d’experts intergouvernemental sur l’évolution du climat (GIEC)
pour la Belgique. Deux conditions climatiques ont été comparées : un climat actuel, basé sur les
données de l'année 2015, et un climat futur projeté pour l'horizon 2094.

L'analyse de la diversité du sol de la rhizosphére et de la rhizoplane des procaryotes a été réalisée
en ciblant le géne codant pour CARNr 16S (région V3-V4), tandis que la diversité fongique a été
évaluée en séquencgant la région ITS1. Des prélevements ont été effectués a la fin de
’expérimentation (= récolte) pour chaque condition climatique. L’'indice de dissimilarité de Bray-
Curtis et les analyses de type PCoA (Analyse en Composantes Principales) ont révélé qu'il n'y
avait pas de différence significative entre les communautés procaryotes des sols sous les deux
conditions climatiques. Enrevanche, une différence statistiquement significative (p-value <0,001)
a été observée pour la diversité fongique, avec une variation notable entre le climat actuel et futur
dans les sols des lysimeétres. En effet, un enrichissement en taxa tels que Sordariomycetes,
Sordariales, Pezizales, Agaricales et Eurotiomycetes, ainsi qu’une diminution des Hypocreales,
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Sordariales, Mortierellomycetes, Capnodiales, Eurotiales, Pleosporales, Thelebolales, Helotiales
et Chaetothyriales ont été constatés pour le climat 2094. Ces changements de certains taxa entre
les chambres soumises au climat de 2015 et celles ou un climat de 2094 est simulé, pourrait
refléter des changements de niches écologiques spécifiques. Ces résultats suggerent qu'un
changement significatif dans les communautés fongiques pourrait survenir dans les
agrosystemes en réponse au changement climatique et influer sur la résistance du blé au stress
abiotique ou encore l'absorption des nutriments essentiels a la plante. Il sera donc crucial de
mieux comprendre ces évolutions pour anticiper les défis auxquels seront confrontées les
pratiques agricoles futures dans un contexte de changements globaux. Une meilleure
caractérisation de ces communautés microbiennes pourrait contribuer a une gestion plus
durable des sols agricoles face aux évolutions climatiques attendues.

": Le TERRA-Ecotrons est une composante de la Cellule d’Appui a la Recherche et a
UEnseignement « EnvironnementlsLife ». https://www.terra.uliege.be/cms/c_4082747/en/terra-
ecotron?id=c_4082747
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Mots-clés : milieu marin, pressions anthropiques, cytométrie en flux, bioindication

Résumé :

Dans les zones portuaires, les communautés microbiennes planctoniques sont exposées a des
apports récurrents en nutriments, matiere organique et contaminants d’origine anthropiques.
Ces perturbations affectent différemment les composantes de la boucle microbienne : les
enrichissements nutritifs stimulent les productions autotrophes et hétérotrophes tandis que les
contaminants chimiques toxiques peuvent affecter sélectivement certains groupes, notamment
phytoplanctoniques. Mieux comprendre la spécificité de ces réponses est essentiel pour
développer des outils de bioindication basés sur les réponses du microbiote planctonique.

Dans ce contexte, nous explorons le potentiel de la cytométrie en flux a imagerie pour
caractériser finement la structure de la boucle microbienne planctonique et identifier des
indicateurs microbiens sensibles et spécifiques a diverses perturbations environnementales.
Cette technologie combine analyse cellulaire multiparamétrique et capture d’images en temps
réel (jusqu’a 5000 images/s), offrant un compromis puissant entre quantification et description
morphologique. Les images sont traitées avec le logiciel ParticuleTrieur, permettant Uextraction
de descripteurs morphométriques (forme, taille, texture) et une classification automatisée par
réseaux de neurones convolutifs (CNN). Cette approche permet d’identifier des groupes
taxonomiques avec une résolution supérieure a celle permise par les cytomeétres analyseurs
classiques, avec une fréquence d’analyse élevée.

Une campagne d’échantillonnage d’un an est en cours, couvrant plusieurs échelles spatio-
temporelles afin de maximiser les contrastes environnementaux et de suivre différents
processus pouvant faire varier la qualité écologique du milieu. La structure des communautés
microbiennes incluant les procaryotes hétérotrophes, le phytoplancton et leurs prédateurs
(cilliés et flagellés) est analysée par cytométrie en flux a imagerie. En paralléle, des analyses
physiques et chimiques sont réalisées pour expliquer la variabilité du microbiote planctonique
observée.
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Les échantillons collectés permettront d’alimenter une base de données d’images riche et
représentative, et d’améliorer les modeles de classification automatisés. Ace jour, la base de
données constituée permet d’atteindre une précision de prédiction de 85,9 %, confirmant la
robustesse croissante de Uapproche. Une trentaine de groupes taxonomiques distincts ont été
identifiés, du phylum jusqu’a Uespéce. Parmi les taxons recensés figurent des dinoflagellés, des
diatomées, des chlorophytes, des cyanobactéries, ainsi que divers autres protistes tels que des
ciliés et des silicoflagellés. Les premiers résultats révelent une structuration nette des
communautés selon la localisation. Le calcul de biovolumes a partir des images permettra
d’estimer la biomasse relative de ces groupes. La corrélation entre ces données biologiques et
les variables physico-chimiques associées permettra d’identifier les premiers indicateurs
microbiens pertinents pour le suivi de la qualité des eaux portuaires.
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Comment Ueutrophisation faconne les communautés microbiennes
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L'eutrophisation des lacs péri-urbains, un phénomeéne naturel mais amplifié par Uactivité
humaine, souléve des enjeux de santé globale (« One Health ») en raison de l'interdépendance
entre la santé des écosystemes, des animaux et des humains. Le projet COM2LIFE explore Ueffet
de eutrophisation sur les communautés microbiennes présentes dans les lacs d’lle-de-France,
la région la plus peuplée du pays. Il examine la diversité taxonomique et fonctionnelle des
microorganismes des trois domaines du vivant (archées, bactéries, eucaryotes) et virus dans
l'eau, le sédiment et les poissons de lacs présentant différents degrés d’eutrophisation. Deux
hypothéses sont testées : (H1) a travers leur impact sur Ueutrophisation, les pressions
anthropiques influencent indirectement la diversité microbienne, et (H2) la composition et la
structure des communautés microbiennes varient dans U'espace et le temps, mais leurs
fonctions métaboliques sont conservées en raison de U'existence d’une importante redondance
fonctionnelle entre taxons et compartiments.

Pour cela, un suivi de la composition des communautés microbiennes a été réalisé durant
18 mois sur 9 lacs le long d’un gradient allant de lacs oligotrophes a des lacs fortement
eutrophisés, souvent sujets aux efflorescences de phytoplancton. Lanalyse s’est appuyée sur le
séquencage de genes marqueurs et du (méta)génome de microorganismes dominants, en
parallele d’'une caractérisation des parametres physico-chimiques des lacs. En reconstruisant
ces génomes, nous avons pu explorer et comparer les fonctions qu’ils permettent de réaliser,
entre saisons, et entre lacs. Lanalyse permet d’identifier les facteurs clés gouvernant la
dynamique des communautés microbiennes et de leurs fonctions a ’échelle de la région.

Les premiers résultats obtenus montrent que le statut trophique influence fortement la

composition des communautés procaryotes et eucaryotes présentes dans U'eau. Son effet est
moindre mais significatif sur les fonctions assurées par les procaryotes. Dans les lacs les plus
eutrophes, cette composition semble dériver dans le temps, suggérant une instabilité des
communautés a cette échelle temporelle. L’influence des variations de statut trophique est bien
plus importante que celle des variations saisonniéres, ce qui n’était pas forcément attendu
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compte tenu des fortes similarités physico-chimiques et de la proximité géographique entre les
9 lacs comparés, et souligne que chaque lac a sa propre dynamique. Dans ces lacs, les deux
especes de poissons analysées présentent des microbiotes d’autant plus altérés que le statut
trophigue est eutrophe, et ’espéece invasive semble mieux résister que la native.

Des travaux sont encore en cours, portant notamment sur les virus. Les résultats
montrent que le Grand Paris constitue un « laboratoire naturel » pertinent pour tester des
hypothéses sur ’écologie des lacs péri-urbains, puisqu’il abrite plus de 240 lacs répartis sur une
zone géographique restreinte, partageant de grandes similarités en termes de contexte
géologique, de superficie, et de profondeur, mais aussi des différences importantes de statut
trophique.

Mots-clés : Paris, bactéries, virus, microbiote, poissons, eucaryotes
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Résumé :

Les communautés microbiennes constituant des biofilms périphytiques jouent un role clé dans
les cours d’eau en contribuant notamment a la production primaire et au recyclage des
nutriments. Dans ces écosystemes, elles peuvent étre impactées par la pollution chimique,
notamment par des substances pharmaceutiques comme la sulfaméthazine, 'ofloxacine
(antibiotiques) et le diclofénac (anti-inflammatoire non stéroidiens), fréquemment détectées
dans les eaux. Ces substances peuvent ainsi présenter des effets écotoxicologiques sur les
biofilms périphytiques, méme a faibles concentrations. Cependant, ces effets restent
meéconnus, en particulier lorsque ces substances se trouvent sous forme de mélanges.

Cette étude en microcosmes visait a évaluer les effets individuels et combinés de ces trois
substances sur des biofilms périphytiques, en ciblant des concentrations environnementales :
18 nM (soit 5 a 6,5 pg/L) pour les substances individuelles, et 6 nM ou 18 nM pour chacune des
trois substances dans les mélanges.

Les effets sur les parametres fonctionnels mesurés (photosynthese et activités B-glucosidase,
phosphatase et leucine amino-petpidase) sont relativement limités. En revanche, 'approche
PICT (Pollution-Induced Community Tolerance) met en évidence l’existence de phénomene de
co-tolérance négative (Uexposition chronique a Uofloxacine a accru la sensibilité des
communautés hétérotrophes a la sulfaméthazine) ou positive (I’exposition chronique a
U'ofloxacine a accru la tolérance des communautés phototrophes au diclofénac). L’acquisition
de tolérance des communautés hétérotrophes a la sulfaméthazine et des communautés
phototrophes au diclofénac est également plus marquée lorsqu’elles sont exposées
chroniqguement au mélange a fortes concentrations (18 nM), suggérant respectivement un effet
synergique et un effet additif. Ces résultats soulignent la complexité des interactions entre
polluants et l'importance d’étudier leurs effets combinés pour mieux comprendre leur impact sur
les écosystemes aquatiques. Ils seront complétés par des approches de metabarcoding ciblant
respectivement le gene rbcl et le gene codant UARNr16S afin d’explorer les liens entre la diversité
microbienne et les niveaux de tolérance mesurés.
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Résumé : Dans le cadre des Programmes Scientifiques de Grande Ambition Régionale
- Maladies Infectieuses Emergentes (PSGAR-MIE), le projet EMERG a pour objectif de
caractériser lUexposome microbien des zones coétieres de Nouvelle-Aquitaine. Il
s’intéresse a la diversité et a la dynamique des communautés bactériennes, archéennes,
fongiques et micro-eucaryotes, en lien avec ’émergence de virus tels que la grippe aviaire
et le virus du Nil Occidental (West Nile virus, WNV). Depuis mars 2025, des campagnes
d’échantillonnage sont menées sur six sites représentatifs: Yves, La Palmyre,
Audenge, Moliets, Chizé et le Service National d’Observation SOMLIT a La Rochelle. Les
prélevements sont effectués dans trois compartiments - eau, sédiment et air - selon un
protocole saisonnier sur 18 mois. L’analyse des communautés microbiennes repose sur
des approches de meétabarcoding a haut débit ciblant des marqueurs génétiques
spécifiques (16S, 18S, ITS2). Ces données seront intégrées a des parametres
environnementaux mesurés in situ (température, pH, salinité, oxygene dissous,
nutriments) ainsi qu’a des variables météorologiques (vents, précipitations, marée), afin
d’identifier les conditions susceptibles de favoriser la persistance de ces virus. Une
attention particuliére est portée a la comparaison entre sites a faible probabilité
d’infection et zones touchées par des épisodes viraux confirmés, pour détecter des
signatures microbiennes et abiotiques caractéristiques des contextes d’épizootie.
L’ensemble des données sera analysé a 'aide d’outils biostatistiques et de modélisation
des réseaux écologiques. Ce travail vise a identifier des bioindicateurs fiables pouvant étre
intégrés aux dispositifs de surveillance environnementale, dans une perspective
anticipative face aux risques sanitaires. EMERG s’inscrit dans une démarche intégrative
et interdisciplinaire fondée sur le concept

‘One Health’.
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Résumé :
La présence généralisée de produits pharmaceutiques, en particulier les antibiotiques, conduit a
la sélection d’espéces bactériennes résistantes aux antibiotiques (BRA) favorisant ainsi la
dissémination de genes de résistance aux antibiotiques (GRA) dans différents compartiments des
écosystemes. En milieu rural, U'occupation des sols et les pratiques agricoles participent au
relargage d’antibiotiques et d’autres co-sélecteurs de résistance (biocides, métaux,...) et de
microorganismes ou de leurs génes vers les sols et les eaux de surface.

Les objectifs de ce travail conduit dans le cadre du projet BactResist (Agence de 'Eau

RMC) sont : i) d’évaluer la prévalence de GRA dans les sols et eaux de surface d’un bassin versant
rural (Claduégne, 43 km?) sujet a divers types d’activités mixtes (élevage, agriculture, tourisme,
villages et petite ville avec hdpital) et de contaminations potentielles associées (diffuses et
ponctuelles) et ii) de déterminer les sources et les pressions de sélection controlant la
dynamique spatio-temporelle de ces genes. Les résultats obtenus autant dans les eaux que les
sols montrent la présence systématique de genes de résistance dans tous les sites suivis, avec
des concentrations variables selon les sites et les marqueurs analysés. Ainsi, certains marqueurs
comme les genes sul sont détectés dans tous les sites du bassin versant, alors que blacmx.m, le
plus a risque d’un point de vue clinique, n’est jamais détecté. Nous observons que les eaux de
surface sont nettement marquées par les rejets domestiques (sites d’élevage et sites en aval de
la station d'épuration, du camping et de U'hdpital de Villeneuve de Berg) notamment en période
de basses eaux. La détection de GRA est ainsi trées souvent liée a des concentrations
géochimiques élevées (ions majeurs, éléments traces conduisant a une conductivité électrique
élevée...), elles-mémes spécifiques de certains sites et activités, notamment d’élevage (porcin,
caprin, bovin, ...), de camping, de traitement d’eaux usées domestiques ou hospitalieres.

En conclusion, au niveau spatial (bassin versant), les sols et les eaux sont différemment
contaminés, probablement en lien avec la distribution et Uinfluence différentielles des sources
de GRA. Au niveau temporel, les sources et 'exutoire de la Claduegne apparaissent variablement
contaminés sans doute du fait de la saisonnalité des activités humaines comme les activités
agricoles ou lactivité touristique sur le bassin versant.
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Résumeé :

Dans un contexte de changement climatique marqué par laridification croissante de
nombreuses régions, le recours a Uirrigation par effluents d’eaux usées traitées apparait comme
une solution alternative prometteuse pour maintenir la production agricole. Cependant, cette
pratique souléve des préoccupations quant a Uintroduction de contaminants chimiques et de
bactéries résistantes aux antibiotiques dans les agroécosystemes, augmentant le risque
d’exposition humaine via les aliments. L’irrigation avec des effluents pourrait également enrichir
le sol et la surface des cultures en genes de résistance aux antibiotiques (ARG), favorisant
potentiellement leur transfert horizontal. Par ailleurs, dans de nombreux pays, les maladies
bactériennes des cultures sont couramment gérées par l'application foliaire d’antibiotiques tels
que la streptomycine ou 'oxytétracycline.

Cette étude visait a évaluer si la combinaison d’une irrigation par effluents et d’un traitement
foliaire aux antibiotiques influence de maniéere synergique la charge en ARGs dans le sol et sur
les tomates, par rapport a chacun des traitements appliqués isolément.

Des plants de tomate ont été cultivés en serre sous quatre conditions (n = 8 par groupe) : eau
propre (controle), effluents de station d’épuration, eau propre + antibiotiques, et effluents +
antibiotiques. Les effluents, collectés deux fois par semaine, ont été analysés pour leur
concentration en Escherichia coli totaux et en E. coli producteurs de B-lactamases a spectre
étendu (BLSE). Les traitements antibiotiques étaient appliqués hebdomadairement par
pulvérisation foliaire. A maturité, les fruits et les sols ont été prélevés et analysés pour détecter
la présence d’entérobactéries, d’entérobactéries productrices de BLSE et de Clostridioides
difficile. L’ADN extrait des sols (kit Qiagen PowerSoil Pro) a été soumis a une quantification par
gPCR haut débit ciblant 248 génes marqueurs de résistance.

Aucune des tomates analysées n’a révélé la présence des bactéries ciblées. En revanche, les
sols irrigués par effluents étaient positifs pour E. coli, E. coli BLSE et C. difficile, tandis que les
sols recevant uniquement de U’eau, avec ou sans antibiotiques, étaient négatifs. L’analyse de
’abondance des genes de résistance a montré unimpact bien plus marqué des effluents que des
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antibiotiques seuls. Comparée a la condition contrble, Uirrigation par effluents a entrainé une
augmentation significative de ’abondance de 92 génes, contre 29 pour la combinaison effluents
+ antibiotiques, et seulement 4 pour les antibiotiques seuls. Parmi les ARGs enrichis figuraient
des marqueurs majeurs comme intl1, sull1, vanA, msrE, ermF et qacEA1.

L’absence de contamination des tomates peut s’expliquer par 'absence de contact direct avec
les effluents et par les propriétés potentiellement hostiles de leur surface a l'adhésion
bactérienne. De maniére contre-intuitive, la combinaison effluents + antibiotiques a entrainé une
augmentation moindre de 'abondance des genes marqueurs que les effluents seuls. Ce
phénomeéne pourrait s’expliquer par la durée relativement courte du traitement et par la
résilience intrinseque des communautés microbiennes du sol face aux antibiotiques.
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Résumé:

La prévention de la propagation des infections causées par des bactéries multirésistantes
nécessite une approche intégrée "One Health" qui reconnait l'interdépendance de la santé
humaine, animale et environnementale. Ces écosystémes interconnectés permettent le
transfert de bactéries résistantes aux antibiotiques (BRA) et de génes de résistance aux
antibiotiques (GRA), ce qui favorise l'émergence de foyers de résistance sous l'effet de pressions
sélectives partagées. Dans ce contexte, 'environnement peut étre un réservoir et une source de
BRA et de GRA mais il reste le compartiment le moins étudié dans la dynamique de la résistance
aux antimicrobiens alors qu’il est actuellement fortement sous lUinfluence des changements
globaux, dont 'augmentation de la température, a 'échelle mondiale.

Ainsi, l'objectif de ces travaux a été de confirmer ’hypothése qu’une augmentation réaliste de la
température induit une sélection de la résistance aux antibiotiques dans les environnements
aquatiques et, le cas échéant, d'identifier les mécanismes impliqués. Des microcosmes d'eau
de riviere (Rhone) ont été incubés a 20°C, a 28°C (augmentation constante de la température
simulant une augmentation globale de la température) et a des températures oscillantes
(intervalles de 3 jours a 20°C et de 4 jours a 28°C) simulant des vagues de chaleur pendant 28
jours. Nous avons ainsi démontré qu’une température constante plus élevée et des périodes
oscillantes de chaleur induisaient des changements dans la composition de la communauté
bactérienne et sélectionnaient des bactéries porteuses d'ARG. En outre, des analyses
métatranscriptomiques dans ces mémes conditions ont révélé une abondance plus faible de
transcrits liés a la division cellulaire, a l'activité et au métabolisme bactériens, a l'efflux
d'antibiotiques et a la mobilité dans les échantillons exposés a des températures oscillantes que
dans les échantillons témoins a température ambiante. Ainsi, ces travaux permettent de mieux
appréhender i°) comment l'augmentation des températures modifie la structure des
communautés bactériennes et sélectionne indirectement des mécanismes de résistances aux
antibiotiques et ii°) quelles sont les réponses complexes déclenchées suite a la perception de
stress thermique en environnement aquatique.
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Résumé :

La baie de Dakhla, riche en biodiversité marine, abrite une importante population de
mulets. En 2023, une mortalité massive de ces poissons a été observée, suscitant des
inquiétudes sur la santé de ’écosystéme. Des investigations ont été menées sur le terrain pour
collecter des données et des échantillons d’eau. Les individus adultes (de 40 a 460 g) étaient
particulierement affectés, tandis que les plus petits semblaient résister, ce qui suggere une
vulnérabilité accrue des mulets matures. Les paramétres environnementaux tels que la
température, U'oxygene et la salinité étaient normaux, excluant une cause environnementale
directe. L'observation des mulets moribonds a révélé des symptomes évocateurs d’une infection
ou d’une maladie : lésions sur la peau, les branchies, les yeux et les nageoires, exces de mucus
dans les branchies, et estomacs vides, traduisant des perturbations des systemes respiratoire,
digestif et immunitaire. L’'isolement de bactéries pathogénes a permis d’obtenir onze isolats a
partir des tissus infectés et des échantillons d’eau, en utilisant des milieux sélectifs favorisant
notamment la croissance de Vibrio. Les colonies caractéristiques retrouvées dans tous les tissus
étudiés (branchies, rein, rate) présentaient des profils identiques, laissant envisager U'implication
d’une seule espéce bactérienne, possiblement Vibrio harveyi. Ces premiers résultats nécessitent
des études complémentaires, incluant des tests de pathogénicité et des analyses génétiques,
pour confirmer le role de cette bactérie et comprendre les mécanismes responsables de la
mortalité massive. En conclusion, cette situation préoccupante met en évidence la nécessité
d’adopter des mesures de prévention et de gestion pour atténuer la mortalité des mulets, en
collaboration avec les autorités locales et les acteurs de la gestion des ressources marines.
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Résumé :

Face au changement climatique, les écosystemes tempérés sont soumis a des feux
de végétation plus fréquents et plus intenses. Ces incendies ont des conséquences visibles
sur les communautés végétales, cependant, ils affectent également le microbiote du sol,
perturbant son abondance et sa diversité mais aussi les fonctions qu’il supporte. Durant
Uété 2022, des feux de végétation intenses ont eu lieu dans les landes du territoire de
Paimpont (Bretagne) et lUobjectif de cette étude est d’analyser les réponses des
communautés microbiennes du sol et de la végétation ainsi que leur variabilité spatiale
et temporelle apres les incendies. Des relevés de végétation et des prélévements de sols
ont été réalisés durant les deux premieres années suivant la perturbation et selon un plan
d’échantillonnage intégrant des landes brilées et des landes de référence non brulées. Nous
avons observé un effet immédiat du feu sur le compartiment aboveground, détruisant toute
végétation visible, avec, trois mois aprés les incendies, une phase de recolonisation
végétale intense par des bryophytes. La diversification des communautés végétales s’est
ensuite ralentie jusqu’a atteindre, deux ans aprés la perturbation, une richesse spécifique
plus importante mais des communautés différentes entre les landes br(lées et les landes
de références. Dans le compartiment belowground, le feu a induit une forte diminution de
Uhumidité du sol ainsi que des contenus en carbone organique, azote total et NO3-. Le pH,
en revanche, n’a pas été affecté. Selon lactivité enzymatique microbienne mesurée, la
réponse différait dans le temps, ainsi une diminution de Uactivité B-1,4-Glucosidase a été
observée aux trois temps d’échantillonnage (10, 16 et 21 mois suivantles incendies), alors
que des diminutions significatives des activités B-1,4-acetyl-glucosaminidase et
phosphatase acide n’ont été observées qu’a partir de 16 et 21 mois suivant la perturbation,
respectivement. La réponse des communautés bactériennes et fongiques du sol est
actuellement en cours d’analyse par metabarcoding.
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Résumé:

La raréfaction croissante des ressources en eau, accentuée par le changement climatique,
constitue un enjeu majeur pour l'agriculture. La multiplication des épisodes de sécheresse de
plus en plus longs et séveres, compromet ainsi la production agricole nécessaire pour subvenir
aux besoins alimentaires de tous. Cette menace impose une révision en profondeur des
pratiques agricoles, notamment en matiere d'irrigation. Dans ce contexte, la réutilisation des
eaux usées traitées (REUT), issues directement des stations d'épuration, apparait comme une
solution prometteuse pour sécuriser 'approvisionnement en eau, tout en s'inscrivant dans une
logique d'économie circulaire. En effet, cette ressource, disponible sur la quasi-totalité du
territoire, pourrait étre valorisée plutét que rejetée directement dans le milieu naturel. Elle
contribuerait ainsi a une gestion plus durable et résiliente des systemes agricoles.

Toutefois, et malgré les bénéfices potentiels de cette pratique, des incertitudes subsistent quant
a son innocuité, en particulier sur le plan microbiologique. Méme apres traitement, les eaux
usées contiennent une charge bactérienne résiduelle incluant de nombreux microorganismes
potentiellement pathogenes pour 'Homme et les animaux. De nombreuses bactéries Gram-
négatives comme Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Acinetobacter baumannii ou encore
Pseudomonas aeruginosa peuvent étre présentes dans ces eaux, mais aussi certaines bactéries
Gram-positives sporulantes retiennent particuliecrement l'attention en raison de leur pouvoir
pathogene et de leur capacité de persistance dans l'environnement : Clostridioides difficile
(anciennement Clostridium difficile) et Clostridium perfringens. Ces deux bactéries productrices
de toxines sont responsables d'infections entériques et extra-intestinales chez 'Homme et
l'animal. Leur particularité réside dans leur capacité a former des spores, des structures
extrémement résistantes qui leur permettent de survivre pendant de longues périodes dans des
conditions environnementales défavorables, notamment dans les sols agricoles ou sur les
cultures. L'irrigation avec des eaux usées traitées

pourrait ainsi favoriser la dispersion de ces spores dans l'environnement et sur les denrées
alimentaires. Le risque est particulierement préoccupant pour les produits consommeés crus,
comme les radis ou les roquettes, qui ne subissent que trés peu de transformation avant la
commercialisation et la consommation.
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L'objectif de cette étude est de suivre et d'évaluer la contamination de cultures maraicheres
irriguées avec des eaux usées traitées naturellement contaminées par C. difficile et C.
perfringens, afin d'estimer le risque potentiel associé a cette pratique émergente en France.

Dans ce but, des cultures expérimentales de radis et de roquette ont été réalisées en serre et
irriguées pendant neuf semaines, soit avec des eaux usées traitées prélevées chague semaine a
la sortie d'une station d'épuration, soit avec des eaux usées traitées ayant été stockées pendant
21 jours, délai nécessaire a la diminution de la concentration de nombreux pathogenes. La
présence de C. difficile et C. perfringens a été recherchée par isolement sur milieu sélectif dans
chacun de ces échantillons d'eau, ainsi que dans les sols utilisés comme support de culture. Les
souches isolées seront ensuite caractérisées en termes de profils de toxines (PCR) et de
résistances aux antibiotiques d'intéréts (antibiogrammes). Apres la récolte, les légumes ont été
analysés dans le but d'isoler C. difficile et C. perfringens dans les différentes matrices (sol,
plante). Les résultats préliminaires montrent une prévalence de 100 % de C. perfringens sur les
radis arrosés avec des eaux usées. Les isolats obtenus seront ensuite caractérisés de la méme
maniere que ceux issus des eaux. Dans l'optique d'identifier l'origine de la contamination des sols
et des légumes, les génomes d'une sélection représentative d'isolats provenant des eaux, des
sols et des légumes seront séquencés.

Ces résultats permettront d'apporter des éléments clés pour guider les pratiques agricoles et les
réglementations autour de la REUT, dans le but de concilier durabilité des ressources et sécurité
sanitaire des aliments. Ils contribueront également a enrichir la réflexion sur la place de
l'économie circulaire dans la transition agroécologique.
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Résumeé :

Lors d’épisodes pluvieux, les eaux de ruissellement lessivent les surfaces urbaines et les
réseaux d’assainissement les acheminent vers les stations d’épuration (STEP). Quand la
quantité d’eau est trop importante, les STEP réalisent un « by-pass » des conduits menant
aux débordements des déversoirs d’orage (DDO), qui permettent d'éviter que les eaux
retournent dans les habitations. Cependant, cette situation provoque le déversement direct
des eaux usées et pluviales dans les eaux de surface.

Une étude approfondie intégrant divers parameétres biogéochimiques nous a permis
d’identifier sans ambiguité les DDO comme responsables des concentrations les plus
élevées en polluants jamais observées dans un cours d’eau cotier méditerranéen, déja suivi
autrement par les autorités. Afin de confirmer la robustesse de ces résultats, deux épisodes
de fortes pluies ont été suivis 24 heures sur 24, avec un échantillonnage ciblé lors des cinq
DDO pour quantifier les flux d’une large panoplie de parametres bio-géo-chimiques. Des
analyses ponctuelles le long du continuum terre-mer ont également été effectuées a
différents moments de l’année.

L'analyse approfondie des flux a permis de confirmer que les CSO contribuent quantitativement
plus que d'autres sources de pollution, telles que les eaux de ruissellement ou les STEP, a la
propagation des pesticides, produits pharmaceutiques, nutriments, bactéries fecales,
genes de résistance auxantibiotiques (GRA, qPCR), microorganismes urbains et pathogenes
(métabarcoding gene ARNr 16S). Ces observations soulignent que U'impact des DDO sur la
qualité des eaux de surface estlargement sous-estimé, notamment dans les régions ou ils
sont fréquents, comme en Méditerranée. Certains polluants et certains GRA issus de cette
étude ressortent comme potentiels indicateurs biogeochimiques pouvant étre intégrés a des
dispositifs de détection in situ permettant de déterminer les DDO les plus polluants, c'est-a-
dire ceux qui devraient étre supprimés en priorité afin de limiter

leur impact sur les écosystémes aquatiques et la santé humaine.
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Résumé pour communication orale :

La notion d’holobionte, définie comme l’ensemble constitué par 'organisme hobte et les
microorganismes qui lui sont associés, s’est imposée comme une approche intégrative clé,
notamment en écotoxicologie microbienne [1]. Les microbiotes jouent un réle important dans
I’absorption des nutriments, la croissance, la mise en place du systeme immunitaire et la
résistance aux pathogenes [2]. De récentes études ont mis en évidence que des perturbations
des communautés microbiennes, aussi appelées dysbioses, peuvent avoir un effet néfaste sur
I’hbéte, et le rendre davantage vulnérable aux pathogénes [3]. Or, ces communautés
microbiennes sont sensibles a divers changements environnementaux, y compris, en ce qui
concerne les organismes aquatiques, a la présence de polluants dans la colonne d’eau [4]. La
truite arc-en-ciel (Oncorhynchus mykiss) est une espéce étudiée en écotoxicologie, mais
également une des especes de poissons les plus élevées en aquaculture a travers le monde [5].
Mieux connaitre les microbiotes des poissons d’élevage, et la fagcon dont des polluants peuvent
les impacter, est essentiel pour favoriser leur croissance et leur santé, ce quireprésente un enjeu
majeur pour la sécurité alimentaire, dans un contexte de déclin des stocks de poissons sauvages.

Dans ce contexte, nous avons mené une étude ayant pour objectif de caractériser les
effets de 'exposition chronique au fluorure de sodium (NaF, 5 ou 17 mg/L), composé utilisé
industriellement, ou au tébuconazole (Thz, 69 pg/L), un fongicide, sur les microbiotes respiratoire
(branchie), digestif (intestin moyen) et cutané (mucus de U'épiderme) de la truite arc-en-ciel. Ces
trois tissus ont été sélectionnés car ils sont en contact direct et/ ou en interaction avec les
polluants retrouvés dans la colonne d’eau, comme le NaF et le Tbz. Pour caractériser les effets
de ces composés a des concentrations environnementales, des truites arc-en-ciel ont été
exposées chroniquement, dés 6 jours post-fécondation, pendant 7 mois. Les extractions d’ADN
et Uamplification de la région v3-v4 du gene codant pour 'ARNr 16S bactérien ont été effectuées
pour chaque tissu cible de la truite, dans chaque condition d’exposition. Le séquencage a été
réalisé avec un NextSeq2000 (Illumina) et le traitement bioinformatique grace au pipeline FROGS
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(version 5) [6]. Les analyses de diversité ont permis de caractériser les ASVs présents en termes
de diversité Alpha et Béta ainsi que la composition taxonomique des différentes communautés
bactériennes. Des analyses complémentaires (DESeq2 et LEfSe) ont permis de caractériser plus
finement les perturbations des microbiotes a ces deux polluants aquatiques. Les résultats
préliminaires montrent que les communautés bactériennes de ce poisson dulcicole sont
affectées par U’exposition chronique a ces polluants.
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Résumé:

Certaines pratiques agricoles conduisent a la contamination des sols par des microplastiques,
produits de dégradation des plastiques utilisés notamment sous forme de paillis. Ces
microplastiques se retrouvent alors au contact d’autres composés utilisés en agriculture tels que
les pesticides. La plastisphére, niche nouvellement créée, est supposée étre un « hotspot »
d’activité microbienne. Partant de ce postulat, nous supposons, qu’en présence de
microplastiques, un sol aurait un plus gros potentiel de minéralisation d’herbicides que sans
microplastiques. En revanche, a partir d’'une certaine dose de microplastiques, ces derniers
pourraient avoir un effet délétere sur les communautés dégradantes.

Afin de tester cette hypothése, des microcosmes de sol ont été traités avec des doses croissantes
de microplastiques biosourcés et biodégradables (de 0 a 20% w/w) et avec du 2,4-D, substance
active de certains herbicides a large spectre, a cinqg fois la dose agronomique. La moitié de ces
microcosmes ont également été inoculés avec une souche bactérienne connue pour dégrader le
2,4-D. La minéralisation du 2,4-D a été suivie par radiorespirométrie durant 20 jours et
'abondance de la communauté microbienne dégradante quantifiée par PCR quantitative au
début et a la fin de 'expérience.

Les premiers résultats de cette étude montrent une biodégradation du 2,4-D diminuée en
présence de fortes doses de microplastiques. De prochaines analyses permettront de déterminer
plus finement la dose critique a partir de laquelle les microplastiques ont un effet délétere sur les
communautés dégradantes.

A terme, les résultats permettront d’évaluer 'impact écotoxicologique des microplastiques sur
les communautés bactériennes des sols et leurs capacités a réduire la contamination des sols
par les pesticides.

Mots-clés : microplastiques, herbicides, biodégradation
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Résumeé :

Les tourbieres a pergélisol représentent un important stock de carbone (415150 Pg C). Le
réchauffement climatique modifie rapidement les écosystémes arctiques et provoque un dégel
rapide des tourbieres gelées. Le dégel du pergélisol augmente les incertitudes quant a la
minéralisation potentielle de la matiere organique (MO) stockée a long terme et l'émission de gaz
a effet de serre (GES), tels que le méthane (CH,) et le dioxyde de carbone (CO,). La minéralisation
du carbone stocké constituerait une rétroaction positive au changement climatique. Dans ces
écosystemes, les microorganismes sont largement responsables de la minéralisation de la MO.
Le dégel abrupt du pergélisol se caractérise par la formation de mares thermokarstiques et
I'effondrement de tourbe gelée dans ces mares. Ces phénoménes d’effondrement induisent un
mélange entre deux milieux contrastés en termes de composition en matiére organique dissoute
(MOD), nutriments et communautés microbiennes. D’une part les mares peuvent contenir une
MO labile issue de la production primaire et des communautés microbiennes dominées par les
Protéobactéries et Euryarcheota pour le regne des archées. D’autres part, la composition de la
tourbe gelée est fortement contrastée en fonction de sa profondeur et des cycles de gel-dégel.
On observe sous la couche active de fortes concentrations en nutriments dissouts dans la glace,
une diminution des ratios C:N, C:P dans le solide et des communautés microbiennes dominées
par les Firmicutes et Actinobactéries.

Nous avons échantillonné un sondage de tourbe gelée, du sédiment et de l'eau de mare
thermokarstique provenant d’un plateau a tourbiére polygonale proche de Churchill (Manitoba,
Canada). Ce site fait partie des Basses Terres de la baie d’Hudson, un des plus grands complexes
de tourbieres gelées du monde. Selon des résultats préliminaires et des caractéristiques
géocryologiques, le sondage a été découpé en quatre sections représentant des compositions
contrastées en termes de communautés microbiennes et de concentrations en nutriments
dissouts (NH,*, P et acides organiques). A partir de ces quatre sections nous avons reproduit, en
conditions controlées, différents scénarii d'effondrement de tourbe gelée dans une mare
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thermokarstique. Ces incubations conduites en aérobie et anaérobie permettent de suivre la
composition des communautés microbiennes, la production de GES et le transfert de nutriments
sur 8 mois d’incubation. CADN est extrait a partir de matériel solide échantillonné avant, apres 3
mois et a la fin de Uincubation. La composition des communautés microbiennes est déterminée
par séquencage des régions V4-V5 du gene fonctionnel 16S. Ce suivi permet de comprendre le
réassemblage des communautés microbiennes lors de U'effondrement de la tourbe gelée dans
une mare thermokarstique ainsi que les différents mécanismes qui Uinfluencent au court du
temps. En reliant ces données aux suivis de production de GES et de concentration en nutriments,
nous pouvons estimer influence respective du réassemblage des communautés microbiennes
et des apports en N/P sur la minéralisation de la MO.

En condition anaérobie, l'effondrement du pergélisol dans une mare thermokarstique semble
augmenter la production de CH,4 avec un effet synergique. En effet, la section la plus profonde du
pergélisol a produit presque deux fois plus de CH, (0,410,084 mmol de CH,) que la production
combinée de la tourbe du pergélisol et du contréle de mare (0,210,025 mmol). Ce résultat
suggere un effet limitant des fonctions microbiennes de méthanogenése sur la minéralisation de
la MO en condition anaérobie, pour les sections de pergélisol riches en nutriments et Firmicutes.
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