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Procédures expérimentales 

3 procédures d’extraction d’ADN testées sur 5 sols 

Evaluation de la qualité des ADN extraits: 

 

Quantification de l’ADN total extrait 

Quantification (qPCR) des gènes des ARNr 16S et 18S 

Profils de diversité (tRFLP) des Bactéries, Archaea, Fungi  

Introduction 
Depuis plusieurs années, les communautés microbiennes du sol sont étudiées au travers de leur ADN. Le mode d’extraction de l’ADN du sol revêt donc une importance 

capitale pour décrire la biodiversité microbienne. A ce jour, de nombreuses procédures d’extraction  d’ADN des sols sont disponibles et certaines sont mêmes standardisées 

(norme ISO 11063). Ces différentes techniques sont généralement basées sur une étape de lyse physique et de lyse chimique et sont surtout adaptées aux outils moléculaires 

de type qPCR et empreintes moléculaires. Le développement récent des techniques de séquençage massif parallèle (pyroséquençage 454), qui permettent d’aborder des 

inventaires taxonomiques précis et représentatifs,  nous conduit à revisiter les biais associés à ces procédures d’extraction d’ADN. L’objectif de cette étude est de définir le 

protocole d’extraction d’ADN du sol le plus approprié pour accéder au maximum de diversité microbienne tellurique. 

Procédures GenoSol-II et ISO-FastPrep: extraction d’autant ou plus d’ADN que la procédure ISO 

ISO-FastPrep: en moyenne 1,9 fois plus d’ADN fongique extrait qu’avec la méthode standard   

Comparaison de trois méthodes d’extraction 

ADN total  ADN bactérien  ADN fongique  

Bactéries  

Fungi  

Archaea 

Conclusions - Perspectives 

La procédure de broyage du sol (Bead Beating / FastPrep) influence fortement les profils de diversité 

Plus grande reproductibilité des résultats obtenus après broyage FastPrep 

Une modification simple de la procédure ISO (passage à un broyage FastPrep) permet d’extraire plus 

d’ADN, de détecter plus d’ADN d’Archaea et Fungi, et d’obtenir des profils de diversité plus reproductibles. 

Le pyroséquençage 454 va confirmer laquelle de ces procédures est la mieux appropriée pour détecter un 

maximum de diversité microbienne. 
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