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Session 1 : Dynamique de la
biodiversité, évolution et biogéographie



Dynamique structurale et fonctionnelle des
génomes des populations phytopathogénes
Dickeya solani et Dickeya dianthicola

Pauline Blin * !, Slimane Khayi 2, Yannick Raoul Des Essarts !, Jacques
Pédron 3, Teik-Min Chong 4, Kok-Gan Chang 4, Mohieddine Moumni 2,
Valérie Hélias °, Frédérique Van Gijsegem 2, Denis Faure !

! Tnstitut des sciences du végétal (ISV) — CNRS : UPR2355 — Bat. 23 av. de la terrasse 91198 GIF SUR
YVETTE CEDEX, France
2 Université Moulay Ismail de Meknés (MOROCCO) — Maroc
3 Institut d’écologie et des sciences de 'environnement de Paris (IEES) — Institut de recherche pour le
développement [IRD], Université Paris-Est Créteil Val-de-Marne (UPEC), Université Pierre et Marie
Curie (UPMC) - Paris VI, CNRS : UMR7618 — 46 rue d’Ulm, 75005 Paris, France
4 Division de Génétique et de Biologie Moléculaire, Institut de Sciences Biologiques, Faculté de
Sciences, Université de Malaisie, Kuala Lumpur, Malaisie — Malaisie
> AGROCAMPUS OUEST [Le Rheu| — Universite de Rennes 1 — UMR 1099 INRA-Biologie des
organismes et des populations appliquée a la protection des plantes (BIO3P), Domaine de la Motte,
35327 Le Rheu cedex, France

Chez la pomme de terre, la jambe noire et la pourriture molle sont des maladies provoquées
par des populations bactériennes associant une ou plusieurs espéces des genres Pectobacterium
et Dickeya. Depuis plusieurs décennies en Europe, 'implication des Dickeya s’amplifie, notam-
ment avec I’émergence récente (années 2000) de D. solani. Afin de comprendre les moteurs de
la variabilité génétique de D. solani et D. dianthicola, et ses liens avec le trait de vie que con-
stitue la virulence, nous avons entrepris une approche de génomique comparative structurale et
fonctionnelle. Les technologies Illumina et PacBio ont été combinées afin d’obtenir des génomes
complets qui sont utilisés comme références pour comparer 19 autres génomes de D. solani et
11 de D. dianthicola générés par Illumina. Cette approche de génomique comparative a révélé
et permis de quantifier les sources de variabilité que sont les SNPs/InDels et les transferts hor-
izontaux de geénes (de type addition et remplacement). En paralléle des essais d’agressivité ont
été réalisés sur tubercules de pomme de terre pour 'ensemble des D. solani et D. dianthicola.
En croisant les données de virulence et génomique, nous avons associé un trait génétique (génes
codant la mobilité) avec la variation de l'agressivité. Pour compléter cette étude, 'acquisition
de transcriptomes Hiseq est en cours pour étudier plus finement la régulation des fonctions de
virulence. Les transcriptomes sont comparés d’une part entre D. solani et D. dianthicola, et
d’autre part entre 3 souches de D. solani ayant des niveaux d’agressivité et des structures de
génomes différents.

Mots-Clés: Dickeya, jambe noire, pomme de terre, génome des populations, transferts horizontaux
de génes
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Les communautés fongiques
ectomycorhiziennes et non symbiotiques des
foréts de fagacées francaises répondent
différemment aux parameétres climatiques

Emila Akroume !, Pierrick Royer !, Bernd Zeller 2, Laurent Saint-André 2,
Marc Buée *T 1

L UMR 1136 TAM - Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1136 — INRA,
UMR1136 Interactions Arbres-Microorganismes, F-54280 Champenoux, France
2 UR BEF 1138 — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UR1138 — INRA UR 1138
Biogéochimie des Ecosystémes Forestiers, Centre INRA de Nancy, Champenoux, France

La composition en espéce des communautés fongiques forestiéres semble controlée localement
par la combinaison de processus neutres, de paramétres historiques et du déterminisme environ-
nemental, lié aux facteurs physico-chimiques des sols, la gestion forestiére, la compétition entre
espéces... L’influence du climat, doit quant & lui, étre évalué sur des échelles géographiques
plus larges, via des gradients régionaux ou continentaux. Désormais, le couplage du méta-
barcoding et des nouvelles technologies de séquencage offre une réelle opportunité d’appréhender
ce changement d’échelle en écologie microbienne et d’étudier les impacts relatifs des facteurs
climatiques et édaphiques sur les communautés fongiques du sol. Ainsi, bénéficiant d’un réseau
de placettes forestiéres & ’échelle de la France, nous avons testé 'influence de paramétres clima-
tiques sur la richesse et la structure des communautés fongiques. Douze placettes de fagacées,
de 2ha chacune, ont été sélectionnées pour étudier un gradient naturel de précipitation. Compte
tenu des contraintes hydriques des deux essences sélectionnées (chénes et hétres), nous avons
émis I'hypothése selon laquelle les champignons ectomycorhiziens associés aux arbres hotes et
les champignons saprophytes du sol répondraient différemment aux précipitations. Nos travaux
révélent que certains facteurs physico-chimiques des sols, comme le pH, sont les déterminants
majeurs de la structure des communautés de champignons non symbiotiques. Par contre, les
champignons ectomycorhiziens sont prioritairement soumis & l'influence des précipitations. Les
réponses contrastées de ces deux groupes écologiques seront discutées au regard des connaissances
de I’écologie des fagacées et des résultats que nous avons récemment acquis sur d’autres études
biogéographiques a 1’échelle nationale et européenne.

Mots-Clés: communautés fongiques, champignons ectomycorhiziens, climat, forét, facteurs édaphiques
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Effectiveness of ecological rescue for altered
soil microbial communities and functions

Aymé Spor *T 1, Kadiya Calderon !, Marie-Christine Breuil !, David Bru !,
Florian Bizouard ', Cyrille Violle 2, Romain Barnard ', Laurent Philippot?
1

L UMR1347 Agroécologie — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 — 17 rue
Sully 21065 Dijon, France
2 Centre d’Ecologie Fonctionnelle et Evolutive (UMR5175) — CNRS : UMR5175 — F-34293 Montpellier
Cedex 5, France

Soil ecosystems worldwide are subjected to dramatic modifications caused by anthropogenic
disturbances and global climate change, resulting in microbial diversity loss and alteration of
ecosystem functions. Despite the paucity of studies, restoration ecology provides an appropriate
framework for testing the potential of the manipulation of soil microbial communities for the
recovery of ecosystem functioning. Here we used experimentally altered microbial communities
and reciprocal transplant design to investigate the effectiveness of introducing complex microbial
communities in degraded soil ecosystems to restore N-cycle functioning. We show that diversity
loss resulted in alternative compositional states associated with impaired N-cycle functioning.
The addition of microbial communities gave only a marginal increase in the diversity of degraded
ecosystems and could even result in losses of both richness and phylogenetic diversity in the alter-
native state without clear restoration of soil N-cycle functions. Our results indicate that priority
effects could be overridden in restoration attempts through microbial community manipulation.

Mots-Clés: Soil biodiversity, ecosystem functioning, ecological restoration, N cycling, alternative

states
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Mucilage marin du sud du Golfe de Gascogne :
quels changements dans les communautés
microbiennes marines sont impliqués dans sa
dynamique de formation ?

*T 1 Nicolas Susperregui 2, Rémy Guyoneaud !, Philippe

1

Vanessa Rouaud
Gaudin 3, Robert Duran !, Béatrice Lauga

! Equipe Environnement et Microbiologie - IPREM UMR CNRS 5254 (EEM) — CNRS : UMR5254,
Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA| — IBEAS - UFR Sciences BP 1155 64013 PAU
CEDEX, France
2 Institut des Milieux Aquatiques — Institut des Milieux Aquatiques — 1 rue de Donzac, BP106, 64101
Bayonne cedex, France
3 Ecologie Comportementale et Biologie des Populations de Poissons (ECOBIOP) — Institut national de
la recherche agronomique (INRA) : UR1224, Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA| — France

Les mucilages marins correspondent a des stades d’évolution muqueux de la neige marine
non-sédimentée. Ils se forment dans la zone euphotique dans les eaux cotiéres.
Cette étude porte sur un type de mucilage marin apparaissant depuis quelques années au large
de la cote basque, principalement au Sud de 'estuaire de I’Adour, fleuve du bassin versant
pyrénéen. Localement le phénoméne est appelé ” Liga ”. De plus en plus fréquent et abondant, il
pose actuellement des problémes dans le secteur de la péche et pourrait impacter le tourisme local.

La dynamique des communautés microbiennes du Liga a été suivie par T-RFLP en ciblant
les génes de PARNr 16S bactérien et 18S eucaryote durant une année, afin d’élucider la genése
du phénomeéne. Sur la période d’observation ceci a permis de montrer que les communautés
microbiennes du Liga différent de celle de I'eau de mer. Alors que la température de 'eau, la
salinité et la température de 1’air sont les facteurs qui expliquent au mieux la structuration des
communautés microbiennes de ’eau de mer et du Liga en automne, c’est la concentration des
sels nutritifs qui intervient principalement au printemps. Ainsi le Liga peut se former dans des
conditions environnementales contrastées, indépendamment de la dynamique des communautés
microbiennes environnantes.

En conclusion, le Liga constitue pour certaines espéces une niche écologique dans 1’écosystéme
marin cotier. C’est un écosystéme transitoire autonome, dérivé des communautés microbiennes
marines, qui se développe en réponse aux apports de nutriments et de microorganismes de

I’Adour.

Mots-Clés: Liga, mucilage marin, biodiversité, dynamique, communautés microbiennes
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Impact de I’exploitation pétroliére sur les
communautés et métabolismes microbiens du
réservoir pétrolier de Halfdan (Mer du Nord)

Adrien Vigneron * !, Eric Alsop 2, Nicolas Tsesmetzis 3, Ian Head !

! University of Newcastle upon Tyne — Royaume-Uni
2 DOE Joint Genome Institute — Etats-Unis
3 Biodomain, Shell Technology Center Houston — Etats-Unis

Les réservoirs pétroliers profonds ont longtemps été considérés comme un environnement ex-
tréme limitant le développement microbien. Cependant ’exploitation pétroliére a considérable-
ment modifié les caractéristiques physicochimiques de ces environnements, introduisant a la fois
des sources d’énergies inespérées pour les microorganismes (Fer /Sulfate /Nitrate) mais également
de nouvelles communautés microbiennes. La composante microbienne de ces écosystémes se
retrouve fortement perturbée et & la recherche d’un nouvel équilibre, générant des effets indésir-
ables pour les exploitants (dégradation des hydrocarbures, corrosion ...) et focalisant les études
sur les puits problématiques. Afin d’étudier en détail la diversité et les métabolismes microbiens
associes a ces nouveaux environnements, la totalité du champ pétrolier de Halfdan (32 puits en
Mer du Nord), en exploitation depuis 1999, a été échantillonnée. L’abondance, la diversité micro-
bienne et le potentiel métabolique de ces communautés ont été obtenus par des approches diverses
et complémentaires (QPCR, ARISA, multigénique NGS, Metagenomic). Les résultats mettent
en évidence une importante diversité microbienne auparavant sous-estimée. Sur ’ensemble du
champ pétrolier, la communauté bactérienne, représentant la grande majorité des procaryotes,
est principalement dominée par des thermophiles et mésophiles affiliés aux Deltaproteobacteria,
Deferribacterales, Clostridiales et Thermotogales alors que les Archaea sont représentées par dif-
férentes lignées de Thermococcales, Archaeoglobales et Methanogenes. Cependant les analyses
taxonomiques et fonctionnelles indiquent différent profils de communautés, présentant des poten-
tiels métaboliques et énergétiques contrastés (fermentation, méthanogénese, fer /sulfate/nitrate-
réduction, sulfo-oxidation). Ces données, corrélées avec les caractéristiques physicochimiques et
I’historique des puits de production présentent pour la premiére fois I’évolution temporelle et la
dynamique des communautés microbiennes au sein des réservoirs pétroliers.

Mots-Clés: Metagenomic, multigenique, Thermophiles, extreme, Hydrocarbures, reservoirs petrolier,
Halfdan
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L’ECOSYSTEME HYDROTHERMAL
HYPERALCALIN SOUS-MARIN DE LA
BAIE DE PRONY, NOUVELLE CALEDONIE

Nan Mei * !, Marianne Quéméneur !, Anne Postec !, Méline Bes !, Claude
Payri 2, Bernard Pelletier 2, Bernard Ollivier !, Gaél Erauso! !

! Institut méditerranéen d’océanologie (MIO) — CNRS : UMR7294, Université du Sud Toulon - Var,
Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I.O. Institut
Meéditerranéen d’Océanologie Campus de Luminy Case 901 13288 MARSEILLE cedex 09, France
2 Centre IRD — Nouméa, 101 Promenade Roger Laroque, Anse Vata — Nouvelle-Calédonie

Depuis une dizaine d’années, les sources hydrothermales alcalines associées & la réaction
de serpentinisation suscitent un intérét scientifique croissant puisque leur contexte géochimique
serait similaire & celui ayant permis ’émergence de la vie sur la Terre primitive. Ces écosystémes
sont aussi actuellement évalués pour leurs capacités a séquestrer le CO2, considéré comme le
principal gaz a effet de serre responsable du réchauffement climatique. Nous avons conduit des
études microbiologiques sur les sources hydrothermales sous-marines (< 50 mbsl) de la baie de
Prony dans le lagon sud néo-calédonien. Ce systéme émet des fluides hyperalcalins (pH _ 711),
mésothermiques (< 40C) et anoxiques riches en hydrogéne et méthane. Cette émission engendre
une précipitation des minéraux contenus dans le fluide au contact de ’eau de mer aboutissant
a la formation de cheminées carbonatées pouvant atteindre plusieurs dizaines de métres de hau-
teur. La faible diversité d’archées observée dans les fluides et & 'intérieur des cheminées par
des approches moléculaires (PCR quantitative, FISH, 16S pyroséquencage et métagénomique)
est dominée par des Methanosarcinales, pouvant potentiellement produire ou oxyder le méthane
en condition anaérobie. Les bactéries sont de leur cé6té plus abondantes et diversifiées. Elles
sont notamment représentées par des hydrogénotrophes aérobies (e.g. Hydrogenophaga, ‘Ser-
pentinomonas’) ou anaérobies (sulfato-réducteurs appartenant aux Deltaproteobacteria). On
retrouve également des microorganismes fermentaires de 'ordre des Clostridiales que nous avons
été capables de cultiver. Les informations dont nous disposons démontrent que des microorgan-
ismes sont donc particuliérement bien adaptés a cet écosystéme hyperalcalin et peuvent refléter
une certaine image de la biosphére profonde.

Mots-Clés: Serpentinisation, mcrA, dsrB, Biodiversité microbienne, Ecosystéme hydrothermal
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Biodiversité des nuages au sommet du puy de
Dome

Pierre Amato * ', Anne Oudart 12, Najwa Taib 2, Isabelle Mary 2, Anne
Mone 2, Didier Debroas 2, Laurent Deguillaume 3*, Anne Marie Delort !

! Institut de Chimie de Clermont-Ferrand (ICCF) — CNRS : UMR6296, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II, Ecole Nationale Supérieure de Chimie de Clermont-Ferrand — 24 Avenue des
Landais, 63177 Aubiére Cedex, France
2 Microorganismes : génome et environnement (LMGE) — Université d’Auvergne - Clermont-Ferrand I,
CNRS : UMR6023, Université Blaise Pascal - Clermont-Ferrand IT — Université Blaise Pascal, Campus
des Cézeaux, 24, avenue des Landais BP 80026 63 170 AUBIERE, France
3 Laboratoire de météorologie physique (LaMP) — INSU, CNRS : UMR6016, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II — bat. Physique 5 - 3éme étg 24 Av des landais 63177 AUBIERE CEDEX, France
4 Observatoire de physique du globe de Clermont-Ferrand (OPGCF) — CNRS : UMS833, INSU,
Université Blaise Pascal - Clermont-Ferrand II — Campus des Cézeaux 24, Av des landais 63177
AUBIERE CEDEX, France

L’atmosphére transporte des microorganismes sur de longues distances et connecte ainsi des
écosystémes distants. Outre les problématiques épidémiologiques sous-jacentes, il a été mon-
tré que les aérosols microbiens influencent les processus physico-chimiques atmosphériques. 11
apparait donc déterminant de documenter la structure des communautés microbiennes de ces
environnements afin d’appréhender au mieux leur dispersion et leurs interactions avec le mi-
lieu. Les premiéres études culturales ont d’abord révélé une diversité importante, dominée par
certains groupes bactériens et fongiques épiphytes (Pseudomonas, Sphingomonas, Dioszegia...).
L’avénement des nouvelles méthodes de séquencage haut-débit a permis d’approfondir notre vi-
sion de cette biodiversité, tout en surmontant en partie les problémes liés a la faible biomasse
(_7104 cellules m-3). Le séquengage de librairies d’amplicons (génes de ’ARNr 16S et 18S) sur
plateforme Illumina MiSeq, générées a partir d’extraits ADN et ARN de 3 échantillons d’eau de
nuage, a confirmé la large domination des Protéobactéries dans les communautés microbiennes,
tout en mettant & jour la présence de nouveaux groupes tels que les virus, les cyanobactéries, ou
encore les Archaeas, notamment. Clairement, certains groupes taxonomiques ne sont présents
que ponctuellement, alors que d’autres paraissent plus récurrents et pourraient représenter la mi-
croflore caractéristique des écosystémes nuageux. La biodiversité active déterminée & partir des
extraits ARN concerne une fraction seulement des groupes présents ; ces données sont actuelle-
ment en cours d’analyse et seront présentés lors du colloque. Enfin, les métagénomes obtenus
par MDA témoignent de la diversité génétique des microorganismes transitant par ’atmosphére,
ainsi que de leurs multiples capacités d’interactions avec les environnements nuageux.

Mots-Clés: nuages, atmosphére, biodiversité, NGS, métagénome
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A survey of light and temperature effects on
marine eukaryotic phytoplankton bloom
initiation in north western Mediterranean Sea
using combined environmental monitoring and
microcosm approaches

Stefan Lambert *T ' Philippe Schatt ', Aurore Gueux 2, Olivier Crispi !,
Eric Maria 2, Pascal Conan ', Francois-Yves Bouget * 1

! Laboratoire d’Océanographie Microbienne (LOMIC) — CNRS : UMR7621, Université Pierre et Marie
Curie (UPMC) - Paris VI — Observatoire Océanologique, Banyuls/mer, France

2 Observatoire océanologique de Banyuls (OOB) — CNRS : UMS2348, Université Pierre et Marie Curie

(UPMC) - Paris VI - LABORATOIRE ARAGO BP 44 66651 BANYULS SUR MER CEDEX, France

Marine phytoplankton plays essential roles in food webs and biogeochemical cycles contribut-
ing to nearly half of the global primary production. Ocean warming is supposed to be the main
factor contributing to the recently observed changes in global phytoplankton biomass and produc-
tivity, phenology (timing of phytoplankton bloom), and community composition. In temperate
oceanic areas, phytoplankton abundance and biomass increase drastically from winter to spring.
These spring blooms contribute substantially to the annual primary production and to maintain
the marine food web.

Combining in situ survey of microbial diversity (7 year time series) and microcosm experiments
on a coastal site of north western Mediterranean sea (SOLA station Banyuls sur Mer) we have
investigated the importance and hierarchism of environmental factors triggering the spring bloom
of eukaryotic picophytoplankton. Our results highlight the key role of temperature and to some
extent, light, in initiating the bloom. They also suggest that upon global warming, the uncou-
pling of light and temperature drivers will affect the phenology of blooms and potentially the
entire food web.

This work is funded by the ANR PHOTO-PHYTO (ANR-14-CE02-0018) project to FYB.

Mots-Clés: phytoplankton bloom, environmental monitoring, microcosm
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Diversity, abundance and physiological
potential of microorganisms from the
Canterbury Basin
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Burgaud 2, Alexis Dufresne 3, Anja Breuker #, Vanessa Rédou 2, Sarah Ben
Maamar °, Axel Schippers 4, Philippe Vandenkoornhuyse 3

! Laboratoire de Microbiologie des Environnements Extrémes [Plouzané] (LM2E) — CNRS : UMR6197,
Institut Francais de Recherche pour I'Exploitation de la Mer (IFREMER), Université de Bretagne
Occidentale [UBO] — IUEM, France
2 Laboratoire Universitaire de Biodiversité et d’Ecologie Microbienne LUBEM (EA3882) — Université
de Bretagne Occidentale [UBO| — ESIAB Plouzané, France
3 Ecosystémes, biodiversité, évolution (ECOBIO) — INEE, Universite de Rennes 1, CNRS : UMR6553,
Observatoire des Sciences de I’Univers de Rennes — Batiment 14 - Université de Rennes 1 - Campus de
Beaulieu - CS 74205 - 35042 Rennes Cedex - France, France
4 Bundesanstalt fiir Geowissenschaften und Rohstoffe (BGR) — Hannovre, Allemagne
® Laboratoire de Microbiologie des Environnements Extrémes [Plouzané] (LM2E) — CNRS : UMR6197,
Institut Francais de Recherche pour ’Exploitation de la Mer (IFREMER), Université de Bretagne
Occidentale [UBO] — IUEM Plouzané, France

The subsurface realm is colonized by microbial communities to depths of more than 1000
meters below the seafloor. We investigated the subsurface microbial communities from a core
of a record-length (1927m) collected in the Canterbury basin, during the IODP Leg 317 expe-
dition. A stringent high-throughput 454-pyrosequencing approach targeting the 16S/18S rRNA
genes for Bacteria, Archaea and Eukarya, along with real-time PCR analysis (genetic markers
and functional genes), cell counts and cultures, were performed to assess microbial abundance,
diversity and activity all along the core. Our results suggest that diverse microorganisms persist
down to 1922 mbsf in the seafloor of the Canterbury Basin and extend the previously known
depth limits of microbial evidence (i) from 159 to 1740 mbsf for Eukarya and (ii) from 518 to
1922 mbsf for Bacteria. In addition, metagenome analyses (Illumina) have been performed to de-
termine the functional potential of microorganisms from 2 depth horizons (31 and 136 mbsf) and
to hypothesize their ecological functions. The metagenome analyses gave information about di-
versity (presence of phages notably) and metabolisms, and revealed a potential for processes that
may confer selective advantages in subsurface. Annotation of genomic fragments described the
metabolic versatility of some taxa. This study confirmed that thesubseafloor habitat is unique
compared to other habitats at the (meta)-genomic level and described physiological potential of
still uncultured groups.Ciobanu, M.-C., Burgaud, G., Dufresne, A., ... & Alain, K (2014). The
ISME Journal 8: 1370-1380 - Gaboyer, F., Burgaud, G. & Alain, K. FEMS Microbiology and
Ecology. In press.

Mots-Clés: Biosphére de subsurface, diversité, potentiel fonctionnel
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L’environnement physico-chimique de la

rhizosphére pourrait-il étre un levier de

tolérance de la microflore face aux stress
hydriques ?

Annette Bérard * !, Stéphane Ruy 2, Anais Coronel 3, Bruce Toussaint 3,
Line Capowiez 3, Sonia Czarnes 4, Laurent Legendre 4, Claude Doussan 3

1 UMR1114 Environnement Méditerranéen et Modélisation des AgroHydrosystémes (EMMAH) —
Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1114 — Site Agroparc 84914 Avignon
Cédex 9, France, France
2 UMRI1114 Environnement Méditerranéen et Modélisation des AgroHydrosystémes — Institut National
de la Recherche Agronomique - INRA (FRANCE) — France
3 UMR1114 Environnement Méditerranéen et Modélisation des AgroHydrosystémes — Institut national
de la recherche agronomique (INRA) — France
4 ONRS UMRS5557 - Team3 Laboratoire Ecologie Microbienne Lyon France — CNRS : UMR5557 —
France

Hot-spot d’activité, la rhizosphére est un milieu otl, en interaction avec la biologie, les pro-

priétés physico-chimiques se différencient : I'agrégation, la densité, la porosité et les transferts
d’eau et de nutriments seraient modifiés par rapport au sol ” moyen ”. Réciproquement, ces
conditions physico-biologiques spécifiques pourraient induire des comportements particuliers (ré-
sistance 7 résilience 7) des microorganismes et des plantes vis-a-vis de stress environnementaux
(sécheresses). La production d’exopolysaccharides (EPS) par les racines et les microorganismes
pourrait avoir un réle important dans ces interactions-rétroactions biologie-propriétés hydriques.
Au cours de 2 campagnes de prélévements d’une expérimentation en champs (ma;is), nous avons
caractérisé des échantillons de sols rhizosphérique et moyen d’un point de vue physicochimie (ré-
tention en eau, EPS) et microbiologique (biomasse microbienne, catabolisme, stabilité de la res-
piration aprés perturbation de ” canicule ”). Les sols rhizosphériques présentaient des biomasses,
une stabilité face au stress physique, des quantités d’EPS et des valeurs de rétention en eau plus
élevées que les sols moyens. Nous avons mis en évidence des corrélations entre rétention en eau
et quantités d’EPS dans les sols, confirmant le role des EPS dans les propriétés hydriques des
sols. Ces résultats sont plus prononcés en été qu’au printemps.
Mieux connaitre ces interactions au sein de la rhizosphére entre propriétés hydriques locales,
modifiées, du sol et comportements microbiens (processus de minéralisation) vis-a-vis des stress
hydriques, nous permettra de mieux appréhender la réponse de la plante et de la microflore
du sol, dans un contexte agronomique de changement climatique avec des périodes de déficit
hydrique plus intenses et plus fréquentes.

Mots-Clés: rhizosphére, Hot, spot, exopolysaccharides (EPS), rétention en eau, respiration, résis-
tance, résilience, sécheresse, canicule
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Caractérisation des interactions entre les
bactéries de réservoirs pétroliers et les
interfaces eau-hydrocarbure-roche

Boussad Arroua * !, Patrick Bouriat! 2, Laurent Urios* !, Anthony
Ranchou-Peyruse’ ', Régis Grimaud !

! Institut Pluridisciplinaire de Recherche sur ’Environnement et les Matériaux (IPREM) — CNRS :
UMRA5254, Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA] — Hélioparc Pau Pyrénées 2 av. P. Angot
64053 PAU CEDEX 9, France
2 Laboratoire des Fluides Complexes et leurs Réservoirs (LFC-R) — Université de Pau et des Pays de
I’Adour [UPPA], CNRS : UMR5150, TOTAL — BP 1155 - 64013 Pau, France

La récupération assistée des hydrocarbures par des microorganismes (MEOR) est une tech-
nologie potentiellement utilisable pour améliorer 'efficacité de 'extraction pétroliére. En effet, la
croissance des bactéries indigénes peut conduire a la production de biosurfactants, des polysac-
charides et la formation de biofilms. Ces activités peuvent améliorer la récupération du pétrole
en modifiant les propriétés des interfaces eau-pétrole-roche ou en modifiant 1’écoulement des flu-
ides (eau et pétrole) au sein de la roche réservoir. Cependant, le manque de connaissances sur la
physiologie et les activités métaboliques des microorganismes de réservoirs est un obstacle majeur
pour le développement de cette approche. Dans le cadre de ce travail, les caractéristiques physi-
ologiques d’intérét dans le cadre de la MEOR ont été évaluées sur 96 souches bactériennes isolées
exclusivement & partir d’échantillons de fluides de réservoirs pétroliers. Ces souches bactériennes
appartiennent a trois groupes métaboliques : les sulfato-réducteurs (SRB), les anaérobies fer-
mentaires et les fermentaires thiosulfato-réducteurs. Les capacités physiologiques ciblées lors de
cette étude sont la capacité a produire des biosurfactants, & former des biofilms et a dégrader
I’hexadécane. Ainsi, 35 souches bactériennes produisent un biosurfactant. 30% des souches
testées forment un biofilm sur silice avec une dominance des BSR. 13% des souches semble capa-
bles de croitre en présence de I’hexadécane comme seule sources de carbone. Cette prospection
nous a permis d’avoir une image de la diversité des bactéries possédant des activités appropriées
pour la MEOR et de sélectionner des souches qui ont des propriétés pertinentes afin de développer
des modeles d’étude.

Mots-Clés: résirvoirs pétroliers, biosurfactants, anaérobies fermentaires, sulfatoréducteurs, biofilm
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ETUDE DE LA BIODIVERSITE DES
BACTERIES MODEREMENT HALOPHILES
DE LA SEBKHA DE BOUGTOB ET LEUR
APTITUDE A PRODUIRE DES
BIOMOLECULES

Farida Nateche * !, Meriam Amziane’ !, Amel Darenfend Bouanane® !,
Jean-Luc Cayol’ 2, Marie-Laure Fardeau¥ 2

! Université des Sciences et de la Technologie Houari Boumediene [Alger] (USTHB) — BP 32 EL ALIA
16111 BAB EZZOUAR ALGER, Algérie
2 Institut méditerranéen d’océanologie (MIO) — CNRS : UMR7294, Université du Sud Toulon - Var,
Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I1.O. Institut
Meéditerranéen d’Océanologie Campus de Luminy Case 901 13288 MARSEILLE cedex 09, France

Les environnements salins sont des environnements extrémes abritant une multitude de
microorganismes halophiles et halotolérants ouvrant une porte sur des domaines prometteurs.
L’intérét croissant pour ces micro-organismes est di au désir de connaitre les limites de la vie et
d’élargir les connaissances sur leurs biodiversités et leurs physiologies adaptatives particuliéres.
Le but de ce travail a été dans un premier temps I’étude de la biodiversité des bactéries modéré-
ment halophiles de la sebkha de Bougtob, un lac salé situé dans le sud-ouest algérien. Outre, nous
avons entrepris une recherche de biomolécules & propriétés enzymatiques et antimicrobiennes.

Les 25 isolats obtenus ont été caractérisés sur le plan phénotypique et phylogénétique. L’investigation
moléculaire par 'ARNr16S a permis laffiliation de ces souches aux genres : Halomonas, Vir-
gibacillus , Lentibacillus, Paraliobacillus, Halobacillus, Alkalibacillus, Natrialba et Haloferax.

Nous avons évalué par la suite leurs capacités a synthétiser des enzymes extracellulaires & poten-
tiel industriel a savoir, la caséinase, la lécithinase, la lipoprotéinase, la lipase, ’estérase, ’amylase,
la cellulase et la gélatinase. On a aussi testé le pouvoir antagoniste de ces souches halophiles
modérées vis-a-vis de Monilia spp., Thielaviopsis spp., Colletotrichum spp., Fusarium spp., As-
pergillus niger, Staphylococcus aureus résistant a la méthicilline, Pseudomonas aeruginosa et
Escherichia coli.

Le Sahara algérien est un territoire vierge qui a beaucoup a offrir pour I’étude de la biodiversité
des espéces microbiennes et de leur évolution dans le temps et ’espace.

Mots-Clés: biodivérsité, Halophiles, sebkha, phylogénie, biomolécules
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Anoxybacillus et GGeobacillus d’origine
hydrothermale, sources d’enzymes
thermostables

Amel Bouanane-Darenfed * !, Khelifa Bouacem *
! Farida Nateche *
I Marie-Laure Fardeau *

2 Jean- Luc Cayol *

! Laboratoire de Biologie Cellualire et Moléculaire (Equipe de Microbiologie), Université des Sciences et
de la Technologie Houari Boumediene, Alger, Algerie (USTHB) — BP 32 EL ALIA 16111 BAB
EZZOUAR ALGER, Algérie
2 Aix Marseille University, IRD, University of Toulon, CNRS, Mediterranean Institute of Oceanography
(MIO) — Aix Marseille University — UM 110, 13288 Marseille, cedex 09, France

Des souches de Geobacillus et de Anoxybacillus isolées & partir de deux sources chaudes du
Nord de I’Algérie ont été étudiées pour leur capacité de dégrader plusieurs molécules , notam-
ment : cellulose, xylane, amidon, gélatine, lécithine du jaune d’ceuf, caséine , lipase, estérase
ainsi que d’autres hétérosides, polyalcools et acides uroniques & des températures de 60C. Les ré-
sultats obtenus sont trés intéressants pour I’ensemble des souches. Cette caractéristique les rend
intéressantes sur le plan industriel et biotechnologique. La stabilité de ces enzymes offre de nou-
velles opportunités pour la biocatalyse et la biotransformation. Geobacillus et de Anoxybacillus
apparaissent comme des représentants des sources hydrothermales terrestres ou sub-terrestres, et
communs aux écosystémes chauds de la planéte, ils peuvent étre considérés comme des marqueurs
biologiques de ces biotopes.

Mots-Clés: Source thermale, Anoxybacillus, Geobacillus, Activités enzymatiques thermostables.
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Biodiversité des procaryotes anaérobies
indigénes a une source thermale mexicaine
(Los Azufres, Michoacan) : caractérisation

d’une nouvelle espéce acidophile appartenant
au genre Thermodesulfobium

Manon Bartoli * !, Lise Cao Van Tuat !, Johanne Aubé 2, Maria Fernanda

Pérez Bernal >3, Maria Soledad Goni-Urriza 2, Cristiana Cravo-Laureau 2,

German Cuevas Rodriguez 3, Elcia Margareth Souza Brito 3, Bernard
Ollivier !, Rémy Guyoneaud 2, Agnés Hirschler-Réal !

! Institut méditerranéen d’océanologie (MIO) — CNRS : UMR7294, Université du Sud Toulon - Var,
Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I1.O. Institut
Méditerranéen d’Océanologie Campus de Luminy Case 901 13288 MARSEILLE cedex 09, France
2 Equipe Environnement et Microbiologie - IPREM UMR CNRS 5254 (EEM) — CNRS : UMR5254,
Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA| — IBEAS - UFR Sciences BP 1155 64013 PAU
CEDEX, France
3 Environmental Engineering Laboratory, Université de Guanajuato — Campus de Guanajuato, Mexique

Dans le cadre du projet BIOMETALTL, la diversité moléculaire et culturale d’une source ther-
male mexicaine (Los Azufres, Michoacan) naturellement acide (pH 2) et riche en soufre, a été
étudiée. Deux points de prélévements, se distinguant notamment par leur température (35 et
82C), ont été pris en compte. L’analyse des génes de ’ARNr 16S a montré une trés faible diver-
sité procaryote (moins de 100 OTU). Parmi les anaérobies appartenant au domaine des Bacteria,
le genre dominant est composé d’espéces sulfo-réductrices du genre Desulfurella. Les approches
culturales ont permis d’isoler des anaérobies du domaine des Bacteria. Bon nombre d’entre elles
appartiennent a 'ordre des Clostridiales (Clostridium, Thermoanaerobacterium). Plusieurs bac-
téries sulfo-réductrices, représentantes du genre Desulfurella (classe des delta-Proteobacteria),
ont également été isolées, ce qui conforte la dominance des espéces de ce genre dans ces eaux
acides riches en soufre élémentaire. Par ailleurs, des bactéries sulfato-réductrices, ont été isolées.
Parmi elles, la souche AZC1502 constitue le quatriéme membre de 'ordre des Thermoanaer-
obacterales (classe des Clostridia) représenté par deux genres et trois espéces, Thermodesulfo-
bium narugense, Coprothermobacter platensis et C. proteolyticus. Cette nouvelle souche ther-
mophile, lithoautotrophe, est capable d’utiliser le sulfate et le thiosulfate comme accepteur final
d’électrons. Sa gamme de pH est comprise entre 3,8 et 7,7 (optimum 4,5-6). Cette souche,
qui représente la 4e souche sulfato-réductrice acidophile décrite, sera proposée comme nouvelle
espéce du genre Thermodesulfobium. 1: ANR-12-ISV7-0006-02

Mots-Clés: sulforéduction, sulfatoréduction, acidophilie, biodiversité, Thermodesulfobium
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Diversité des bactéries magnétotactiques d’un
lac marin sur la cote atlantique francaise

Nathalie Pradel * !, Maxime Fuduche 2, Bernard Ollivier !

I MEB, MIO, UM110, IRD, Marseille — Aix Marseille Université — France
2 MEB, MIO, UM110, Marseille — Aix Marseille Université — France

Les bactéries magnétotactiques sont des microorganismes aquatiques capables de former des
cristaux de magnétite dans leur cytoplasme. Ces cristaux leur permettent de s’orienter le long des
lignes du champs magnétique terrestre. Les potentiels écologiques et biotechniologiques majeurs
de ces bactéries en font des modéles d’étude de grand interet. Ici, nous mettons pour la premiere
fois en évidence la présence de ces bactéries sur la cote Atlantique Nord. Leur observation en mi-
croscopie indique une population hétérogéne composée de plusieurs morphotypes. L’analyse du
16 rDNA par pyrosequengage révéle la présence d’au moins quatre unités taxonomiques affiliées a
I’ordre des Magnetococcales, classe des Alphaproteobactéries. L’une d’entre elle est étroitement
liée aux bactéries magnétotactiques mises en évidence sur la cote méditerranéenne tunisienne.
Ce travail apporte de nouvelles information sur le contexte environnemental et la biogéographie
des bactéries magnétotactiques. De plus, il souligne I'impact possible des courants marins sur la
distribution des ces bactéries sur la planéte.

Mots-Clés: bactéries magnétotactiques, courants marins, Atlantique, Méditerranée, Magnétococ-
cales
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Effet de différents types de Produits
Résiduaires Organiques sur les communautés
microbiennes telluriques

Sophie Sadet-Bourgeteau *T !, Sabine Houot 2, Samuel Dequiedt 3, Virginie
Nowak #, Vincent Tardy #, Sébastien Terrat #, Denis Montenach °, Vincent
Mercier 2, Pierre Alain Maron 4

I INRA Dijon, UMR 1347 Agroecology — Agrosup Dijon — France
2 INRA Thiverval-Grignon, UMR 1402 Ecosys Ecologie fonctionnelle et Ecotoxicologie des

agroécosystémes — Institut National de la Recherche Agronomique - INRA (FRANCE) — France

3 INRA Dijon, Genosol Plateform — Institut National de la Recherche Agronomique - INRA (FRANCE)
— France
4 INRA Dijon, UMR 1347 Agroecology — Institut National de la Recherche Agronomique - INRA
(FRANCE) - France
5 INRA Colmar, UE 0871 Service d’expérimentation Agronomique et Viticole — Institut National de la
Recherche Agronomique - INRA (FRANCE) — France

L’apport de Produits Reésiduaires Organiques (PRO) permet de limiter la détérioration de
la qualité des sols due a une exploitation intensive. Cependant, 'impact des PRO sur la qualité
biologique des sols est peu documenté. Dans le présent projet, nous proposons d’évaluer cet
impact via I’étude du métagénome microbien par pyroséquencage en utilisant la technologie 454.
Des échantillons de sol ont été prélevés sur les dispositifs expérimentaux de Feucherolles (F) et
Colmar (C) en mars 2012, un an aprés 'apport de PRO. Chaque site comportait des parcelles
Témoin sans apport de PRO, et d’autres amendées avec différents types de PRO. Sur le site
F, les PRO testés étaient : compost d’ordures ménagéres résiduelles (OMR), compost de boue
d’épuration (DVB), compost de biodéchets (BIO) et fumier de bovins (FUM). Sur le site C :
boue d’épuration urbaine (BOUE), DVB, BIO, FUM et fumier de bovins composté (FUMec).

Pour le site F, aucun effet des PRO n’a été observé sur la structure de la communauté bac-
térienne. La structure de la communauté fongique (Basidiomycota) était, en revanche, modifiée
par apport de BIO. Pour le site C, 'apport de FUM, FUMc et BOUE modifiait la structure
de la communauté bactérienne (Crenarchaeota, Thaumarchaeota, Acidobacteria et Chloroflexi).
La structure de la communauté fongique était, elle, impactée uniquement par 'apport de FUMc
(Chytridiomycota).

En conclusion, nos résultats montrent que 'impact des PRO sur la diversité des communautés
microbiennes du sol dépend de la qualité du PRO et du type de sol.

Mots-Clés: Communauté microbienne tellurique, Produits Résiduaires Organiques
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Distribution spatiale et déterminisme de la
diversité microbienne a 1’échelle de la France

par application des techniques de NGS sur les
sols du RMQS

Sebastien Terrat ', Samuel Dequiedt 2, Mélanie Lelievre 2, Corinne Cruaud
3 Patrick Wincker 3, Claudy Jolivet 4, Nicolas P. A. Saby 4, Dominique
Arrouays 4, Walid Horrigue °, Pierre Alain Maron °, Nicolas Chemidlin

Prevost-Boure * ¢, Lionel Ranjard °

L INRA Dijon, UMR 1347 Agroecology — Université de Bourgogne — France
2 INRA Dijon, Genosol Plateform — Institut National de la Recherche Agronomique - INRA (FRANCE)
— France
3 Genoscope - Centre national de séquencage [Evry] (GENOSCOPE) — CEA, Genoscope — 2, rue
Gaston Crémieux CP5706 91057 EVRY Cedex, France
4 INRA Orléans — Institut national de la recherche agronomique (INRA) — Unité de sciences du sol
Avenue de la pomme de pin, BP 20619, 45166 Olivet Cedex, France
5 INRA Dijon, UMR 1347 Agroecology — Institut National de la Recherche Agronomique - INRA
(FRANCE) — France
6 Agroécologie (AgroSup Dijon) — Agrosup, Institut national de la recherche agronomique (INRA) :
UMR1347, Université de Bourgogne — BP 86510, F-21000 Dijon, France

Le sol, longtemps considéré comme seul support de construction et de production, est main-
tenant légitimé comme un des derniers remparts pour la biodiversité terrestre. Les microorgan-
ismes y sont les plus abondants et diversifiés (> 109 individus et > 106 espéces par gramme de sol)
et jouent un réle central dans le fonctionnement des sols et les services écosystémiques associés
(recyclage des nutriments, qualité de ’atmosphére et de I’eau, production primaire...). Améliorer
la qualité des sols et la durabilité de leur usage nécessite donc de mieux connaitre les processus
écologiques et les filtres environnementaux impliqués dans la diversification et I’assemblage de
ces communautés et passe nécessairement par des études & grandes échelles spatiales considérant
leur diversité beta (variation des communautés entre écosystémes). Dans ce contexte, les com-
munautés bactériennes et fongiques ont été caractérisées sur tous les sols du RMQS (Réseau
de Mesures de la Qualité des Sols, 2200 sites) a une échelle nationale par une approche de py-
roséquencage. Une approche géostatistique a permis de cartographier et de définir les profils de
distribution de la diversité microbienne & 1’échelle de la France. Des analyses multivariées et
des approches de partition de variance ont permis d’identifier les paramétres environnementaux
(pédo-climat, géomorphologie, espace) structurant les communautés microbiennes et d’évaluer la
prévalence de processus écologiques déterministes ou neutres sur ces assemblages. L’extension de
ces approches aux taxons majoritaires a permis de revisiter leurs attributs écologiques. Enfin, ce
jeu de données a permis de démontrer I'extraordinaire taux de diversification des communautés
microbiennes en revisitant la relation aire-espéce.

*Intervenant
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Impact du type d’acier sur la diversité
microbienne a l'interface acier-argilite aprés 10
ans de contact au sein d’une couche d’argilite

profonde

Laurent Urios * !, Jean-Christophe Auguet ', Laure Lazorthes !, Margot
Flachet 2, Francois Marsal 3, Michel Magot !

! Institut Pluridisciplinaire de Recherche sur ’Environnement et les Matériaux (IPREM) — CNRS :
UMRA5254, Université de Pau et des Pays de ’Adour [UPPA| — Equipe Environnement et Microbiologie
IBEAS 64013 Pau, France
2 Institut de Radioprotection et de Stireté Nucléaire (IRSN) — Ministére de I’écologie de 'Energie, du
Développement durable et de I’Aménagement du territoire - PRP-DGE/SEDRAN/B4S, B.P. 17, 92262
Fontenay aux Roses Cedex, France
3 Institut de radioprotection et de stireté nucléaire (IRSN) — Ministére de I’écologie de I’Energie, du
Développement durable et de I’Aménagement du territoire — IRSN, PRP-DGE/SEDRAN/BERAM,
B.P. 17, 92262 Fontenay aux Roses Cedex, France

Le concept frangais de stockage de déchets radioactifs en couche argileuse profonde implique
I'utilisation d’aciers, entre les déchets de haute activité et la roche, contribuant au confinement
des radionucléides. Les microorganismes aux interfaces entre roche et acier pourraient impacter
la corrosion des composants métalliques et affecter leur durabilité.Afin d’étudier cette question,
une expérience a long terme a été réalisée en conditions in situ. Des coupons d’aciers carbone,
inoxydable et réfractaire, séparés par de l'argilite recompactée, ont été placés dans une couche
d’argilite profonde dans 2 forages soumis a des conditions environnementales différentes. Dix ans
plus tard, les coupons et l'argilite environnante ont été extraits. Les diversités phylogénétique
et fonctionnelle microbiennes aux interfaces acier-argilite ont été caractérisées par séquengage &
haut débit. L’analyse phylogénétique indique que les communautés au contact d’acier ont des
trajectoires évolutives différentes comparées aux controles, avec des assemblages dominés par
des genres bactériens sulfato-réducteurs et ferri-réducteurs connus pour étre impliqués dans les
phénomeénes de corrosion. L’estimation des métagénomes associés aux communautés corrobore
ces résultats en montrant un enrichissement des génes impliqués dans le métabolisme des sulfures
dans les échantillons au contact d’acier. L’humidité et surtout le type d’acier sont les facteurs
structurants prédominants au niveau phylogénétique et fonctionnel. Les coupons en acier carbone
sont les plus corrodés et se caractérisent par des communautés dominées par des Geobacter ainsi
qu’un enrichissement en génes de la biosynthése des lipopolysaccharides et du chimiotactisme.
Ces résultats sont & considérer pour le dimensionnement des aciers d’'un stockage géologique de
déchets radioactifs.

Mots-Clés: sulfatoréducteur, ferriréducteur, corrosion, stockage géologique profond, argilite, acier
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Production de biohydrogéne et diversité des
hydrogénases |Fe-Fe| du systéme hyperthermal
sous-marin hyperalcalin de la baie de Prony,
Nouvelle-Calédonie

Nan Mei * !, Li Zhonglin ', Anne Postec !, Bernard Pelletier 2, Claude
Payri 2, Bernard Ollivier ', Gaél Erauso !, Marianne Quéméneur! !
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2 Centre IRD — Nouméa, 101 Promenade Roger Laroque, Anse Vata — Nouvelle-Calédonie

L’hydrogéne (H2) est une source d’énergie trés convoitée de nos jours. Il est naturellement
présent en grande quantité sous forme de gaz libre ou dissous dans les fluides hyperalcalins émis
par le systéme hydrothermal de la Baie de Prony en Nouvelle-Calédonie. Afin de déterminer
la part des processus biotiques (e.g. fermentation) et abiotiques (réactions de serpentinisation)
dans le cycle de I’'H2 & Prony, le potentiel des microorganismes & produire de 'H2 dans cet
écosystéme a été évalué par des analyses culturales et moléculaires sur des échantillons de fluide
et de concrétions collectés de différents sites. La diversité globale des bactéries présentes a été
étudiée par analyse des séquences des génes codant I’ARNr 16S tandis que celles des populations
productrices d’H2 a été évaluée en se basant sur I'analyse des génes hydA, codant la sous-
unité catalytique des hydrogénases |Fe-Fe|. Cette étude a montré que la diversité spécifique et
fonctionnelle varie en fonction des sites échantillonnés et de leur profondeur. Les Clostridiales
dominent dans les séquences hydA obtenues par séquengage des produits de PCR de ce géne
ainsi que dans celles issues d’une approche métagénomique. Deux groupes de séquences hydA se
distinguent et co’incident avec une origine de ” surface ” ou ” profonde ” de leurs hotes présumés.
Par ailleurs, nous avons isolé plusieurs souches de Clostridiales d’échantillons de cheminées et
concrétions des différents sites de Prony. Parmi elles, la souche Clostridium sp. ProH2 produit
efficacement de ’'H2 par voie fermentaire (2,71 moles d'H2/mole de glucose) en condition alcaline
(pH 9,5).

Mots-Clés: Serpentinisation, Hydrogéne, Diversité, hydA, Séquencage
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Solution de séquencage a haut degré de
multiplexage pour I’étude des communautés
microbiennes au sein des environnements
complexes

Jérémie Denonfoux * !, Céline Wahl !, Yannick Laurent !, Frédéric Texier !,

Stéphanie Ferreiral !
1 Genoscreen — Institut Pasteur de Lille — France

L’exploration des communautés microbiennes au sein des environnements complexes a récem-
ment conduit au développement des méthodes moléculaires se basant sur ’identification de génes
biomarqueurs, dans les domaines de 1’écologie, agronomie et des biotechnologies. Les évolutions
récentes des technologies de séquencage sur la plate-forme Illumina Miseq en 2x300 pb en termes
de longueur des séquences et de profondeur, rendent les analyses de PCR ciblées trés intéressantes
en métagénomique. Actuellement les protocoles classiques proposant un multiplexage supérieur
a 96 échantillons sur un méme run, sont peu utilisés en métagénomique et restent couteux. Nous
avons travaillé au développement d’'une méthode standardisée et optimisée, proposant un haut
degré de multiplexage (jusqu’a 384 échantillons sur un méme run) pour Iexploration des envi-
ronnements complexes.

Notre solution de séquengage propose (i) un protocole standardisé et a fagon de préparation des
amplicons, (ii) la réassociation des lectures ” paired-end ” 2x300 pb pour 'obtention d’amplicons
pleine longueur et (iii) un pipeline d’analyse dédiée pour 'affiliation taxonomique des séquences
et 'analyse de la structure des communautés microbiennes.

Cette solution d’analyse & haut-degré de multiplexage a été validée sur des échantillons environ-
nementaux complexes. La combinaison d’optimisations techniques et bioinformatiques aboutis-
sent & la réduction des coitits et proposent une grande flexibilité tout en conservant une profondeur
d’analyse suffisante pour les communautés environnementales souvent trés complexes. Cette so-
lution est adaptée pour I’étude de la structure des communautés microbiennes via 1’étude de
I’ADNr 16S, 18S et ITS, mais peut étre également appliquée a I’étude de la fonction via 1’étude
de génes fonctionnels.

Mots-Clés: Métagénomique, Diversité microbienne, Séquengage nouvelle génération, multiplexage,
affiliation taxonomique
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De la structure des communautés
microbiennes, a I’expression des activités
enzymatiques dans des sols soumis a
différentes contraintes agronomiques

Wassila Riah-Anglet * 12, Marie-Paule Norini 2, Emilie Larcohe-Ajzenberg
2 Isabelle Trinsoutrot-Gattin' 2, Xavier Latour 3, Karine Laval 2

! Laboratoire de microbiologie, signaux et micro-environnement (LMSM) — Université de Rouen :
EA4312 — université de Rouen, UFR science et technique, 76821 Mont Saint Aignan, France
2 Unité Agroécologie des Territoires (Unité Agri’Terr) — Esitpa — 3 rue du tronquet CS 40118 76134
Mont Saint Aignan Cedex, France
3 Laboratoire de microbiologie, signaux et micro-environnement (LMSM) — Université de Rouen :
EA4312 — Laboratoire de Microbiologie Signaux et Microenvironnement (LMSM EA 4312) Normandie
Université - Université de Rouen - IUT Evreux, Evreux, France, France

De nombreux travaux soulignent qu’il est possible de décrire la structure et les fonctions
des communautés microbiennes. Cependant, il n’existe que peu d’informations pouvant aider
a la compréhension des relations structure/ fonctions. L’objectif de ce travail est de décrire
les relations structure/ fonctions pour avancer dans la compréhension du role des communautés
microbiennes dans le fonctionnement des sols. La stratégie globale de recherche développée
pour I’étude des relations structure/ fonctions, repose sur des expérimentations in situ et en
conditions controlées. Les expérimentations in situ ont été menées sur un site agricole présentant
des parcelles avec des historiques différents. Ces expériences ont montré que le mode d’usage des
sols semble étre le premier facteur déterminant de la structure des communautés microbiennes
et des activités enzymatiques. Les résultats montrent également un phénoméne de résilience du
profil fonctionnel, résultant de ’évolution de la structure sous l'introduction de prairies dans
les rotations culturales. Parallélement & cette approche in situ, des microcosmes ont été mis
en place pour analyser la réponse des communautés microbiennes & des stress drastiques. Ces
stress ont consisté & appliquer soit un choc thermique soit un fongicide a 1000 fois la dose
agronomique, sur un sol de prairie permanente et un sol de grande culture. Les expérimentations
en microcosmes confirment qu’un stress drastique modifie les communautés microbiennes et les
fonctions enzymatiques dans les sols. Cependant, la réponse aux stress est dépendante de la
structure initiale de la communauté microbienne et de la nature du stress appliqué.

Mots-Clés: structure/fonction, communautés microbiennes, mode d’usage des sols, rotations cul-
turale, activités enzymatiques, stress
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Etude phylogénétique, moléculaire et
phénotypique de nouveaux taxons
extrémophiles colonisant un lac salé situé dans
une région saharienne en Algérie.
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I Laboratoire de Biologie Cellulaire et Moléculaire. Equipe Microbiologie, Université des Sciences et de
la Technologie Houari Boumediéne — Bab Ezzouar, BP 32, El Alia 16111, Alger., Algérie
2 Leibniz Institut DSMZ - Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH. (DSMZ)
— Inhoffenstrafie 7B, 38124 Braunschweig, Allemagne
3 Aix Marseille Université, IRD, Université de Toulon, CNRS, MIO UM 110, — Institut de recherche
pour le développement [IRD] : UMR110 — 13288, Marseille, France

Les microorganismes colonisent une diversité infinie de niches écologiques. Ils ont été dé-
couverts dans les milieux les plus insolites sur la terre. De par sa position géographique, sa
configuration physique et la diversité de son climat, I’Algérie dispose d’une importante richesse
en divers habitats particuliers, tels que les lacs salés. Ces écosystémes ont été longtemps consid-
érés dépourvus de vie. La découverte des microorganismes bien adaptés qui y proliférent a brisé
I’idée répandue selon laquelle le sel en forte concentration est létal pour cellule vivante. Ces mi-
croorganismes, les halophiles, ont été les premiers extrémophiles découverts. Les extrémophiles
intrigants quant & leur capacité a prospérer dans des conditions hostiles présentent une impor-
tance scientifique énorme. Leur étude a permis d’aborder les questions relatives aux limites de
la vie sur la terre. Ils suscitent un intérét de plus en plus croissant chez les chercheurs désireux
d’approfondir les connaissances sur la diversité du monde du vivant. En effet, les taxons qui
représentent cette diversité nous aident & mieux appréhender les relations évolutionnaires entre
les microorganismes. Dans notre étude, qui a porté sur 'exploration du chott Melghir, situé
dans une région saharienne en Algérie, nous avons isolé, décrit et caractérisé sur le plan phy-
logénétique, moléculaire et phénotypique trois nouveaux genres et espéces thermohalophiles. Il
s’agit de Melghirimyces algeriensis, Melghirimyces thermohalophilus et Melghiribacillus ther-
mohalophilus. Cette étude, nous a permis d’élargir I'inventaire des bactéries polyextremophiles
considérées jusqu’alors rares et d’enrichir nos connaissances sur la diversité taxonomique et phys-
iologique que recélent des environnements hypersalins.

Mots-Clés: lac salé, diversité, nouveaux taxons, extrémophiles, thermohalophiles
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Les communautés microbiennes du lac Dziani
Dzaha, analogue potentiel des océans
précambriens
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! LIttoral ENvironnement et Sociétés |[La Rochelle] (LIENSs) — CNRS : UMR7266, Université de La
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Olympe de Gouges 17 000 La Rochelle, France
2 UMR 7245 MCAM MNHN - CNRS (MNHN - CNRS) — Muséum National d’Histoire Naturelle
(MNHN), CNRS : UMR7245 — 57 Rue Cuvier 75231 Paris Cedex 05, France
3 MARBEC —~ CNRS : UMR5119, Institut de recherche pour le développement [IRD] : UR5119, Institut
Francais de Recherche pour 'Exploitation de la Mer (IFREMER), Université de Montpellier — Place
Eugéne Bataillon 34095 MONTPELLIER, France
4 Tnstitut de Physique du Globe de Paris (IPGP) — Université de la Réunion, Université Paris VII -
Paris Diderot, IPG PARIS, INSU, CNRS : UMR7154 — IPGP, 1 rue Jussieu, 75238 Paris cedex 05 ;
Université Paris Diderot, Bat. Lamarck A case postale 7011, 75205 Paris CEDEX 13, France

Le lac Dziani Dzaha est un lac volcanique de petite taille situé sur l'ile de Petite Terre a
Mayotte. Ce lac posséde de nombreuses caractéristiques semblables a celle des océans primitifs
du Précambrien. Comme le Dziani Dzaha, I'océan de cette ére était alors majoritairement
peuplé de procaryotes, présentant une chaine trophique réduite aux seuls producteurs primaires
et décomposeurs microbiens. L’écosystéme de ce lac est particulier : une eau sursalée par rapport
a ’océan proche, particuliérement riche en carbone inorganique dissous et d’'un pH constamment
supérieur & 9. Dans ce lac, seul le premier métre est oxygéné, les couches profondes restant
en permanence anoxiques. Deux projets multidisciplinaires (ANR DZIANI & Fondation Total
DZAHA) ont pour but d’étudier d’un point de vue géochimique et microbiologique cet écosystéme
unique. Les objectifs sont la caractérisation i) du cycle du carbone ; ii) des cycles de l'azote, du
soufre et du fer et de leurs interactions avec le cycle du carbone iii) de la biodiversité et du role des
microorganismes et finalement iv) des principales activités métaboliques présentes dans le lac. Les
premiéres données issues des deux premiéres campagnes d’échantillonnage effectuées en 2014 ont
mis en évidence une forte biomasse chlorophyllienne principalement constituée de cyanobactéries
filamenteuses et de picoeucaryotes. Les procaryotes hétérotrophes sont également fortement
abondants dans la colonne d’eau. Ces biomasses autotrophes et hétérotrophes entretiennent une
activité métabolique intense. En dépit des alternances physicochimiques liées aux saisons séche
et humide, les différentes populations microbiennes restent trés stables en biomasse, abondance
et activité métabolique.

Mots-Clés: Diversité, lac, environnement extreme
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Nouvelles Firmicutes alcaliphiles de
I’écosystéme Hydrothermal de Prony,
Nouvelle-Calédonie : de la culture aux

génomes
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Les réactions géochimiques associées a la serpentinisation produisent d’importantes sources
d’énergie et de carbone organique qui alimentent des écosystémes microbiens basés sur la chimiosyn-
thése, dans des conditions analogues a celles qui auraient permis 1’émergence des premiéres
formes de vie sur Terre. Malgré l'intérét croissant porté & la microbiologie de ces systémes, la
quasi-totalité des microorganismes associés reste pour ’heure incultivée. Dans ’écosystéme hy-
drothermal hyper-alcalin et marin de Prony, influencé par la serpentinisation, des communautés
bactériennes abondantes et diversifiées forment d’important biofilms au sein des cheminées car-
bonatées. Il s’agit principalement de Proteobacteria, de Chlorofexi et de Firmicutes dont nous
avons réussi a cultiver plusieurs isolats alcaliphiles, les premiers décrits d’un écosystéme marin
serpentinisé. Ces souches ont fait ’objet d’études physiologiques détaillées et leur génome a été
séquengé et annoté. Elles sont affiliées aux Clostridiales dans le phylum Firmicutes et représen-
tent notamment 4 nouvelles espéces du genre Alkaliphilus ainsi qu’une nouvelle espéce du genre
Acetoanaerobium. Ils sont capables de fermenter les sucres, des composés protéiques et des acides
organiques. Leurs conditions de croissance optimales & pH 9, 30 a 37C, et 0,5% a 2% de NaCl
(selon les souches) montrent leur adaptation a la vie a U'intérieur de la structure poreuse des
cheminées, (mésothermiques, peu salé et alcalin). Le role de ces microorganismes dans les cycles
biogéochimiques, du carbone et de I’hydrogéne en particulier, sera évalué par analyse comparée
de leur répertoire de génes métaboliques.

Mots-Clés: Firmicutes, Alcaliphiles, Alkaliphilus, Serpentinisation, Génomes
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Génomique comparée de trois nouvelles

Thermotogales mésophiles du genre Mesotoga,
M. prima PhosAC3, M. prima MesG1.Ag.4.2T
et M. infera VN100
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Les Thermotogales, une des branches bactériennes basses de ’arbre phylogénétique du vivant,
étaient connues pour ne comprendre uniquement que des représentants thermophiles. Bien que
des études moléculaires aient émis ’hypothése de I’existence de bactéries mésophiles appartenant
a cet ordre dans divers environnements urbains ou industriels pollués (stations d’épuration,
sédiments de port, etc.), ce n’est que récemment (2011-12) qu’elles des ont pu étre cultivées et
caractérisées. Elles constituent de nouvelles espéces du genre Mesotoga. La premiére cultivée fiit
isolée dans notre laboratoire d’un digesteur traitant des déchets de phosphogypse en Tunisie. Peu
apres, la caractérisation compléte d’une souche isolée de sédiments portuaires dont le génome a
été séquence, a été décrite par des équipes Norvégiennes et dénommeée M. prima MesG1.Ag.4.2T.
Enfin, nous avons caractérisé la deuxiéme espéce du genre Mesotoga, M. infera VNs100. Ici
nous présenterons ’analyse comparée des génomes des trois Mesotoga isolées & ce jour pour
souligner leurs similitudes mais également les différences dans leur répertoire de génes en regard
de leur différence de métabolisme. Par exemple, les souches PhosAc3 et VNs100 ne sont capables
d’utiliser les substrats simples (sucres, peptides) qu’en présence de soufre élémentaire utilisé
comme accepteur final d’électrons alors que la souche MesG1.Ag.4.2T peut utiliser ces substrats

*Intervenant
f Auteur correspondant:

27


mailto:

par fermentation. Dans ce contexte, nous tiendrons compte du fait qu’une fraction importante
des génes des Mesotoga a été acquise par transfert latéral, en grande part depuis des Clostridiales
avec lesquelles elles partagent le méme habitat. Les implications en terme d’adaptation a des
environnements mésothermiques polluées seront également présentées.

Mots-Clés: Thermotogales, Mesotoga, Génome, Evolution, Thermophilie
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Impact de la domestication du ma’is sur la
coopération avec la rhizobactérie Pseudomonas
fluorescens F113
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! Laboratoire d’Ecologie Microbienne (LEM) — Université Claude Bernard - Lyon I, CNRS : UMR5557
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Au cours de la domestication du ma'is, cette céréale s’est adaptée a différents types de sol
et conditions climatiques & travers le monde, aboutissant a l'apparition d’une grande diver-
sité de lignées de ma'is, réparties au sein de cinq groupes génétiques principaux. Nous faisons
I'hypothése que la domestication du ma’is a eu un impact sur le fonctionnement des interac-
tions que cette plante partage avec des bactéries colonisant ses racines. En particulier, nous
pensons que Pappartenance des lignées de ma'is a I'un des 5 groupes génétiques va déterminer
la composition de leurs exsudats racinaires. Les exsudats racinaires étant I'un des principaux
facteurs contrélant ’écologie des microorganismes dans la rhizosphére, la capacité de colonisation
des racines et I'expression de génes de phytostimulation par les bactéries symbiotiques associa-
tives ou PGPR (Plant Growth-Promoting Rhizobacteria) serait en conséquence influencée par
le groupe génétique auquel les lignées de ma’is appartiennent. Nous avons donc analysé, en sys-
téme simplifié gnotobiotique, l'interaction de 15 lignées de ma’is représentatives de cette diversité
avec la PGPR modéle Pseudomonas fluorescens F113. Un systéme expérimental permettant de
cultiver en condition axénique les lignées de ma'is et d’en récolter les exsudats en continu a
été développé afin de caractériser leur composition métabolique et de tester leur impact sur
I’expression des propriétés phytobénéfiques de la bactérie F113. Les résultats suggérent que la
structure génétique des lignées de ma’is influerait le fonctionnement de linteraction avec des
bactéries coopératives. Ces résultats seront ensuite validés par I'analyse de la réceptivité de
différentes lignées aux effets phytostimulateurs de F113.

Mots-Clés: Coopération, PGPR, exsudats, ma’is, domestication
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Dynamique des communautés algales et
bactériennes durant la colonisation de lagunes
ouvertes : lien avec la communauté aéroportée.
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Les microorganismes (bactéries, microalgues...) occupent différents habitats dont I'eau, le
sol et la phyllosphére. L’agitation par le vent, la pluie ou lors de procédés industriels entraine
leur aérosolisation et un séjour dans I'air. La survie et la distance parcourue dépendent notam-
ment des conditions météorologiques. Les microorganismes viables sont susceptibles de coloniser
d’autres environnements. Ce travail est axé sur: i) la caractérisation (diversité et quantification)
des microorganismes aéroportés et leur capacité de colonisation de I'eau et ii) sur la dynamique
des communautés planctoniques implantées. La colonisation d’eaux résiduaires urbaines, d’eaux
usées synthétiques et d’eaux claires est observée en récipients de 20L. Une seconde expérience
consiste au suivi d’une lagune pilote. Les eaux usées ont été choisies afin de comprendre la
colonisation et la dynamique lors de production de microalgues couplée a des procédés de dépol-
lution. La diversité et la dynamique des communautés aéroportées et planctoniques sont suivies
par analyses moléculaires (PCR-SSCP, séquengage, PCR quantitative) des échantillons d’air, de
pluie et d’eau. La corrélation entre les communautés microbiennes sera dégagée afin de déter-
miner les paramétres favorisant leur implantation en milieu aquatique. Enfin, I’évolution des
communautés planctoniques sera suivie dans le temps avec des réplicas. La cytométrie de flux
permettra de déterminer si le signal moléculaire correspond & des cellules entiéres. Le temps
nécessaire a 'implantation, la diversité ainsi que 'impact des événements météorologiques et de
la nature des milieux aquatiques sera évaluée.

Mots-Clés: colonisation des milieux aquatiques, microalgues et bactéries, bioaérosols
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4 Tnstitut National de Recherche Agronomique - Centre de Toulouse (INRA TOULOUSE) — Institut
national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1388 — Chemin de Borde Rouge BP52627 31326
Castanet Tolosan Cedex, France
® Institut National de Recherche Agronomique - Centre de Jouy-en-Josas (Unité MalAGE) — Institut
national de la recherche agronomique (INRA) — Domaine de Vilvert 78352 JOUY-EN-JOSAS CEDEX,
France

Avec le séquencage haut-débit (454, MiSeq), les pipelines de traitements de séquencage
d’ARNr 16S actuels produisent de gros jeu de données. Le calcul des tables d’abondances d’OTU
et leur affiliation taxonomique peinent & s’exécuter et les solutions les plus efficaces sont souvent
dédiées aux spécialistes. Dans ce contexte, nous avons développé le pipeline "FROGS” : 7 Find
Rapidly OTU with Galaxy Solution ”. Développé sous environnement Galaxy, "FROGS” intégre
un outil de prétraitement des données permettant le contigage de séquences, le nettoyage des
données et la suppression des chiméres. La déréplication des séquences se fait par un script
python. L’étape de clusterisation s’effectue avec le logiciel SWARM. Un outil d’assignation re-
tourne I'affiliation taxonomique de chaque OTU en utilisant & la fois I’algorithme RDPClassifier
et NCBI blast+ sur la banque de données Silva SSU 119. Enfin, un outil de post-traitement
permet aux utilisateurs de traiter la table d’abondance obtenue avec les filtres habituels, fournit
des résultats statistiques et des illustrations graphiques. FROGS a été développé pour traiter de
grandes quantités de données par I'utilisation d’outils innovants et une conception optimisée. De
plus, il est portable sur toutes les plateformes Galaxy avec le minimum de dépendances informa-
tiques et architecturales. FROGS a été testé sur plusieurs jeux de données simulées. L’outil se
montre extrémement rapide, robuste et hautement sensible pour la détection des OTU avec trés
peu de faux-positifs comparé aux autres pipelines largement utilisés par la communauté.

Mots-Clés: 16S, MiSeq, Galaxy, OTU
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La production de biolipides et de pigments de
microalgues de milieux extrémes sous stress
thermique et lumineux

Lylia Hamel * 2!, Douadi Khelifi 3, Christophe Leboulanger 4, Eric
Fouilland *

2 Laboratoire de Génétique Biochimie et Biotechnologie Végétale (GBBV) — Université Constantine 1,
Algérie
! Biodiversité Marine, Exploitation et Conservation (MARBEC) — IRD, Ifremer, Université de
Montpellier, CNRS — UMR 9190 MARBEC .OREME -Station Marine -Université de Montpellier -2 rue
des Chantiers -34200 Sete., France
3 Laboratoire de Génétique Biochimie et Biotechnologie Végétale (GBBV) — Laboratoire de Génétique
Biochimie et Biotechnologie Végétale .Université Constantine 1, Algérie
4 Biodiversité Marine, Exploitation et Conservation (MARBEC) (MARBEC) — IRD, Ifremer, Université
de Montpellier, CNRS — UMR 9190 MARBEC .OREME -Station Marine -Université de Montpellier -2
rue des Chantiers -34200 Sete., France

Les microalgues possédent de fortes potentialités en termes de production de molécules a
forte valeur ajoutée. Cependant, seulement moins de 10% des espéces de microalgues connues
sont caractérisées sur le plan biochimique, et restent trés peu exploitées La grande diversité de
la flore microalgale du Sahara Algérien est jusqu’ici inexploitée. Afin d’évaluer le potentiel de
cette ressource naturelle, des souches de microalgues ont été isolées de milieux tempérés (climat
Méditerranéen sub humide), mais également extrémes (climat désertique et aride) qui se carac-
térisent par une luminosité et rayonnement solaire intense a des températures trés élevées pouvant
dépasser 50C et une forte évaporation, avec un grand écart thermique jour et nuit, et saisonnier.
Nous émettons 'hypothése que les conditions environnementales extrémes auraient sélectionné
des souches possédant des voies métaboliques efficaces pour s’adapter aux stress lumineux et
thermiques en produisant rapidement des pigments photoprotecteurs, tels que les caroténo’ides
secondaires, ou des lipides de réserves. Les prélévements et les mises en culture effectuées dans
dix stations, allant de 36 45’ 00.51” N a 22 47’ 11.00” N ont permis d’isoler de différents sites
sahariens quatre souches de chlorophycées des genres Scenedesmus, Chlamydomonas, Chlorella
et Spirogyra et quatre souches de cyanobactéries des genres Anabaena, Nostoc, Chrococcus et
Oscillatoria et enfin une diatomée du genre Navicula,. L’importance des conditions d’origine des
souches isolées au regard de leur production de molécules d’intérét sous stress de température et
de lumiére est discutée.

Mots-Clés: stress thermique, pigments, phylogénie, mieux extrémes
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Evaluation de I'impact des plantes sur
I’'identité, I’abondance et 'activité des
bactéries impliquées dans la dégradation du
phénanthréne par Stable Isotope Probing sur
un sol contaminé

Francois Thomas !, Aurélie Cébron * !

! Laboratoire Interdisciplinaire des Environnements Continentaux - LIEC (Vandoeuvre-Les-Nancy,
France) (LIEC) — CNRS : UMR?7360, Université de Lorraine — UMR7360 CNRS, Université de Lorraine,
Faculté des Sciences, Bd des Aiguillettes, BP70239, 54506 Vandoeuvre-les-Nancy., France

La rhizodégradation microbienne des hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAPs) est
une stratégie de remédiation prometteuse notamment pour les friches industrielles. Pourtant
I'impact réel des plantes sur les taux de dissipation des HAPs, la diversité et 'activité des
communautés microbiennes reste encore a éclaircir car les résultats sont souvent contrastés. Sur
un sol contaminé provenant d’une ancienne cokerie, nous avons évaluer 'impact de la présence
de plantes grace un dispositif & deux compartiments concu pour mettre en contact les racines en
pleine croissance (compartiment 1) avec le sol contaminé (compartiment 2). Pendant 10 jours,
nous avons suivi le devenir du polluant (phénanthréne), de la communauté microbienne totale
et active et des bactéries impliquées dans la biodégradation des HAPs. La concentration en
phénanthréne était inférieure dans le microcosme sans plante, la végétation ralentissant donc la
biodégradation du HAP. Des mesures de carbone organique dissous, d’acides organiques et de
sucres ont confirmé 'apport d’exsudats racinaires préférentiellement consommeés par les bactéries.
En outre, la diversité bactérienne est différente (séquencage Illumina des génes et transcrits
d’ADNr 16S) et 'activité bien supérieure en présence de plantes (QPCR). Une expérience de
Stable Isotope Probing, réalisée avec du phénanthréne entiérement marqué au 13C, a permis de
révéler 'identité des populations ayant métabolisé le phénanthréne en présence (1 OTU affiliée
aux Sphingobium) et absence de plante (3 OTUs affiliées aux Sphingomonas, Micrococcaceae
et Alcaligenaceae). Le séquengage massif de ’TADN marqué au 13C va nous renseigner sur les
capacités métaboliques de ces bactéries impliquées dans la dégradation du phénanthréne.

Mots-Clés: SIP, métagénomique, phénanthréne, sol pollués, plantes
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Evaluation de I'impact écotoxicologique du

chlordécone sur la structure, ’'abondance et

I’activité de la communauté microbienne de
sols agricoles.

Chloé Merlin ', Marion Devers-Lamrani !, Jérémie Beguet !, Baptiste
Boggio !, Nadine Rouard !, Fabrice Martin-Laurent * !

LINRA (UMR Agroécologie) — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 —
INRA UMR 1347 Agroécologie 17 rue sully BP 86510 21065 Dijon Cedex, France

L’insecticide chlordécone appliqué pendant plusieurs décades dans les bananeraies contamine
environ 20 000 hectares de sols arables dans les Antilles. Bien que l'impact de nombreux pes-
ticides sur les microorganismes du sol ait été étudié, I’écotoxicité du chlordécone n’a jamais été
évaluée. Afin d’y remédier, nous avons évalué son écotoxicité sur deux sols agricoles (I'un sableux
et 'autre limoneux) exposés a différentes concentrations de chlordécone (DO, controle; D1 and
D10, 1- et 10-fois la dose agronomique). Le devenir du chlordécone a été évalué en établissant le
bilan de masse du 14C-chlordécone. L’impact écotoxicologique du chlordécone sur I’abondance
(qPCR taxon spécifique), la structure (empreinte génétique A-RISA) et lactivité catabolique
(radiorespirométrie) de la communauté bactérienne a été évalué. Dans les deux sols, les fractions
minéralisée et soluble du 14C-chlordécone étaient les plus faibles représentant & elles deux moins
de 5% de la quantité initiale de 14C-chlordécone. La plupart du chlordécone était dans la frac-
tion extractible (75% de la quantité initiale de 14C), le restant formant des résidus liés. Toutes
les mesures des paramétres microbiens ont permis de discriminer les deux sols. L’exposition
au chlordécone n’a pas affecté la structure génétique de la communauté bactérienne, toutefois
dans le sol sableux, elle a significativement modifié ’abondance de groupes bactériens (8-, -
proteobacteries, Planctomycetes and Bacteroidetes) et I'activité catabolique (minéralisation du
14C- acétate de sodium) de la communauté bactérienne. Ces résultats montrent que ’exposition
au chlordécone modifie 'abondance de groupes bactériens et ’activité catabolique de la commu-
nauté bactérienne, révélant la toxicité microbienne de cet organochloré.

Mots-Clés: chlordécone, écotoxicologie microbienne, sol
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Premiére description d’enzymes impliquées
dans la biodégradation de 1’herbicide
mésotrione : les nitroréductases NfrAl et
NfrA2 de Bacillus megaterium Mesl1

[t

Louis Carles * !, Pascale Besse-Hoggan 2, Muriel Joly !, Isabelle Batisson'

! Laboratoire Microorganismes : génome et environnement (LMGE) — Université d’Auvergne -
Clermont-Ferrand I, CNRS : UMR6023, Université Blaise Pascal - Clermont-Ferrand II — Université
Blaise Pascal, Campus des Cézeaux, 24, avenue des Landais BP 80026 63 170 AUBIERE, France
2 Institut de Chimie de Clermont-Ferrand (ICCF) — CNRS : UMR6296, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II, Ecole Nationale Supérieure de Chimie de Clermont-Ferrand — 24 Avenue des
Landais, 63177 Aubiére Cedex, France

La mésotrione est un herbicide de la famille des tricétones utilisé pour traiter les cultures de
ma’is depuis 2003. Ses voies de biodégradation sont partiellement décrites : plusieurs métabolites
sont connus, mais les enzymes impliquées n’ont pas encore été identifiées. Nos travaux se sont
portés sur la souche Bacillus megaterium Mesl11, isolée & partir d’un sol agricole et capable de
transformer la mésotrione. Le but était d’identifier les enzymes impliquées dans la biodégrada-
tion de cet herbicide, via : (i) la structure de trois des métabolites connus de la mésotrione, et
(ii) une analyse de protéomique différentielle.

Ces études ont suggéré 'intervention d’une nitroréductase dans la premiére étape de la voie de
biodégradation. La recherche des génes codant les nitroréductases chez B. megaterium a permis
d’en révéler 9 chez Mes11. Aprés clonage, les enzymes correspondantes ont été surexprimées et
purifiées afin de tester leurs activités. Seules deux enzymes (NfrAl et NfrA2) se sont avérées
capables de réduire le groupement nitro de la mésotrione en groupement amino, via un intermé-
diaire hydroxylamine. Ce sont des nitroréductases de type I, appartenant au groupe des nitro
FMN réductase. Leurs mécanismes réactionnels et leurs parameétres cinétiques ont été déterminés
en détail.

Il s’agit de la premiére étude identifiant et caractérisant des enzymes impliquées dans la voie
de dégradation de la mésotrione. Elles pourraient constituer des biomarqueurs efficaces afin de
prédire la capacité des écosystémes a transformer la mésotrione, et, in fine améliorer I’évaluation
de la contamination de ces environnements par la molécule mére et/ou ses métabolites.

Mots-Clés: herbicide, mésotrione, métabolite, nitroréductase, biodégradation
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Adaptation microbienne a la contamination
métallique en milieu aquatique: Influence de la
température sur la tolérance de communautés

périphytiques au cuivre.

Anne-Sophie Lambert !, Aymeric Dabrin !, Soizic Morin 2, Arnaud
Foulquier '3, Bernadette Volat !, Josiane Gahou !, Marina Coquery !,
Stéphane Pesce *T 1

! Irstea UR Milieux Aquatiques, Ecologie et Pollutions (UR MALY) - Irstea — 5 rue de la Doua
CS70077, 69626 Villeurbanne Cedex, France
2 Irstea, UR Ecosystémes aquatiques et changements globaux (UR EABX) — Irstea — 50 avenue de
Verdun, 33612 Cestas Cedex, France
3 Laboratoire d’Ecologie Alpine (UMR LECA) — Université Grenoble Alpes, CNRS : UMR5553 — BP
53, 38041 Grenoble Cedex 9, France

De nombreux écosystémes aquatiques sont soumis & une contamination métallique. C’est le
cas des cours d’eau en zone viticole, exposés & de fortes concentrations en cuivre qui est util-
isé en viticulture conventionnelle et biologique. Cette pollution s’inscrit dans un contexte de
changement global et ces riviéres sont généralement soumises & des situations de stress multiples.
Parmi ces stress, il est important de considérer la hausse des températures liée au changement
climatique et & l'intensification des épisodes extrémes.

En milieu lotique, 'activité microbienne est principalement assurée par les biofilms périphytiques
qui peuvent étre impactés par le cuivre, au niveau fonctionnel et structurel. Cet impact engendre
généralement une sélection des populations les plus tolérantes, conduisant & une augmentation
du niveau de tolérance des communautés au cuivre, conformément au concept PICT (Pollution
Induced Community Tolerance). Peu de données existent concernant 'influence des variations
thermiques sur la réponse des communautés microbiennes au cuivre.

Dans ce contexte, nous avons étudié en microcosmes 'influence de la température sur la réponse
de biofilms naturels de riviére a différents niveaux d’exposition au cuivre, notamment dans le
cadre d’approches PICT visant a évaluer I'adaptation des communautés suite a une exposi-
tion chronique a ce toxique. Les résultats obtenus démontrent qu’une hausse thermique peut
fortement modifier les niveaux de tolérance des communautés au cuivre, mais cette influence
est variable suivant le type de fonction microbienne ciblée (phototrophes ou hétérotrophes) et
I’historique d’exposition des biofilms. Cela démontre I'importance de considérer le contexte de
stress multiples dans les approches PICT.

Mots-Clés: Biofilms, Ecotoxicologie microbienne, Fonctions microbiennes, Multistress, PICT
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Response of microbial communities to metal
oxide- and carbon-based nanomaterials in a
plant-soil-based system: common outcomes
and modulation of impacts through
nanomaterial design

Catherine Santaella *T !, Mohamed Hamidat !, Mohamed Barakat !,
Philippe Ortet !, Wafa Achouak *

! Laboratoire d’Ecologie Microbienne de la Rhizosphére et d’Environnements extrémes (LEMIRE) —
Aix-Marseille Université - AMU, Centre de recherche du Commissariat a 'Energie Atomique - CEA
Cadarache (Saint Paul-lez-Durance, France), CNRS UMR 7265 — CEA Cadarache,
IBEB/SBVME/LEMIRE, Bat 161, 13108 Saint-Paul les Durance Cedex, France

Nanomaterials (NMs) are materials with at least one external dimension in the 1-100 nm

size range. Several classes of MNMs are now globally manufactured in hundred to thousands
of metric tons per year. The release of NMs through the production, use or disposal of nano-
enabled products, raises concerns on human health and the environment. NMs are t emergent
contaminants, with specific endpoints in soils and sediments.
We examined the impact of different NMs based on metal oxide, CeO2 and TiO2, and carbon
based NMs (carbon nanotubes), on a simple-track terrestrial ecosystem based on a microbe-soil-
plant network. Our issues were twofold: i) Can we modulate the impact of NMs by designing
their properties through their physicochemical properties (particle size, shape, crystalline phase,
coating...)? ii) Do NMs with very different chemistry and properties trigger common responses
on a plant-sol-microbe system? The NMs were added to a soil at a concentration of 1 mg/kg, a
concentration close to the current estimations of NMs concentration in soils. The plant selected
was Canola. We examined the response of three different compartments of the system, the un-
planted soil, the rhizosphere and the plant roots.

The presentation will focus on how NMs differentially alter microbial activities and/or microbial
communities structure depending on the NMS physico-chemistry oand the compartment consid-
ered. We will provide some tracks to evaluate to what extent the design of the NMs can modulate
the impact and some trends shared by NMs with different reactivity.

Fundings: MESONNET ANR-10-NANO-0006, SERENADE Excellence Laboratory, CNRS, CEA,
and GDRIi-iCEINT

Mots-Clés: nanomaterials, soil, rhizosphere, bacterial communities, bacterial activity, community
structure
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Expression de génes associés a la méthylation
du mercure par la bactérie sulfato réductrice
Desulfovibrio dechloracetivorans BerOcl

Marisol Goni-Urriza *T ', Mathilde Monperrus 2, Claire Gassie ', Marine
Albertelli !, Olivier Bouchez 3, Zoyne Pedrero 2, Christophe Klopp 4, Rémy
Guyoneaud !

! Equipe Environnement et Microbiologie (EEM-IPREM) — CNRS : UMR5254, Université de Pau et
des Pays de ’Adour [UPPA] — IBEAS BP1155 64013 Pau cedex, France
2 Laboratoire de Chimie Analytique Bio-Inorganique et Environnement (LCABIE-IPREM) — CNRS :
UMRS5254, Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA] — IPREM UMR 5254, CNRS-UPPA, UFR
Sciences et Techniques Allée du Parc Montaury, 64600 Anglet, France
3 GeT-PlaGe, Genotoul (GeT-PlaGe, Genotoul) — Institut national de la recherche agronomique
(INRA) — INRA Auzeville F31326, Castanet-Tolosan, France
4 Unité de Biométrie et Intelligence Artificielle de Toulouse [Castanet-Tolosan] (UBIA) — Institut
national de la recherche agronomique (INRA) — 24 Chemin de Borde Rouge BP 52627 - 31326
Castanet-Tolosan Cedex, France

Le méthylmercure est la forme la plus toxique du mercure ; la compréhension des processus
cellulaires menant & sa formation est nécessaire pour identifier les facteurs de risques associés
a la méthylation du mercure dans 'environnement. Les bactéries sulfato-réductrices sont des
acteurs majeurs de la production de méthylmercure dans les environnements aquatiques. Le but
de cette étude est de caractériser la réponse transcriptomique d’une souche de bactérie sulfato-
réductrice, Desulfovibrio dechloracetivorans BerOcl, en présence de mercure inorganique. Apreés
le séquencage de son génome, des expériences d’expression différentielle ont été réalisées. Le
séquencgage du transcriptome de BerOcl a été réalisé en phase exponentielle de croissance avec ou
sans mercure inorganique ou méthylmercure. Une cinquantaine de génes surexprimés en présence
de mercure inorganique ont pu étre caractérisés. Parmi ces génes, certains interviennent dans la
réponse au stress ainsi qu’a la signalisation. Ainsi, 'expression d’une histidine-kinase associé &
la réponse au Zn était augmentée. Un systéme d’efflux décrit actuellement comme spécifique au
7Zn a été également détecté surexprimé. L’inhibition de la méthylation du mercure en présence
de Zn a été récemment mise en évidence, donnant des arguments complémentaires sur le role
putatif de ces deux systémes dans la méthylation du mercure. Deux autres génes ont attiré
particuliérement notre attention ; il s’agit de génes codants pour des protéines inconnues mais
présentant des motifs ou domaines de méthyl-transférases. La mutation de ces génes permettra
de déterminer leur role effectif dans la méthylation du mercure.

Mots-Clés: Mercure, méthylmercure, bactéries sulfato, réductrices, transcriptome, expression dif-
férentielle
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Dégradation bactérienne du chlorométhane :
génomique comparative et fractionnement
isotopique du carbone et de I’hydrogéne.

Thierry Nadalig * !, Markus Greule 2, Francoise Bringel !, Frank Keppler 2,
Stéphane Vuilleumier *

! Université de Strasbourg, CNRS (UMR 7156) — CNRS : UMR7156, université de Strasbourg —
Laboratoire de Génétique Moléculaire, Génomique, Microbiologie, 28 rue Goethe, 67083 Strasbourg,
France

2 Biogeochemistry Group, Institute of Earth Sciences, University of Heidelberg — Im Neuenheimer Feld
234-236, D-69120 Heidelberg, Allemagne

Le chlorométhane (CH3CI) est un composé organique volatile, produit majoritairement par
la végétation terrestre, en particulier la phyllosphére correspondant aux parties aériennes des
plantes. Il joue un réle majeur dans la dégradation de 'ozone stratosphérique. Ce composé est
une source de carbone et d’énergie pour les bactéries méthylotrophes comme Methylobacterium
extorquens CM4. L’étude de cette souche bactérienne, dont le génome a été séquencé, a permis
de mettre en évidence la seule voie de dégradation actuellement connue pour le chlorométhane.
Des génes essentiels a la croissance sur chlorométhane, appelés génes cmu (pour chloromethane
utilisation), ont été identifiés. Ces génes sont retrouvés chez plusieurs bactéries utilisant le
chlorométhane comme substrat de croissance et isolées d’environnements divers (terrestre, marin,
eaux douces, phyllosphére ...). L’enzyme chlorométhane déshalogénase est constituée d’une
méthyltransférase a corrino’ide (CmuA) et d’une méthyltransférase a tétrahydrofolate (CmuB).
Dans cette étude, nous avons réalisé une comparaison des génomes de bactéries possédant les
génes cmu ou dont la capacité & dégrader le chlorométhane a été démontrée. De plus, nous
avons étudié le fractionnement isotopique du carbone (13C/12C) et de 'hydrogéne (2H/1H)
lors de la dégradation du chlorométhane par M. extorquens CM4, portant les génes cmu et par
Leisingera methylohalidovorans qui est dépourvue de ces génes. L’absence de fractionnement
de ’hydrogéne par L. methylohalidovorans confirme 1'utilisation du chlorométhane par une voie
meétabolique différente de la voie cmu.

Mots-Clés: dégradation bactérienne, chlorométhane, génomique comparative, isotope stable
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IMPACT DES METAUX LOURDS SUR LES
COMMUNAUTES MICROBIENNES DANS
DES SEDIMENTS MARINS ET
ESTUARIENS
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! Laboratoire de Microbiologie Signaux et Microenvironnement (LMSM) — Université de Rouen :
EA4312 — France
2 Laboratoire d’Océanographie Microbienne (LOMIC) — CNRS : UMR7621, Université Pierre et Marie
Curie (UPMC) - Paris VI — Observatoire Océanologique, Banyuls/mer, France
3 Equipe Chimie Analytique et Marine (ELICO) — CNRS : UMR8217 — France
4 laboratoire de Morphodynamique et Continentale et Cotiére (M2C) — CNRS : UMR6143 — France

Nous avons étudié 'impact de concentrations faibles et fortes en métaux sur les commu-
nautés microbiennes présentes au sein de sédiments marins et estuariens. Nous nous sommes
intéressés aux réponses & court et & long terme. Ainsi, en présence de fortes concentrations
en cuivre (correspondant & une contamination ancienne), nous avons constaté une diminution
de I’'abondance et de la diversité des bactéries totales, mais aucun effet sur les archées. Les
microorganismes présents ont développé des mécanismes de résistance tels que 'utilisation des
génes copA et cusA codant pour des protéines d’efflux. En présence de cuivre, les séquences de
ces génes, certainement transmis par transfert horizontal, sont fortement modifiées, permettant
aux protéines correspondantes d’améliorer I'expulsion du cuivre vers le milieu extracellulaire.
La présence des génes de résistance copA, cusA et pcoA a été testée pour toutes les souches
bactériennes isolées, et seul copA a été détecté dans certains isolats correspondant surtout a
des bactéries sulfato-réductrices. Ce résultat suggére que d’autres mécanismes de résistance au
cuivre sont également utilisés.

En présence de concentrations plus faible en cuivre correspondant a une contamination récente,
nous avons observé une bonne conservation de ’abondance et la diversité des bactéries totales et
sulfato-réductrices. De fagon surprenante, les protéines d’efflux CopA et CusA évoluent égale-
ment trés rapidement en terme de séquences quand les concentrations en cuivre dépassent 110
ppm. Le géne copA est alors fortement exprimé.

Une trés bonne tolérance aux métaux des bactéries totales et sulfato-réductrices a été également
constatée dans un sédiment estuarien pluricontaminé (contamination ancienne).

Mots-Clés: sédiments marins et estuariens, métaux, microorganismes, adaptation, mécanismes de
résistance et tolérance
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Caractérisation des communautés
microbiennes impliquées dans la dégradation
des hydrocarbures a ’interface
oxique/anoxique de sédiments marins cotiers

Cyril Noel * 1, Fanny Terrisse !, Eléonore Attard !, Christine Cagnon !,
Robert Duran !, Cristiana Cravo-Laureau !

! Equipe Environnement et Microbiologie - IPREM UMR CNRS 5254 (EEM) — CNRS : UMR5254,
Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA| — IBEAS - UFR Sciences BP 1155 64013 PAU
CEDEX, France

Les sédiments marins cotiers constituent des écosystémes fonctionnels uniques constamment

soumis a des alternances d’oxygénation (cycles de marées, activités de bioturbation de la macro-
faune). En raison de leur localisation, ils sont particuliérement exposés a des pollutions telles
que les déversements de pétrole. Les communautés microbiennes jouent un réle essentiel dans les
cycles biogéochimiques des sédiments marins. Il est donc essentiel de comprendre comment les
oscillations oxiques/anoxiques affectent la diversité et ’assemblage de ces cohortes microbiennes
clés pour la biodégradation des hydrocarbures et le fonctionnement global de I’écosystéme.
Un intérét particulier a été porté a 'organisation des communautés microbiennes hydrocarbon-
oclastes des sédiments cotiers en fonction des régimes d’oxygénations. Récemment, nous avons
montré que le remaniement des sédiments affectait les communautés bactériennes dégradant le
pétrole (Stauffert et al., 2013). En effet, en appliquant diverses stratégies de remaniement des
sédiments nous avons obtenu trois communautés microbiennes différentes ayant des capacités de
dégradation similaires. Cette observation souligne la redondance fonctionnelle impliquée dans la
dégradation des hydrocarbures. Nous proposons ici d’explorer ’organisation et le fonctionnement
des communautés microbiennes impliquées dans la dégradation des hydrocarbures.

La dynamique structurale des trois communautés microbiennes a été suivie dans différents
régimes d’oxygénation (oxique, anoxique et oscillant) en bioréacteur par analyses de séquencage
haut débit des ARN ribosomiques bactériens et archéens. La comparaison des réseaux micro-
biens obtenus a permis de mettre en évidence les assemblages microbiens hydrocarbonoclastes
en fonction des régimes d’oxygénation. Cette étude permet ainsi de décrire le fonctionnement
global des communautés microbiennes des sédiments marins cotiers.

Mots-Clés: Oscillation oxic/anoxic, Sédiments cotiers, Dégradation des hydrocarbures, Réseaux
microbiens, Communautés microbiennes
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Toxic effects of crude oil, dispersant and
oil-dispersant on the marine microalgae
Ostreococcus tauri assessed by a luminescent
biosensor approach

Fabien Joux * !, Nicolas Chédri 2, Francois-Yves Bouget 2, Philippe Schatt
2. Wade Jeffrey 3, Marc Tedetti 4, Catherine Guigue ®, Madeleine Goutx °

! Laboratoire d’Océanographie Microbienne (LOMIC) — Université Pierre et Marie Curie [UPMC] -
Paris VI, CNRS : UMR7621 — Observatoire Océanologique, Banyuls sur Mer, FRANCE, France
2 Laboratoire d’Océanographie Microbienne (LOMIC) — Université Pierre et Marie Curie [UPMC] -
Paris VI, CNRS : UMR7621 — Observatoire Océanologique de Banyuls, France
3 Center for Environmental Diagnostics and Bioremediation (CEDB) — University of West Florida,
Pensacola, FL, Etats-Unis

4 Mediterranean Institute of Oceanography (MIO) — CNRS : UMR7294 — Aix Marseille Université,
France

5 Mediterranean Institute of Oceanography (MIO) — CNRS : UMR7294 — Université Aix Marseille,
France

The Deepwater Horizon oil spill released =~ 4.9 M barrels of crude oil into the Gulf of
Mexico in July 2010. To mitigate the effect of the oil spill, accelerate natural dispersion, and
enhance biodegradation, =~ 1.5 million gallons of a chemical dispersant, Corexit 9500, were
sprayed onto the surface or applied at the source of leak. As primary producers, phytoplankton
play a major role in marine ecosystem functioning and toxicity of crude oil can be attributed
mainly to interferences with the photosynthetic apparatus. In contrast, the surfactants present
in Corexit 9500 likely act on membranes. Toxic effects of crude oil, dispersant and oil-dispersant
were investigated using a microalgae biosensor, Ostreococcus tauri, expressing luminescence pro-
portionally to the gene expression of Cyclin-Dependent Kinase (CDKA), encoding for a protein
involved in the cell cycle. Toxicity of water accommodated fraction (WAF) of MC252 was low
(EC50> 50,000 ppm). Corexit 9500 enhanced WAF (DEWAF, 1:20) increased the toxicity of
Macondo (EC50=12,500 ppm). This higher toxicity can be due to increased bioavailable oil frac-
tions such as alkyl compounds with dispersant. Corexit EC9500A alone had a highly inhibitory
effect (EC50= 20 ppm) sufficient to explain the toxicity observed in the DEWAF. This high
toxicity of Corexit was also confirmed for natural phytoplankton community (EC50= 10 ppm).
Moreover, Corexit is not readily photodegradable. The O. tauri CDKA biosensor provides a
high-throughput and sensitive method allowing the exploration of the interactive effects of crude
oil and dispersant with other environmental factors or pollutants.

Mots-Clés: microbial biosensor, pollutants, oil, dispersant
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Pourquoi les nanoparticules de TiO2
réduisent-elles la nitrification dans le sol ?

Marie Simonin !, Jean Martins 2, Aude Calas 3, Gaélle Uzu *, Agnés
Richaume * °
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Grenoble Cedex 9, France
3 CALAS (Aude) — CNRS : UMR5564 — LTHE , UMR CNRS 5564, Université Grenoble 1-38041
Grenoble Cedex 9, France
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> RICHAUME (Agnés) — CNRS : UMR5557 — Ecologie Microbienne, UMR CNRS 5557, Université
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Les effets néfastes des nanoparticules (NPs) sur les microorganismes se traduisent par des

diminutions de la respiration et de la diversité bactérienne ou la modification de la structure
de la communauté bactérienne (1,2,3). Il est donc important de considérer la toxicité sur des
communautés microbiennes essentielles pour des services clés comme la fertilité des sols. Pour
cela, les communautés fonctionnelles impliquées dans le cycle de 'azote, particuliérement celles
responsables de la nitrification, constituent de bons modéles. La toxicité des NPs sur ces com-
munautés présentant une faible diversité et une faible redondance fonctionnelle pourrait en effet
étre préjudiciable au fonctionnement biologique du sol.
Nous avons évalué 'impact de huit concentrations en TiO2-NPs sur l'activité nitrifiante et
Pabondance des communautés oxydant 'ammonium (archaea : AOA et bactéries : AOB) et
le nitrite (Nitrobacter et Nitrospira) en exposant des microcosmes de sol & des concentrations de
0.05 to 500 mg/kg pendant 90 jours .

Que 'on considére 'activité ou I’abondance des différentes communautés, aucune réponse propor-
tionnelle & la concentration n’a été observée. Des path analysis ont permis de définir le meilleur
scénario de cause a effet permettant d’expliquer I'influence de la concentration en TiO2-NPs sur
la nitrification.

Les résultats montrent que i) la toxicité des TiO2-NPs observée a faible dose peut étre attribuée
a une forte activité oxydative, ii) les AOA ont un role fonctionnel prédominant dans ce sol et
iii) les couplages entre les différents acteurs des deux étapes de la nitrification sont modifiés en
fonction des concentrations en TiO2-NPs.

Mots-Clés: communautés microbiennes, sol, nitrification, nanoparticules, écotoxicologie microbi-

enne
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Bioprospection de bactéries sulfato-réductrices
alcalophiles d’un lac alcalin mexicain en vue de
la bioremédiation d’efluents industriels
contaminés par des métaux/métallo’ides

Maria Fernanda Pérez Bernal * 1?3, Johanne Aubé ?, Maria Soledad
Goni-Urriza 2, Bernard Ollivier !, Germéan Cuevas Rodriguez 3, Elcia
Margareth Souza Brito 3, Agnés Hirschler-Réa! !, Rémy Guyoneaud 2
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Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I.O. Institut
Méditerranéen d’Océanologie Campus de Luminy Case 901 13288 MARSEILLE cedex 09, France
2 Institut Pluridisciplinaire de Recherche sur I'Environnement et les Matériaux (IPREM) — CNRS :
UMR5254, Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA] — Hélioparc Pau Pyrénées 2 av. P. Angot
64053 PAU CEDEX 9, France
3 Environmental Engineering Laboratory, Université de Guanajuato — Campus de Guanajuato, Mexique

Les effluents industriels contaminés par des métaux/ métallo’ides posent de graves problémes
sociétaux. Grace a des procédés biotechnologiques faisant intervenir notamment des microorgan-
ismes anaérobies, il est possible de les bioremédier. La bioprospection de tels microorganismes
est donc importante, notamment pour ce qui concerne les environnements présentant des con-
ditions de pH extrémes. Ce sont essentiellement les microorganismes intervenant dans la réduc-
tion des composés soufrés (bactéries sulfo- et sulfato-réductrices) qui sont avant tout recherchés
dans la mesure ou ils peuvent réduire directement ou indirectement (production de sulfures) la
plupart des métaux/métallo;ides, diminuant ainsi leur toxicité. Ainsi dans le cadre du projet
BIOMETALI, la recherche de microorganismes sulfurogénes d’'un lac alcalin (pH 11) au Mex-
ique (Parangueo, Guanajuato) a été entreprise. Malgré le fait que les études moléculaires aient
révélé une faible diversité des procaryotes (moins de mille OTU) ou les microflores sulfurogénes,
appartenant aux delta-Proteobacteria notamment n’étaient pas dominantes, il a été cependant
possible d’isoler plusieurs microorganismes capables de réduire le sulfate. Ces microorganismes
appartiennent tous aux delta-Proteobacteria (genres Desulfonatronum et Desulfobotulus) dont
des représentants ont déja été identifiés dans les lacs alcalins qui occupent la planéte. Nous avons
conduit des expériences pour (i) caractériser certains de ces isolats et (ii) évaluer leur aptitude
a détoxiquer les effluents industriels riches en métaux/ métallo’ides afin de mettre en place un
procédé biotechnologique adapté.

1 : Bioprospection de sulfato-réducteurs et métal-réducteurs de milieux acides et alcalins : ap-
plications biotechnologiques pour le traitement d’effluents contaminés par des métaux et mé-
talloides (ANR-12-ISV7-0006-02)

Mots-Clés: bactéries sulfatoréductrices, alcalophilie, biodiversité, biorémédiation métaux/ métallo’ides
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Silver nanoparticles impact phototrophic
biofilm communities to a considerably higher
degree than ionic silver

Jean-Luc Rols * !, Aridane Gonzalez 2, Stéphane Mombo !, Joséphine
Leflaive !, Oleg Pokrovsky 2

! Laboratoire Ecologie Fonctionnelle et Environnement (EcoLab) — CNRS : UMR5245, Observatoire
Midi-Pyrénées, PRES Université de Toulouse, Université Paul Sabatier (UPS) - Toulouse III, Institut
National Polytechnique de Toulouse - INPT — 118 Route de Narbonne 31062 Toulouse, France
2 Géosciences Environnement Toulouse (GET) — Observatoire Midi-Pyrénées, Institut de recherche pour
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The toxicity of silver in both ionic (Ag+) and nanoparticulate (AgNPs) form must be studied
in order to understand their impact on natural ecosystems. A comparative study of the effect
of AgNPs (coated with citrate) and Ag+ was conducted in a rotating annular bioreactor (RAB)
operating under constant conditions. The concentration of dissolved silver in the inlet solution
was progressively increased every 4 days of exposure, from 0.1 ug L-1 to 100 pg L-1. In the course
of the 40-day experiment, biofilm samples were collected to determine the evolution of biomass,
chlorophyll-a, as well as photosynthetic and heterotrophic enzymatic activities in response to
silver addition. The accumulation capacity of the phototrophic biofilm with respect to Ag+ and
the corresponding distribution coefficients were an order of magnitude higher than those of the
phototrophic biofilm with respect to AgNPs. The presence of both AgNPs and Ag+ produced
significant changes in the microbial community structure. Higher levels of AgNPs decreased the
biomass from 8.6 + 0.2 mg cm-2 for 0-10 pug L-1 AgNPs to 6.0 &+ 0.1 mg cm-2 for 100 pug L-1
added AgNPs, whereas ionic silver did not have any toxic effect on the biofilm growth up to 100
ug L-1 of added Ag+. At the same time, AgNPs did not significantly affect the photosynthetic
activity of the biofilm surface communities compared to Ag+. The main mechanism to avoid the
toxic effects is metal complexation with exopolysaccharides and accumulation within cell walls,
especially pronounced under Ag+ stress.

Mots-Clés: FEcotoxicité microbienne, biofilm phototrophe, nanoparticules d’Ag, réponses struc-
turelle et fonctionnelle
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Microbial biofilms on marine plastic debris
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2 Institut de Chimie de Clermont-Ferrand (ICCF) — CNRS : UMR6296, Université Blaise Pascal -
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Plastic litters have become the most common form of marine debris and present a major and

growing global pollution concern. In marine waters, plastic fragments are rapidly colonized by
microorganisms. They form a biofilm characterized by a very diverse community, called "plas-
tisphere”. The research on biodegradability of plastics began in the early 1980s and numerous
papers provide culture-based evidence of various microorganisms able to degrade a variety of
plastics under controlled conditions.
Our researches focus on the characterization of the biofilm formed at the surface of marine plas-
tic litters. We evaluate abundance, activity and diversity of the biofilm using a wide range of
techniques, including optic and electronic microscopy, flow cytometry, prokaryotic heterotrophic
production, ectoenzymatic activity and metagenomic analysis. Beyond the vast diversity of mi-
croorganisms found in the biofilm, special focus is made on pathogens which may be spread by
plastic dispersal along oceanic currents.

Among prokaryotes that form the biofilm, only a part constitutes the functional community
able to degrade plastics. DNA-13C stable isotope probing coupled with pyrosequencing offer
a direct approach to identify the prokaryotic communities able to degrade plastics in marine
environments.

Our analysis are coupled with chemical characterization of plastics and focus on three classes
that are the most dominant in marine waters (PP, PE, PET). Most of our samples were collected
during the "Tara Méditerranée” expedition, which demonstrated that 100% of the Mediterranean
Sea is contaminated by plastics.

Mots-Clés: microbial ecotoxicology, plastic biodegradation, stable isotope probing
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Influence des revétements antifouling FRC sur
les communautés microbiennes de biofilms
marins en Méditerranée
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I MAPIEM — Université de Toulon — France
2 LOMIC — Université Pierre et Marie Curie - Paris 6 — France

Toute surface immergée dans l'eau de mer est rapidement colonisée par une multitude
d’organismes. Ce processus naturel appelé biofouling a toutefois des impacts indésirables par-
ticulierement pour 'industrie navale. Depuis les années 1960, des revétements antifouling (AF)
ont été développés pour limiter 'adhésion de ces organismes. Les premiers, appelés SPC, ont
montré une efficacité durable mais sont riches en biocides dont les effets toxiques sur des espéces
non ciblées ont été mis en évidence. Un autre type de revétement AF, non toxique, a donc été
développé, les FRC qui ne contiennent pas de biocides mais dont I’efficacité reste encore & démon-
trer. Alors que les communautés microbiennes sont les organismes pionniers formant la structure
initiale du biofilm, peu d’études décrivent I'influence des AF sur ces communautés. Dans le cadre
du programme DRACONS, notre objectif est donc d’estimer 'effet spécifique des FRC sur les
communautés microbiennes de biofilms marins par comparaison aux SPC. Pour cela, une série
d’expérimentation sera réalisée pour tester l'effet des revétements & la fois en conditions statique
et dynamique simulant ainsi la présence de bateaux a I'arrét ou naviguant. Au cours de cette
expérience et ce pour les deux types de conditions, la cinétique de formation du biofilm micro-
bien sera décrite. Les immersions seront réalisées dans deux sites d’études aux caractéristiques
physico-chimiques et hydrodynamiques différentes, la rade de Toulon et au large de Banyuls-
sur-Mer. La diversité, la composition et la fonction des communautés microbiennes formant les
biofilms seront évaluées en couplant des analyses métagénomiques et métatranscriptomiques.

Mots-Clés: antifouling, biofilms marins, bactéries, archaea, diversité, fonction
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Influence des biodépots de moules sur les
communautés bactériennes: un cas d’étude
pour mieux appréhender 'effet des différents
régimes de perturbation sur les communautés
naturelles.
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I MAPEIM - Université de Toulon — France
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Les perturbations (naturelles ou anthropiques) jouent un réle clé dans la dynamique des com-
munautés et affectent le fonctionnement des écosystémes. Dotées d’un taux de croissance rapide
et d’une grande diversité, les communautés bactériennes sont des outils biologiques trés utiles
pour mieux appréhender les grandes questions d’écologie des perturbations. Parmi les nombreux
facteurs régissant la dynamique des communautés bactériennes, 'apport de matiére organique
(MO) représente I'un des plus importants. Ce type de perturbation s’observe notamment dans
I’élevage des bivalves comme les moules. Ces organismes filtreurs rejettent en effet d’importantes
quantités de MO a la surface des sédiments et peuvent perturber fortement cet écosystéme.
En utilisant ’apport de biodepots de moules comme perturbation organique, nous avons es-
timé l'influence de l'intensité et de la fréquence de ce type de perturbation sur les bactéries
benthiques. Nous avons réalisé une expérience en microcosmes, exposé les communautés bactéri-
ennes benthiques a différentes quantités de biodépots et évalué leurs réponses. Les communautés
bactériennes semblent résistantes & ce type de perturbation et présentent une forte plasticité
phénotypique. Au-deld d’un certain seuil, I'apport de MO augmente leur activité métabolique et
leur diversité fonctionnelle. La fréquence et 'intensité instantanée de la perturbation n’influence
pas significativement les bactéries. En revanche, I'intensité cumulée (quantité totale de perturba-
tion a laquelle les bactéries sont soumises), jusqu’ici ignorée dans les modeéles théoriques, semble
influencer les réponses des communautés bactériennes. Ces résultats informent de la nécessité de
considérer l'intensité cumulée des perturbations dans les futures modéles pour mieux comprendre
I'impact des perturbations environnementales sur les communautés naturelles.

Mots-Clés: bactéries benthiques, enrichissement organique, composition, diversité métabolique,
écologie des perturbations
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Chlordécone et biofilms épilithiques : font-ils
bon ménage ?
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La chlordécone est un insecticide organochloré utilisé dans les Antilles Francaises entre les
années 1970 et 1993 pour lutter contre le charangon noir du bananier Cosmopolites sordidus.
Classée au sein des Polluant Organiques Persistants (POP), cette molécule est présente dans
les sources d’eau potable, les riviéres et les sols. La plupart des études sur la chlordécone se
focalisent principalement sur les sols, et aucune d’entre elles ne s’est intéressée a la composition
microbienne dans les systémes lotiques qui sont pourtant les récepteurs ultimes des polluants
terrestres. Les biofilms épilithiques assurent dans ces milieux des fonctions importantes & leur
équilibre. Ils sont aussi susceptibles de fournir une information concernant la qualité du milieu.
Nous avons donc choisi de nous intéresser a ces communautés afin d’évaluer 'impact de la
chlordécone sur la composition microbienne et sur la capacité des biofilms épilithiques & révéler
une contamination a cette molécule. Des biofilms agés de 10 jours provenant de deux riviéres
différentes, une trés contaminée en chlordécone et 'autre non, ont été exposés en conditions
contrdlées a 4ug/L de chlordécone pendant 14 jours. Ceci a permis de simuler l'adaptation
d’une communauté considérée comme non-adaptée au polluant et de visualiser le devenir d’une
communauté considérée comme déja adaptée. Les communautés microbiennes totales et actives
des biofilms ont été caractérisées en ciblant par séquengage haut-débit ’ADN et PARNr 16S et
leur dynamique suivie au cours du temps. Leur réponse dans le contexte de la contamination
par la chlordécone est mise en exergue grace a cette expérimentation.

Mots-Clés: Chlordécone, biofilms épilithiques, adaptation, microcosmes, séquencage haut débit,
Guadeloupe
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Interactions entre biofilms bactériens et
nanoparticules réactives (NanoFer 25S) dans le
cadre de procédés de nanoremédiation
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Les approches de remédiation disponibles pour le traitement de contaminants récalcitrants
(e.g. solvants chlorés) dans les eaux souterraines sont souvent difficiles a mettre en ceuvre,
extrémement couteuses ou peu efficaces. Les nanoparticules (NP) de fer zéro valent, de par
leur forte réactivité, ont démontré en laboratoire leur efficacité a dégrader ces contaminants.
Cependant plusieurs verrous scientifique, technique, économique et sociétal persistants freinent
'utilisation in situ des NPs. Le projet européen NANOREM (Taking Nanotechnological Re-
mediation Processes from Lab Scale to End User Applications for the Restoration of a Clean
Environment; EU FP7/2007-2013) a pour finalité d’évaluer la faisabilité de I'utilisation des NP
pour la remédiation in situ. L’efficacité des NP pour la remédiation dépend de leur réactivité
vis-a-vis des contaminants mais également de leur mobilité pour atteindre ces contaminants,
et notamment de leur(s) interaction(s) avec les solides (minéraux ou organiques (e.g. commu-
nautés microbiennes)). Ces interactions peuvent étre minimisées en ajoutant des modificateurs
d’aquiféres dans le milieu naturel. L’étude de laboratoire présentée ici traite des interactions
entre les biofilms développés a partir d’eau d’un aquifére contaminé et des NP de fer zéro valent,
I'impact de ces interactions sur la mobilité des NP, mais également 'impact des NP et de mod-
ificateurs d’aquifére sur la formation des biofilms, leur activité et leur diversité. Ces questions
ont été abordées par des approches en petits réacteurs (20 & 100 mL) et en colonnes en suivant
des paramétres microbiologiques (activité de dénitrification, biomasse, diversité, formation de
biofilms...) et physicochimiques (concentration en NP, pH, Eh...).

Mots-Clés: nanoparticules, biofilms, nanoremédiation, écotoxiciologie, environement
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Variations spatio-temporelles des
communautés de diatomées dans les biofilms
colonisant des revétements antifouling en
méditerranée et dans 1’Océan Atlantique

Jean-Francois Briand * !, Cédric Garnier 2, Christophe Le Poupon 2, Félix
Urvois !, Karine Rehel 3, Christine Bressy !

I MAPIEM-EA 4223 (MAPIEM) — Université de Toulon — Avenue George Pompidou, B.P. 56 83162 La
Valette-du-Var Cedex, France
2 PROTEE-EA 3819 — Université de Toulon — Avenue de L’université, La Garde, France
3 LBCM-EA 3883 — Université de Bretagne Sud — Université de Bretagne Sud, Lorient, France

Tout substrat immergé en milieu aquatique est rapidement colonisé par de nombreux organ-
ismes. Ce processus de biofouling a des conséquences économiques préjudiciables dans le cas des
structures artificielles en milieu marin comme les coques de navires.

L’objectif de cette étude était de déterminer 'impact sur les communautés de diatomées, micro-
phytobenthos ” exclusif ” constituant les biofilms sur des revétements antifouling (AF) dans les
rades de Toulon (Méditerranée) et Lorient (Atlantique). A chaque saison et sur les deux sites,
Veffet de 3 revétements AF incluant 3 biocides seuls (Pyrithione cuivre [C], zinc [Z] et Zineb®
[I]) a été étudié par comparaison a un revétement de référence |R| ainsi que la peinture sans
biocide [M].

Les densités sont globalement six fois plus abondantes a Lorient (entre 20000 et 150000 cel-
lules/cm2) qu’a Toulon (< 20000cellules/cm?2) avec une dynamique saisonniére marquée par des
valeurs plus faibles en hiver. Une ACC montre que les communautés sont associées a de fortes
valeurs de température, salinité et plomb a Toulon, et de nutriments & Lorient. Les commu-
nautés présentent des profils différents avec des taxa spécifiques (Cylindrotheca closterium et
Licmophora gracilis & Toulon, Achnantes brevipes et Amphora sp. a Lorient). Contrairement
a I, C et Z diminuent la densité mais aussi la diversité des diatomées. A Lorient, 'effet n’est
cependant significatif qu’en termes de biovolumes avec la sélection de petites cellules. Une anal-
yse multidimensionnelle surprenante indique que le facteur principal de clusterisation est le type
de revétement (R-M-I vs C-Z, r=0,572, p=0,001), avant le site (T vs L, r=0,264, p= 0,002).

Mots-Clés: Biofilm, diatomées, antifouling, écologie aquatique marine
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Quelles communautés bactériennes a proximité
d’un ancien site minier d’Uranium?

Claire Sergeant * !, Marie-Héléne Vesvres 2, Clarisse Mallet 3, Hervé
Guégan *, Patrick Chardon °, Vincent Breton °

! Centre d’Etudes Nucléaires de Bordeaux Gradignan (CENBG) — CNRS : UMR5797, IN2P3, Université
de Bordeaux (Bordeaux, France) — Chemin du Solarium - BP 120 - 33175 Gradignan Cedex, France
2 Centre d’Etudes Nucléaires de Bordeaux Gradignan (CENBG) — Centre national de la recherche
scientifique - CNRS (France), Université de Bordeaux (Bordeaux, France) — France
3 Laboratoire Microorganismes: Génome et Environnement (LMGE) — Centre national de la recherche
scientifique - CNRS (France), Université de Clermont-Ferrand — France
4 PRISNA-Prestations - ADERA — France
5 Laboratoire de Physique Subatomique et des Technologies Asoociées (Subatech) — Centre national de
la recherche scientifique - CNRS (France), Université de Nantes, Ecole des Mines de Nantes — France
6 Laboratoire de Physique Corpusculaire de Clermont (LPC) — Centre national de la recherche
scientifique - CNRS (France), Université de Clermont-Ferrand — France

Dans le cadre de la récemment créée zone-atelier (CNRS INEE) ” Territoires uraniféres dans
I’Arc Hercynien ”, nous avons pu avoir accés au site AREVA de Rophin dans le Puy de Dome.
Sur ce site a été exploitée une des premiéres mines d’Uranium francgaises jusqu’en 1954 et reste
encore sur place un stockage de 30 000 tonnes de résidus de traitement de minerais (0,31 TBq
en 226Ra).

Différents prélévements d’eau en sortie du tuyau de drainage de la mine et de sol & ce niveau et
en différents points plus éloignés dans le fossé, ont été effectués.

Cette étude analyse la structure de la communauté bactérienne présente dans ces échantillons,
en paralléle de la caractérisation des radioéléments par spectrométrie gamma.

Une collection d’isolats bactériens cultivables aérobies et anaérobie a ainsi été constituée. L’analyse
phylogénétique (par le séquengage de ’ADNr 16S) des 90 premiers isolats aérobies hétérotrophes
montre la présence de trois phyla principaux: Actinobacteria, Gammaproteobacteria, et Firmi-
cutes, ces derniers étant largement dominants, notamment dans les échantillons les plus proches
de la sortie d’eau de I'exhaure.

Afin d’avoir une vision plus exhaustive des communautés bactériennes présentes dans ces milieux,
I’analyse par pyroséquencage de ’ADN des échantillons de sol est en cours.

Mots-Clés: Uranium, bactéries cultivables, sol, eau, pyroséquengage
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Impact de l'irrigation par des eaux usées
traitées sur la structure et 'activité de la

communauté microbienne endogéne du sol
(Tunisie)

Caroline Michel * !, Olfa Mahjoub 2, L Lalande 3, Anne Berrehouc 4,
Laurence Amalric °, Aourell Mauffret *

I Michel - BRGM - France
2 Mahjoub — Tunisie
3 Lalande - BRGM - France
4 Berrehouc - BRGM — France
5 Amalric - BRGM — France
6 Mauffret - BRGM — France

Dans les zones (semi)arides, I’activité agricole est dépendante de la disponibilité en eau. Pour
ces raisons, des pays comme la Tunisie encouragent I'utilisation d’eaux traitées pour l'irrigation
de certaines cultures en complément de ’eau souterraine. L’impact de cette pratique sur la con-
tamination des eaux souterraines et des sols par des polluants organiques, inorganiques ou des
organismes pathogénes a été abordé depuis de longues années. Toutefois, 'impact sur la structure
et activité de la communauté microbienne autochtone du sol a été moins abordée. Trois par-
celles agricoles d’agrumes ont été sélectionnées en Tunisie, la premiére est irriguée avec de ’'eau
de puit, la deuxiéme avec de I'eau usées traitées, et la derniére avec un mélange eau usées traitées
/eau de puit. Cingq campagnes de prélévement des sols et des eaux sont menées avant, pendant
(période d’irrigation) et aprés la saison séche. La communauté microbiologique du sol est car-
actérisé par des approches enzymatique (incorporation de la 3H-leucine, taux de minéralisation
(Biolog)) et moléculaire (génes impliqués dans le cycle de l'azote (¢qPCR)), biomasse bactéri-
enne, biodiversité (SSCP)). Un screening qualitatif non ciblé est effectué¢ par LC-TOF sur les
eaux d’irrigation et couplé avec une quantification des produits pharmaceutiques et émergents par
LC-MS/MS. Enfin, les caractéristiques physico-chimiques du sol sont déterminées (granulométrie,
TOC, anions/cations, métaux). L’ensemble des résultats et les périodes d’échantillonnage per-
mettent ainsi de déterminer I’effet de l'irrigation sur les populations microbiennes, leur capacité
d’adaptation, de tolérance et de résilience face aux cocktails de pollutions contenu dans les eaux
d’irrigation.

Mots-Clés: Ecotoxicologie microbienne, Diversité fonctionnelle, Irrigation, Sols, Eaux usées, Pra-
tiques agricoles, pharmaceutiques, émergents
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Dissémination de plasmides de résistance dans
I’Environnement

Mathilde Camiade *' I, Naouel Chaftar * ¥ I, Sylvaine Buquet * ¥ !, Wassila
Riah-Anglet * 91, Barbara Pawlak * Il 1

! Laboratoire de Microbiologie Signaux et Micro-Environnement (LMSM - EA 4312) — Université de
Rouen : EA4312 — Université de Rouen UFR des Sciences et Techniques 76821 Mont-Saint-Aignan
cedex, France

La réponse génétique des communautés microbiennes & 70 ans d’utilisation massive des an-
tibiotiques a été rapide, efficace et globale. Elle constitue & présent un danger sanitaire réel et
I'apparition de bactéries toto-résistantes en milieu hospitalier témoigne d’une forte circulation
des génes d’antibio-résistance. Le microbiote intestinal étant directement soumis & la pression
de sélection des traitements antibiotiques, les rejets fécaux d’origine humaine ou animale dans
I’Environnement alimentent la dissémination et impliquent le compartiment environnemental. La
plupart des souches de Escherichia coli multi-résistantes émises dans I’Environnement via les re-
jets fécaux d’origine humaine portent de grands plasmides de résistance. A partir de certaines de
ces souches, nous avons isolé 22 plasmides par transformation dans la souche E. coli DH5aMCR.
IIs portent jusqu’a 7 résistances et la majorité sont conjugatifs (75%), certains étant méme capa-
bles de se transférer chez Pseudomonas, bactérie trés présente dans ’Environnement. Leur groupe
d’incompatibilité, leur taille, ainsi que la présence d’intégrons de classe 1 ou 2 ont été déterminés.
L’ensemble de ces caractéres montre une variabilité importante de ces structures. La stabilité
plasmidique a également été étudiée (hors pression de sélection). Ainsi, le maintien est trés im-
portant chez E. coli (> 400 générations), mais semble beaucoup plus précaire chez Pseudomonas
(< 70 générations). Nous avons enfin tenté d’isoler des plasmides de résistance semblables chez
des souches de Pseudomonas isolées de rejets fécaux dans I’Environnement et présentant un profil
d’antibio-résistance atypique, afin de mettre en évidence d’éventuels transferts horizontaux entre
la population entérique E. coli et la population environnementale Pseudomonas.

Mots-Clés: Antibiotiques, Résistance, Plasmides, Escherichia coli, Pseudomonas, Rejets fécaux,
Environnement
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Impact des contaminants chimiques et
organiques sur la diversité des communautés
microbiennes d’une carotte sédimentaire d’un

estuaire anthropisé

Assia Kaci-Benaicha !, Fabienne Petit !, Matthieu Fournier !, Sébastien
Cecillon 2, Dominique Boust 3, Patrick Lesueur !, Thierry Berthe *

! Laboratoire Morphodynamique Continentale et Cotiére — CNRS : UMR6143 — France
2 Environmental Microbial Genomics Group Laboratoire Ampére — CNRS : UMR5005 — France
3 Laboratoire de radioécologie de Cherbourg-Octeville (LRC) — Institut de Radioprotection et de Streté
Nucléaire (IRSN) — France
4 Laboratoire Morphodynamique Continentale et Cotiére — CNRS : UMR6143 — France

L’estuaire de la seine est un des estuaires européens les plus contaminés par les métaux
traces, les hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAP) et les polychlorobiphényles (PCB).
Dans cet environnement, les vasiéres estuariennes sont des zones de dépdt des particules fines et
des contaminants chimiques associés. Une étude de la diversité des communautés microbiennes a
été effectuée le long d’une carotte sédimentaire, de 442 cm de long correspondant & une période
de 45 années, au regard des concentrations en métaux traces, HAP et PCB qui augmentent
en fonction de la profondeur. La caractérisation de la diversité réalisée avec des puces a ADN
(Phylochips) indique que les communautés microbiennes totales et métaboliquement actives sont
dominées par des Proteobacteria, Actinobacteria et Firmicutes dans tous les sédiments. Parmi
les Proteobacteria, les alpha-Proteobacteria sont majoritaires au sein des communautés totales et
métaboliquement actives et représentées par des bactéries appartenant a ’ordre des Rhizobiales,
Rhodobacter, Caulobacterales et Sphingomonadales. Une analyse en co-inertie montre une cor-
respondance entre la présence de phylums spécifiques et la contamination des sédiments en HAP,
polychlorobiphényles et zinc dans les sédiments les plus anciens et plus contaminés (1970 a 1975),
suggérant qu’une exposition a long terme a ces contaminants a structuré /fagonné/modifié la com-
munauté microbienne. Par ailleurs, le géne czcA (systéme Heavy-Metal-Efflux RND conférant la
résistance au zinc, cadmium et cobalt) est détecté le long de la carotte et sa diversité est moins
importante dans les sédiments les plus anciens suggérant une sélection de genres bactériens qui
peut étre consécutive a la contamination chimique.

Mots-Clés: diversité microbienne, estuaire anthropisé, Phylochip, carotte sédimentaire
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Capture par hybridation de grands fragments
d’ADN pour la reconstruction ciblée de
génomes microbiens

Cyrielle Gasc *T 1, Céline Ribiére !, Nicolas Parisot 2, Réjane Beugnot !,
Clémence Defois !, Eric Peyretaillade !, Pierre Peyret * ¥ 1

1 Conception, Ingénierie et Développement de 1’Aliment et du Médicament (CIDAM) — Université
d’Auvergne - Clermont-Ferrand I — Facultés de Médecine et de Pharmacie CBRV - RAC et 5éme étage
BP 38 28, Place Henri-Dunant 63001 Clermont-Ferrand +33 4 73 17 79 52, France
2 Biologie Fonctionnelle, Insectes et Interactions (BF2I) — Institut national de la recherche agronomique
(INRA) : UR0203, Institut National des Sciences Appliquées [INSA] - Lyon — INSA Bat. L. Pasteur 20
avenue Albert Einstein 69621 Villeurbanne cedex, France

Les méthodes moléculaires indépendantes de la culture ciblant le géne exprimant ARNr
16S a révélé 'extraordinaire diversité microbienne. Les approches de barcoding largement util-
isées dans ce cadre d’études ne permettent cependant pas d’établir le lien entre la structure des
communautés microbiennes et les fonctions réalisées. Le séquencgage massif direct d’échantillons
métagénomiques a permis de nouvelles avancées en assurant principalement la reconstruction
de génomes complets des micro-organismes dominants. Cependant, cette approche présente des
limites liées aux difficultés d’assemblage des séquences, compromettant I’obtention de I’ensemble
des génomes. Enfin, les stratégies de réduction de complexité basées sur les approches de la
cellule isolée lévent certains de ces verrous mais demeurent a ce jour difficiles & mettre en ceuvre.
Pour dépasser les limites énoncées précédemment, nous avons développé une approche innovante
de capture de grands fragments d’ADN par hybridation permettant la reconstruction de larges
régions géniques et de génomes complets de micro-organismes. Cette technique a été appliquée
sur échantillons métagénomiques en ciblant le géne linA codant une deshydrochlorinase impliquée
dans la dégradation du lindane, un insecticide chloré posant de sévéres problémes environnemen-
taux. Les résultats montrent qu’il est ainsi possible de capturer des fragments d’ADN de plusieurs
kpb & plusieurs dizaines de kpb, rendant possible la reconstruction des génomes portant la fonc-
tion métabolique recherchée.

La capture de grands fragments d’ADN par hybridation représente donc une approche promet-
teuse pour I'exploration ciblée des communautés microbiennes contribuant & une meilleure com-
préhension du roéle des micro-organismes au sein des écosystémes.

Mots-Clés: Capture de génes par hybridation, Reconstruction de génomes, Métagénomique, Lin-
dane
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Oil removal and effects of spilled oil on active
microbial communities in a Mediterranean
hypersaline lake

Yanick Corselis !, Marc Krasovec 2, Léa Sylvi !, Patricia Bonin * !, Philippe
Cuny !, Cécile Militon *

! Institut méditerranéen d’océanologie (MIO) — CNRS : UMR7294, Université du Sud Toulon - Var,
Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I.O. Institut
Méditerranéen d’Océanologie Campus de Luminy Case 901 13288 MARSEILLE cedex 09, France
2 Observatoire océanologique de Banyuls (OOB) — CNRS : UMS2348, Université Pierre et Marie Curie
(UPMC) - Paris VI - LABORATOIRE ARAGO BP 44 66651 BANYULS SUR MER CEDEX, France

The abiotic and biotic processes associated with the degradation of a light petroleum in hy-
persaline water (salinity> 30%) and its impact on native microbial communities were followed
by chemical measurements associated with a 165 rRNA DGGE approach during an incubation
of 30 days. To assess the potential effect of labile organic matter (LOM) supply on hydrocarbon
fate, a treatment with a mix of sodium citrate and casaminoacids was also performed. After one
month of incubation, no hydrocarbon biodegradation was observed in field-simulating micro-
cosms. Microbial communities significantly shifted after 30 days of incubation with petroleum
with the selection of Salinibacter ruber and the disappearance of Haloquadatum walsbyi. In
presence of LOM, 12.8% of the crude oil was biodegraded after one month by autochthonous
microbial and phylotypes related to Salinibacter, Haloarcula, Haloterrigena and Halorhabdus
were selected. Nine hydrocarbon-utilizing strains were isolated, from which four were affiliated
to Haloarcula. Interestingly, the dominant phylotypes observed in the DGGE fingerprints dur-
ing the last stage of incubation in organic enriched microcosms, period during which petroleum
biodegradation occurred, were also affiliated to this genus. This study demonstrates that short-
term oil biodegradation is possible in this kind of environment but only if it is enriched with
labile organic compounds.

Mots-Clés: oil spill, hypersaline lake, microbial community
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Impact écotoxicologique de la leptospermone,
un herbicide [-tricétone naturel, sur
I’abondance et la diversité de la communauté
bactérienne du sol

Sana Romdhane * !, Marion Devers-Lamrani 2, Cédric Bertrand 3,
Christophe Calvayrac ¢, Jean-Francois Cooper 3, Franck Dayan °, Lise
Barthelmebs 9, Fabrice Martin-Laurent 7

! Univ. Perpignan (UP) — Univ. Perpignan — Univ. Perpignan Via Domitia, Biocapteurs Analyse
Environnement, F-66860, Perpignan, France., France
2 INRA (UMR Agroécologie) — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 —
INRA UMR Agroécologie 17 rue sully BP86510 21065 Dijon Cedex, France
3 Univ. Perpignan (UP) — CNRS : USR3278 — Univ. Perpignan Via Domitia, Laboratoire de Chimie
des Biomolécules et de I’Environnement — CRIOBE — USR 3278 CNRS EPHE, F-66860, Perpignan,
France, France
4 Univ. Perpignan (UP) — CNRS : UMR3278 — Univ. Perpignan Via Domitia, Laboratoire de Chimie
des Biomolécules et de I'Environnement — CRIOBE — USR 3278 CNRS EPHE, F-66860, Perpignan,
France, France
® United States Department of Agriculture (USDA) — Agricultural Research Service US Arid Land
Agricultural Research Center, Maricopa, AZ, USA, Etats-Unis
6 Univ. Perpignan (UP) — Université de Perpignan — Univ. Perpignan Via Domitia, Biocapteurs
Analyse Environnement, F-66860, Perpignan, France., France
T INRA (UMR Agroécologie) — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 —
INRA UMR 1347 Agroécologie 17 rue sully BP 86510 21065 Dijon Cedex, France

L’utilisation quasi-généralisée des produits phytopharmaceutiques a altéré la santé de I’environnement
et de 'homme. Actuellement, 'un des enjeux essentiels de I'agriculture est l'intensification
écologique visant & satisfaire la demande croissante en produits agricoles tout en respectant
I'environnement et la santé humaine. Dans ce contexte, une nouvelle génération de molécules
telle que les biopesticides parait prometteuse pour remplacer les pesticides de synthése. Etant
d’origine naturelle, ces nouvelles molécules sont supposées étre facilement biodégradables et plus
respectueuses de 'environnement. Dans ce contexte, le projet ANR TRICETOX vise & décrire
le devenir environnemental d’herbicides de synthése (sulcotrione et mesotrione) et naturels (lep-
tospermone et myrigalone) de la famille chimique S-tricétone et & estimer leur impact écotoxi-
cologique sur la communauté bactérienne de sols agricoles. Dans cette présentation, nous rappor-
tons I’évaluation de I'impact écotoxicologique de la leptospermone, un composé allélochimique
synthétisé par des myrtacées telles que Callistemon citrinus, présentant une activité herbicide.
Pour ce faire, nous avons établi dans des microcosmes de sol incubés dans des conditions con-
trolées au laboratoire, des cinétiques de dissipation de la leptospermone, dans deux types de sol
afin d’évaluer sa dégradation biologique et sa persistance dans les sols, pour définir le scénario
d’exposition de la communauté bactérienne. L’impact écotoxicologique de la leptospermone a

*Intervenant

59



été estimée en appliquant des outils moléculaires afin de (i) mesurer par qPCR ciblant ’ARNr
16S ’abondance de 11 groupes microbiens et (ii) évaluer la diversité génétique de la communauté
bactérienne par une approche de séquencage de nouvelle génération d’amplicons d’ARNr 16S.

Mots-Clés: g, tricétones, leptospermone, écotoxicologie, pyroséquencage, communauté bactérienne
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Devenir et impacts d’un ” cocktail ”
d’herbicides sur des groupes fonctionnels
microbiens: élaboration de bioindicateurs de
perturbations.

Clarisse Mallet * !, Frédérique Bonnemoy !, Pierre Joly !, Pascale
Besse-Hoggan 2, Bertrand Legeret 2, Olivier Crouzet 3

! Microorganismes : génome et environnement (LMGE) — Université d’Auvergne - Clermont-Ferrand 1,
CNRS : UMR6023, Université Blaise Pascal - Clermont-Ferrand IT — Université Blaise Pascal, Campus
des Cézeaux, 24, avenue des Landais BP 80026 63 170 AUBIERE, France
2 Institut de Chimie de Clermont-Ferrand (ICCF) — CNRS : UMR6296, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II, Ecole Nationale Supérieure de Chimie de Clermont-Ferrand — 24 Avenue des
Landais, 63177 Aubiére Cedex, France
3 Physico-chimie et Ecotoxicologie des SolS d’Agrosystémes Contaminés — Institut national de la
recherche agronomique (INRA) : UR251 PESSAC — 78026 Versailles cedex, France

Les enjeux en écotoxicologie terrestre soulévent des questions relatives a ’exposition (biodisponi-

bilité) et aux effets (directs et indirects) de faibles doses de produits phytosanitaires présents en
mélanges (diverses molécules méres et produits de transformation) sur les organismes et les pro-
cessus qu’ils réalisent. Dans ce contexte, une étude en microcosmes a été réalisée sur deux types
de sols (limoneux et argilo-sableux) et trois formulations d’herbicides : Dual Gold Safeneur®
(S-métolachlore), Callisto® (mésotrione) et Milagro® (nicosulfuron) utilisées en mélange aux
doses agronomiques.
Le type de sol influe sur le comportement des molécules et sur leurs cinétiques de biodégradation
qui différent également en fonction des traitements, seuls ou en mélanges. L’évaluation de la
toxicité des herbicides (Microtox®)) ne montre aucun effet additif ou antagoniste des mélanges,
bien que certains soient trés toxiques. Au niveau des descripteurs structuraux et fonctionnels des
communautés microbiennes (bactéries et champignons), seuls de faibles effets ont été observés sur
le sol argilo-sableux. Par contre, des effets transitoires significatifs, différents selon le type de sol,
ont été mis en évidence sur des communautés sensibles, telles que les phototrophes (microalgues
et cyanobactéries) ou les nitrifiants et dénitrifiants (bactéries et archées). Des répercussions sur
le fonctionnement du cycle de ’azote ont été observées.

Cette étude permet d’améliorer les connaissances sur 1’écotoxicité des cocktails vis-a-vis du fonc-

tionnement microbien des sols, et de tester la pertinence d’indicateurs microbiens ” d’impact ” a
associer a des indicateurs physico-chimiques ” d’exposition ”.

Mots-Clés: sols, herbicides, mélanges, devenir, impacts, microalgues, communautés nitrifiantes

*Intervenant

61



Diversité contrastée des bactéries dégradant le
phénanthréne dans le sol et faible impact de
I’ajout de rhamnolipide
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Les hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAP) sont des contaminants organiques can-

cérigénes issus majoritairement de la combustion incompléte de matiéres organiques. La biodégra-
dation des HAP dans le sol est fortement dépendante de la diversité des populations microbiennes
dégradantes mais également de la biodisponibilité de ces contaminants hydrophobes qui tendent
& s’adsorber plus ou moins fortement dans le sol. Parmi les méthodes actuellement & 1’étude pour
améliorer la bioremédiation des HAP, I'utilisation de biosurfactants (agents tensioactifs d’origine
biologique) permettrait d’augmenter la biodisponibilité de ces contaminants.
L’objectif de cette étude était d’évaluer 'impact de I'ajout de rhamnolipide, un biosurfactant,
sur (i) la biodisponiblité du phénanthréne (un HAP léger), (ii) la cinétique de dégradation du
phénanthréne et (iii) la diversité des microorganismes dégradant le phénanthréne dans deux sols
de Normandie (sol PPY et sol Pv).

(i) Des isothermes d’adsorption ont montré que ajout de rhamnolipide entraine une désorp-
tion significative du phénanthréne, de maniére plus prononcée pour un des sols testés (sol PPY).

(i) Des cinétiques de dégradation réalisées en microcosmes ont montré une biodégradation beau-
coup plus rapide du phénanthréne dans le sol Pv (DT50 de 8 jours) par rapport au sol PPY (DT50
de 30 jours). Toutefois, I’ajout de rhamnolipide ne modifie pas significativement les vitesses de
biodégradation.

(iii) La diversité des bactéries dégradant le phénanthréne a été étudiée par DNA-SIP couplée & un
pyroséquengage 454. Tandis que le sol PPY montre une trés grande diversité de dégradeurs peu
efficaces, le sol Pv présente seulement quelques ” superdégradeurs ” appartenant & un nouveau
genre bactérien.

Mots-Clés: Biodégradation, biosurfactant, sol, biodisponibilite, PAH, phénanthréne, DNA, STP
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Impact écotoxicologique de mélanges de
pesticides sur des fonctions microbiennes des
sols : apport d’une prise en compte écologique
dans I’évaluation des risques
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2 INRA (UMR Agroécologie) — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 —
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L’utilisation de pesticides permet d’assurer la qualité de la production végétale mais elle
contribue & la contamination des sols et des eaux et produit des effets sur des organismes non-
cibles. L’évaluation des risques requiérent actuellement une meilleure prise en compte des effets
des pesticides sur le fonctionnement des écosystémes. Or, les démarches et indicateurs clas-
siques manquent de représentativité écologique. La fonction microbienne de biodégradation des
pesticides est essentielle car elle limite des leur persistance dans les sols. Pourtant I'impact éco-
toxicologique de contaminations avec de multiples pesticides sur la biodégradation microbienne
des pesticides et d’autres activités microbiennes des cycles du carbone et de 'azote n’est pas
documenté. Dans le but d’explorer ces questions, une expérimentation en microcosmes a été
mise en place sur 3 types de sols (sableux, limoneux et argileux) traités ou non (controle) avec
soit du glyphosate, du tebuconazole, du dimetomorphe ou soit un mélange des trois pesticides
(aux doses agronomiques). Des analyses ont été réalisées pour décrire le devenir des pesticides et
définir le scénario d’exposition des communautés microbiennes. D’autres ont été conduites pour
évaluer I'impact de la contamination par ces pesticides sur i) 'abondance (qPCR) et 'activité de
biodégradation microbienne (radiorespirométrie); ii) des activités enzymatiques extracellulaires
(AEE), et iii) 'activité de nitrification potentielle et 'abondance de la communauté nitrifiante
(qPCR). Les principaux résultats de cette étude seront présentés lors de cette conférence.

Mots-Clés: écotoxicologie microbienne, pesticides, biodégradation, cycle de ’azote
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Réponses des cyanobactéries et micro-algues
des sols agricoles, aux stress pesticides.
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6 Plateforme GenoSol — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347, Agrosup
Dijon, Université de Bourgogne — BP 86510, F-21000 Dijon, France
T INRA (UMR CARRTEL) - Institut national de la recherche agronomique (INRA) — 75 avenue de
Corzent 74200 Thonon-les-bains, France
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Les pouvoirs publics européens et nationaux ont instauré des plans d’action devant améliorer
Pévaluation des risques environnementaux associés aux usages de produits phytosanitaires (Ré-
glement CE - 1107/2009, Directive cadre 2009/128/EC, Plan EcoPhyto). Les indicateurs mi-
crobiens utilisés pour évaluer les impacts des pratiques agricoles, manquent de sensibilité et de
généricité vis-a-vis des stress phytosanitaires. Les microorganismes phototrophes édaphiques
(cyanobactéries et microalgues) constituent un modéle innovant & promouvoir. Néanmoins, les
connaissances disponibles dans les sols (biodiversité, fonctions, influence des facteurs pédocli-
matiques) sont trés limitées. Les enjeux actuels sont donc de développer des outils analytiques
et expérimentaux (bio-essais, cosmes) permettant de caractériser les réponses des communautés
au stress herbicides, afin de proposer par la suite des outils de bioindication et les impacts
fonctionnels sur les sols. Les résultats d’approches aux champs couplées & des approches dose-
effet en microcosmes, démontrent des effets dés la dose agronomique, pour certains herbicides.
Les micro-algues et cyanobactéries semblent donc plus sensibles et plus directement impactés
par les herbicides, que les bactéries et champignons qui sont pourtant le plus souvent étudiés.
La caractérisation de la diversité génétique des communautés microalgales et cyanobactériennes
(séquengage), démontre des compositions taxonomiques drastiquement différentes selon les sys-
témes de cultures (biologique vs. conventionnel). La comparaison des réponses des communautés
issues de ces systémes de culture & un nouveau stress herbicide, a permis de révéler 'acquisition
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de capacités de tolérance aux herbicides inhibiteurs du photosystéme II, en fonction d’une pré-
exposition au champ (PICT). L’identification des signatures structurales associées aux aspects
fonctionnels de tolérance/sensibilité est en cours.

Mots-Clés: Sols, microalgues et cyanobactéries, herbicides, diversité taxonomique, tolérance
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Impacts a long-terme des éléments traces
métalliques sur la biodiversité microbienne de
sols amendés par des rejets de STEP: quels
indicateurs de biodisponibilité et d’effets des
contaminants 7
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L’épandage d’eaux usées et de boues de STEP sur les sols agricoles permet leur valorisation
en tant que fertilisants. Mais, selon la récurrence des apports, cela peut induire une multi-
contamination des sols (i.e. métaux et antibiotiques), dont l’accumulation peut conduire & des
concentrations a risque pour le fonctionnement biologique des sols. L’enjeu majeur en évaluation
du risque réside dans la caractérisation des relations exposition — impacts a long-terme. Cepen-
dant, les notions de biodisponibilité des contaminants et d’adaptation des microorganismes ne
sont pas suffisamment considérées. Dans le cadre de ce travail, I’horizon de labour d’un sol agri-
cole irrigué pendant prés d’un siécle avec des eaux usées, a été échantillonné suivant des transects
intégrant des gradients de contamination en ETM. Les résultats démontrent une corrélation pos-
itive entre les teneurs totales en ETM (Zn, Cu, Cd, Pb) et celles en Corg (et autres nutriments),
du fait d’apports simultanés par les amendements. Les fractions extractibles (CaCl2, EDTA)
sont corrélées aux teneurs totales. Les activités microbiennes (respiration, activités enzyma-
tiques extracellulaires, nitrification) sont dans ’ensemble positivement corrélées aux teneurs en
nutriments (C et N) et aux ETM. L’augmentation des teneurs en Corg et nutriments le long
des gradients en ETM, pourrait limiter la biodisponibilité des formes d’ETM impactantes, tout
en favorisant l’activité microbienne. De plus, une approche PICT (Pollution Induced Commu-
nity Tolerance), révélent 1’acquisition de tolérance fonctionnelle dépendant des teneurs en ETM.
L’analyse de la diversité des communautés microbiennes du sol pourrait permettre d’associer des
signatures taxonomiques a cette évolution de la tolérance induite.

Mots-Clés: sol, écotoxicologie microbienne, effet a long, terme, PICT, biodisponiblité
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Résistome environnemental urbain : impact
d’un centre hospitalier (Montpellier — France)
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Eugéne Bataillon 34095 MONTPELLIER CEDEX 5, France

Différentes composantes du cycle urbain de ’eau transitent par une combinaison de réseaux

(réseau hydrographique, réseau d‘eaux pluviales, réseau d’alimentation en eau potable, réseau
d’assainissement, ...) qui constitue un environnement privilégié pour les interactions micro-
biennes. Il est aujourd’hui clairement établi que les pressions anthropiques exercées sur les
écosystémes aquatiques en modifient le fonctionnement et impactent la dynamique des micro-
organismes qui les composent. Ces écosystémes deviennent alors des lieux d’évolution rapide
des communautés microbiennes pouvant permettre I’émergence et la dissémination de bactéries
résistantes aux antibiotiques, préoccupation actuelle majeure de santé publique. Le contréle de
ces pathologies infectieuses passe par une meilleure connaissance des réservoirs de communautés
microbiennes résistantes, notamment des écosystémes proches de I’homme.
Différentes composantes du cycle urbain de ’eau transitent par une combinaison de réseaux
(réseau hydrographique, réseau d‘eaux pluviales, réseau d’alimentation en eau potable, réseau
d’assainissement, ...) qui constitue un environnement privilégié pour les interactions micro-
biennes. Il est aujourd’hui clairement établi que les pressions anthropiques exercées sur les
écosystémes aquatiques en modifient le fonctionnement et impactent la dynamique des micro-
organismes qui les composent. Ces écosystémes deviennent alors des lieux d’évolution rapide
des communautés microbiennes pouvant permettre ’émergence et la dissémination de bactéries
résistantes aux antibiotiques, préoccupation actuelle majeure de santé publique. Le contréle de
ces pathologies infectieuses passe par une meilleure connaissance des réservoirs de communautés
microbiennes résistantes, notamment des écosystémes proches de ’homme.

Mots-Clés: antibiorésistance, milieux aquatiques, urbain
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Réponse adaptative des communautés
microbiennes pélagiques a une contamination
complexe
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Le projet RISCO (ANR) vise a comprendre les conséquences d’une pollution par des sédi-
ments contaminés sur la diversité et la fonction des communautés microbiennes d’écosystémes
marins peu profonds. Des communautés microbiennes pélagiques du bassin méditerranéen (Biz-
erte, Tunisie) ont été exposées a des polluants dans des conditions reflétant celles observées in
situ lors d’une remise en suspension de sédiments contaminés. Cette étude a été menée sur deux
types de communautés: 1'une échantillonnée au centre de la lagune de Bizerte (écosystéme mod-
érément impacté par la pollution anthropique) et 'autre échantillonnée au large des cotes de la
lagune (zone non impactée). Ces communautés microbiennes ont été incubées in situ pendant 5
jours en présence de deux types de contamination: une ” naturelle ”, utilisant comme contami-
nant ’élutriat de sédiments fortement pollués et une ” artificielle ”, constituée d’un mélange de
polluants organiques et métalliques choisis d’aprés la composition chimique de I’élutriat utilisé
pour la contamination naturelle. La réponse adaptative est dépendante de I'historique de la
communauté microbienne étudiée ainsi que du type de traitement. La contamination naturelle
induit une forte modification d’activité et fonction dans la communauté sans historique de con-
tamination, les effets toxiques des polluants pouvant étre modifiés par la présence des nutriments
dans I’élutriat. L’effet d’une contamination naturelle est donc beaucoup plus complexe que celle
générée par le seul apport des polluants présents. Une meilleure compréhension de la réponse
adaptative des microorganismes face aux polluants passe donc par la prise en compte de la
complexité des conditions d’exposition observées in situ.

Mots-Clés: Réponse fonctionnelle, contamination naturelle, historique de contamination, diversité
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Interaction entre 'uranium et 4 isolats de
Microbacterium issues d’environnement riches
en uranium et radionucléides.
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Quatre souches de Microbacterium ont été isolées de sols riches en radionucléides (sol con-
taminé de Tchernobyl) ou en uranium (sol uranifére du Limousin). Ces souches montrent des
niveaux de tolérance & 'uranium contrastés : 2 sont trés tolérantes, une est trés sensible et
la quatriéme a un phénotype intermédiaire. Pour cette derniére, nous avons mis en évidence
grice & un protocole d’exposition original, plusieurs mécanismes de détoxication impliqués dans
la tolérance a 'uranium. Nous avons démontré qu’aprés une étape de relargage d’uranium et
de phosphate via un mécanisme actif d’efllux, la bactérie est capable de biominéraliser le métal
avec la formation d’aiguilles d’autunite dans le cytoplasme (1). Les 4 souches de Microbacterium
ont été comparées avec ce protocole d’exposition. Alors qu’elles sont toutes capables de biom-
inéraliser 'uranium, le mécanisme actif d’efflux n’est observé que chez les 3 souches les plus
tolérantes et pas chez la souche sensible. Afin d’identifier les mécanismes moléculaires impliqués
dans l'eflux et la biominéralisation de 'uranium, le génome des 4 souches de Microbacterium
a été séquencé. Les analyses de génomiques révélent une corrélation positive entre le niveau de
tolérance & I'uranium et le nombre de génes codant potentiellement pour des transporteurs de
métaux, en particulier ceux de la famille des PIB-ATPases. - (1) Theodorakopoulos N. et al.
(2015) J Hazard Mater. 285: 285-93.
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La combinaison d’outils de géostatistiques et
d’écologie microbienne montre un impact des
plantes, a I’échelle centimétrique, sur la
biodégradation des HAP et la diversité
bactérienne dans un sol industriel
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Les hydrocarbures aromatiques polycycliques (HAPs), polluants organiques d’origine indus-
trielle sont faiblement disponibles dans les sols de friches industrielles, et faiblement biodégrad-
ables. Bien que les plantes pourraient dans certains cas augmenter la biodégradation des HAPs,
nous avons également observé son inhibition. Ces efficacités contrastées sont probablement dues
aux variations spatio-temporelles des processus rendant l’effet rhizosphére trés complexe.

Notre objectif était d’évaluer la variabilité spatiale a 1’échelle centimétrique des HAP et de la
diversité microbienne dans deux rhizosphéres. Nous avons combiné des outils de géostatistiques,
des quantifications de génes fonctionnels et des données de diversité (séquencage haut-débit
d’amplicons d’ADNr 16S). La rhizosphére de la luzerne et du ray-grass ont été comparées en
rhizotrons. Les plantes ont été 37 jours cultivées sur un sol de friche industriel recontaminé. Un
échantillonnage du sol a été réalisé par carottage selon une grille normalisée (8 échantillons a 7
hauteurs).

La cartographie géostatistique (krigeage) des données a révélé que la concentration totale en
HAP, bien qu’ayant diminuée au cours des 37 jours, présentait une répartition aléatoire sans
structuration spatiale. En revanche, la communauté bactérienne dégradant les HAP a vu son
abondance fortement augmenter, et présente un gradient de densité avec la profondeur. Les deux
gradients racinaires en profondeur sont trés contrastés et influencent différemment la diversité
bactérienne. Alors que plusieurs OTU affiliées aux Alphaproteobacteries sont favorisées par les
2 plantes, d’autres OTU ne sont favorisées que dans la rhizosphére de la luzerne (Actinobacteria
et Gammaproteobacteria) ou celle du ray-grass (Betaproteobacteria).

Mots-Clés: sol, rhizosphere, HAP, rhizotron, géostatistique, diversité bactérienne
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Measuring reductive dechlorination rates at
environmental relevant PCB concentration
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Knowledge of dechlorination rate by anaerobic reductive dechlorinator is essential to predict
the time required for a PCB-contaminated site to recover. Many studies attempted to measure
reductive dechlorination rates in sediments but were conducted with PCB concentrations above
relevant environmental ranges and did not take into account the PCB bioavailability difference
caused by PCB association to different organic matter types. A more relevant approach would
be to measure dechlorination rates in the porewater phase within a range of PCB concentration
typically observed in the environment. To this aim, we developed a method that utilizes a poly-
mer, polyoxymethylene, which has a known partitioning coefficient, to serve concurrently as a
PCB substrate delivery system and as a passive dosing system to monitor the PCB dechlorina-
tion product over time. This approach allowed us to estimate PCB dechlorination rates in the
porewater phase at PCB substrate concentration ranging between 1.15 to 493ng.L-1.

Mots-Clés: PCBs, déchlorination, anaérobie, cinétique
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Influence of chemical multicontamination on
the structure of ultraphytoplankton
community in Toulon Bay (NW
Mediterranean, France)

Floriane Delpy !, Cédric Garnier 2, Christophe Le Poupon 3, Dominique
Jamet !, Jingwei Yang !, Gaél Durrieu 2, Duc Huy Dang 2, Benjamin
Misson *T 2

1 PROcessus de Transfert et d’Echanges dans 'Environnement (PROTEE) — Université de Toulon :
EA3819 — Université de Toulon - BP 20132 83957 La Garde cedex, France
2 Laboratoire PROTEE (PROTEE) — Université du Sud - Toulon - Var : EA3819 — BP20132 83957 La
Garde, France
3 PROTEE-EA 3819 — Université de Toulon — Avenue de L’université, La Garde, France

Toulon Bay is an ecotone between a very urbanized terrestrial environment and the Mediter-
ranean Sea. This coastal marine ecosystem is submitted to an important anthropogenic pressure,
leading to multiple inputs of inorganic and organic pollutants. A biological and physico-chemical
mapping, realized by sampling 42 sites of the bay, highlighted important spatial gradients of ul-
traphytoplankton community structure, as well as of inorganic contamination by NO3-, Cd, Cu,
Pb and Zn. Analysis by flow cytometry showed that photosynthetic picoeukaryotes may be
particularly resistant to the multicontamination of the bay. Indeed, their abundance and rela-
tive proportion (up to 80 %) were maximal in the most contaminated areas. Even though they
represented a low proportion (< 10 %) of total ultraphytoplankton abundance, Prochlorococcus-
like picocyanobacteria presented a similar distribution pattern showing their resistance to this
potential chemical stress. Conversely, Synechococcus-like picocyanobacteria appeared to be par-
ticularly sensitive to multicontamination gradients. Their abundance and their relative propor-
tion (up to 86 %) were maximal in the least contaminated areas, whereas they dropped in the
most contaminated ones. These biological spatial shifts were strongly correlated to the inor-
ganic contamination gradient of the bay. The metallic pollution seemed to be the main abiotic
structuring factor, explaining statistically 55 % of the observed biological variability, whereas the
contribution of nutritional resources (NO3-, PO43- and DOC) did not exceed 9 %. Among the
four measured trace metals, Pb was the most structuring for the ultraphytoplankton community,
followed by Cd, Zn and Cu.

Mots-Clés: Ecotoxicologie microbienne, phytoplancton, métaux trace, environnement marin cotier,
cytométrie en flux
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Links between chemical composition and
prokariotic diversity in the sediment of an
anthropized marine coastal environment
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Garde, France
2 PROTEE-EA 3819 — Université de Toulon — Avenue de L’université, La Garde, France
3 Equipe Environnement et Microbiologie - IPREM UMR CNRS 5254 (EEM) — CNRS : UMR5254,
Université de Pau et des Pays de I’Adour [UPPA| — IBEAS - UFR Sciences BP 1155 64013 PAU
CEDEX, France
4 LOMIC — Université Pierre et Marie Curie - Paris 6 — France
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6 Tnstitut de Recherche pour le Développement (IRD) — Représentation IRD Tunisie BP 434, 2 rue des
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Ecotone between a very urbanized continental area and the Mediterranean Sea, Toulon bay is
a marine coastal ecosystem facing an important anthropogenic pressure resulting in multiple in-
puts of organic and inorganic pollutants. Because of their toxicity, these multiple pollutants can
affect the diversity of benthic microorganisms. However, investigating the synergic influence of
multiple contaminations on microbial communities requires a precise physico-chemical character-
ization of the environment in order to decipher de respective influences of resources, geochemical
background and anthropogenic inputs. By using the data of a detailed physico-chemical map-
ping of surface sediments (0-5¢cm) of Toulon bay, the synergistic influence of metals/metalloids
(As, Cd, Cr, Cu, Hg, Ni, Pb, Sn, Zn), organometals (MMHg, SBT) and organic contaminants
(PCB, PAH) on the genetic structure and richness of bacterial and archaeal benthic communi-
ties was evaluated. The genetic structure of both microbial communities appeared to be strongly
linked to the chemical signature of the sediments, contaminants explaining up to 54% of the
biological variability measured whereas sediment type contributed only up to 29%. Moreover,
local bacterial diversity was positively correlated to the chemical contamination of the sediment.
Since the most enriched pollutant in the sediment of Toulon bay are historical contaminants that
are present in excess for several decadesl, and since microbial communities are well known for
their huge adaptability to such stresses through horizontal gene transfer, the strong multicon-
tamination in sediment of the North-Ouest part of Toulon bay could represent an intermediate
disturbance level promoting higher diversity for adapted bacterial and bacterial communities.

Mots-Clés: Ecotoxicologie microbienne, procaryotes hétérotrophes, multicontamination, sédiments
marins, T, RFLP
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Couplage cycle de ’azote, cycle du manganése
: de I’écosystéme au géne.

Axel Aigle !, Patricia Bonin *T !, Sophie Guasco 2, Valérie Michotey *

1,3

1 MIO — Aix-Marseille Université - AMU — Campus de Luminy bat Oceanomed Marseille, France
2 MIO - Aix-Marseille Université - AMU, CNRS : UMR7294 — Campus de Luminy bat Oceanomed
Marseille, France
3 Institut méditerranéen d’océanologie (MIO) — CNRS : UMR7294, Université du Sud Toulon - Var,
Institut de recherche pour le développement [IRD] : UMR235, Aix Marseille Université — M.I.O. Institut
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Un pic de nitrate, observé dans la zone anaérobie de certains écosystémes, souléve la ques-
tion de 'existence d’un nouveau processus potentiel d’oxydation anaérobie de I'ammonium. Des
approches thermodynamiques et biogéochimiques suggérent que ce phénoméne pourrait provenir
de I'oxydation de ’ammonium en anaérobiose, couplé a la réduction des oxydes de manganése.
Malgré les controverses, la relation entre les cycles de 'azote et du manganése pourrait étre a
lorigine de 90% du N2 formé en zone littorale et étre impliquée dans une production accrue de
N20. Les microorganismes a 'origine de cette accumulation ne sont pas identifiés. Shewanella
algae C6G3 a été isolée des sédiments intertidaux du Bassin d’Arcachon pour son aptitude a
réduire les nitrates et les oxydes de manganése (Mn(III/IV)) en anaérobiose, ainsi que pour
son potentiel & oxyder 'ammonium en anaérobiose en présence d’oxyde de manganése. En ef-
fet, un suivi de croissance en anaérobiose et présence de Mn(III/IV) comme accepteur terminal
d’électrons a permis de mettre en évidence une accumulation temporaire de nitrite (NO2-). Une
approche de transcriptomique (RNA-seq) a été utilisée pour tenter d’élucider le(s) mécanisme(s)
de production anaérobie de NO2- en présence de Mn(III/IV) et mieux comprendre le(s) mécan-
isme(s) de réduction anaérobie des Mn(III/IV) afin de mettre en évidence un ou plusieurs geéne(s)
marqueur(s) de cette activité. Les données obtenues aprés croissance en présence de Mn(I1I/IV)
ou NO3- ont mis en évidence 164 génes différentiellement exprimés. La reconstruction des voies
métaboliques a révélé une expression différentielle de plusieurs modules complets ainsi que de
plusieurs voies métaboliques.

Mots-Clés: Anaérobiose, oxyde de manganése, nitrate, nitrite, RNA, seq
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DIVERSITE FONCTIONNELLE DES
PROCARYOTES BENTHIQUES LIES AU
CYCLE DE I’AZOTE DANS UN
ECOSYSTEME VASEUX : INFLUENCE DU
CYCLE DIURNE ET DU CYCLE TIDAL

Céline Lavergne * !, Christine Dupuy !, Héléne Agogué !

! Llttoral ENvironnement et Sociétés [La Rochelle] (LIENSs) — CNRS : UMR7266, Université de La
Rochelle — Batiment Marie Curie Avenue Michel Crépeau 17 042 La Rochelle cx1 - Batiment ILE 2, rue
Olympe de Gouges 17 000 La Rochelle, France

Dans les vasiéres intertidales, & marée basse, un biofilm photosynthétique peut se dévelop-
per. Au sein ce complexe, des interactions fortes existent entre chaque compartiment biologique
(diatomées, procaryotes) et leurs activités vont avoir un impact sur : les concentrations, profils,
flux et les processus de minéralisation dans le sédiment ; et le profil vertical des concentrations
d’oxygéne dans le sédiment provoquant des modifications des processus biogéochimiques, notam-
ment celui de I'azote.

Un dispositif expérimental a été congu au laboratoire afin de simplifier ’écosystéme de la vasiére
qui subit une intense variabilité environnementale. Ainsi, la température et la luminosité ont
été maintenues constantes, la macrofaune benthique a été retirée et les cycles tidaux et diurnes
contrdlés artificiellement. L’expression de génes impliqués dans le cycle de 'azote (nitrification,
dénitrification, anammox) chez les procaryotes a été quantifiée dans le mésocosme sous différentes
conditions : alternance marée haute/marée basse et jour/nuit.

A marée basse, 'expression des génes, particuliérement liés nitrification, semblent inhibés par
rapport a une condition immergée. Dés le début de ’émersion, la colonne sédimentaire est rapi-
dement anoxique, en atteste la pénétration de I'oxygéne ne dépassant pas 1 mm sous la surface.
Ainsi, il semblerait qu’a marée haute ’expression des génes liés au cycle de 'azote soit stimulée
par larrivée d’eau riche en nutriments. Le développement d’un mésocosme expérimental a ainsi
permis d’étudier finement les processus liés & ce cycle biogéochimique primordial dans les sédi-
ments. Cette étude permet donc de mieux comprendre le role fonctionnel des procaryotes dans
le cycle de ’azote en milieu marin benthique cotier.

Mots-Clés: cycle de I'azote, vasiéres, procaryotes, écologie microbienne, biologie moléculaire
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The effect of plant nutritional strategy on the
investment into exudation, and the
consequences on denitrifying community.

Julien Guyonnet * ', Amélie Cantarel !, Laurent Simon 2, Audrey Dubost !,
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! Laboratoire d’Ecologie Microbienne (LEM) — Université Claude Bernard - Lyon I (UCBL), CNRS :
UMRA5557 — France
2 Laboratoire d’écologie des hydrosystémes naturels et anthropisés (LEHNA) — Université Claude
Bernard - Lyon I (UCBL), CNRS : UMR5023, Ecole Nationale des Travaux Publics de I'Etat [ENTPE|
— France

Root exudation impact microbial community functioning and especially those involved in
nitrogen cycling (Haichar et al, 2012). Root exudation is related to plant physiology, which
can be measured via functional traits which are used to classify plant species according to their
performance. Indeed, fast-growing plant species with higher photosynthetic capacity and rapid
rates of N acquisition are called competitive species, in contrast to slower-growing conservative
species with lower biomass N concentrations (Aerts & Chapin, 2000).

The aim of this study was to determine the impact of plant strategy on denitrifiers activity and
diversity through root exudation. To do this, we grown in the same soil under 13CO2 during
one week 2 conservatives, 2 intermediates and 2 competitives grasses. This labelling allows to
estimate the rate of root exudation for each plant and to apply DNA-SIP (stable isotope probing)
to identify bacterial community involved in root exudates assimilation and in soil organic matter
(SOM) degradation. In addition, we measured denitrification activity to determine the impact
of root exudates on denitrifiers.

We have demonstrated that root exudation was linked to plant strategy. The rate of exudation
is most important for competitives and intermediates plants than for conservatives ones. In
addition, microbial denitrification activity is correlated with exudation rate. The structure and
the diversity of bacterial community involved in root exudates assimilation and those involved
in SOM degradation analysed by denaturing gradient gel electrophoresis coupled with 16SrDNA
sequencing revealed differences according to plant strategy.

Mots-Clés: Stratégie de gestion des ressources des plantes, exsudation racinaire, dénitrification,
traits fonctionnels, tracage par isotope stable, communauté dénitrifiante active
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Importance of diatom life strategies for carbon
and biominerals export in naturally fertilized
areas of the Southern Ocean

Mathieu Rembauville * !, Tan Salter 2, Stephane Blain *

! Laboratoire d’Océanographie Microbienne (LOMIC) — CNRS : UMR7621, Université Pierre et Marie
Curie (UPMC) - Paris VI — Observatoire Océanologique, Banyuls/mer, France
2 Alfred Wegener Institute for Polar and Marine Research - AWI (GERMANY) (AWI) — Allemagne

We report the chemical (particulate organic carbon and biogienic silica) and biological (di-
atoms and fecal pellets) composition of the material exported in moored sediment traps located
in two naturally fertilized areas of the Southern Ocean: the Kerguelen islands and the South
Georgia islands. At Kerguelen, the area exported annually a low amount of organic carbon (98
mmol m-2) but trapped biogenic silica (114 mmol m-2). Chaetoceros Hyalochaete and Thalas-
siosira antarctica resting spores accounted for more than 60% of the annual POC export and
were mainly exported in two short export events (< 14 days). The high abundance of empty
frustules and the low contribution of fecal pellet to POC flux (36%) suggest efficient carbon
retention in, or at the basis, of the mixed layer. At South Georgia, the annual carbon export
was also low (40.6 mmol m-2 d-1). Diatom fluxes at the productive site were one order of magni-
tude higher than at the control site, and the difference was mainly due to the short and intense
export of Chaetoceros Hyalochaete and Thalassiosira antarctica resing spores in end summer
(January). We propose that in these High Biomass, Low Export (HBLE) environments, small,
highly silicified, carbon-rich and fast sinking resting spores are able to bypass the grazing pres-
sure responsible for the low fluxes annually observed. Finally, we provide a precise description
of the link between diatoms traits succession and the preferential export of carbon or silicon.

Mots-Clés: Southern Ocean, Diatoms, Resting spores, Carbon export
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Impact of nutrient availability on the structure
of the forest bacterial communities : Insights
from the Montiers soil succession
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2 INRA, BEF “Biogéochimie des Ecosystémes Forestiers”, Centre INRA de Nancy, Champenoux, France
— UMR1138 — France

Temperate forest ecosystems are often developed on nutrient poor non-fertilized and acidic
soils. In this context, understanding the relative role of microbial communities in the releasing
of nutrients from soil minerals and consequently their ability to help trees to access to these
nutrients, in relation to soil nutrient availability, becomes essential. To answer such questioning,
we studied the impact of the availability of inorganic nutrients on the functional and taxonomic
structure of forest bacterial communities. Particularly we have focused on the rhizosphere com-
partment to determine if the trees recruit specific communities and functions in relation with
nutrient availability compared to the bulk soil. We test this hypothesis on the experimental
site of Montiers, which is caracterized by a homogeneous landcover of beech developed along
a soil succession with different nutritive potentials. Bacterial communities have been studied
through global (metabolic tests), cultivation-dependent (functional screening) and -independent
(metagenomics) approaches related to soil types. Our first results showed an impact of the soil
characteristics on the functional structuration of bacterial communities, particularly in the rhi-
zosphere. The weathering function appeared to be significantly more frequent and more effective
in the rhizosphere compared to the bulk soil in the poorest soils. These results suggest that
the soil conditions impact the structure of the soil bacterial communities and in a strong way
the structure of the rhizospheric microbial communities. We hypothesize that the enrichment
of effective weathering bacterial communities in rhizosphere may facilitate the trees to access
limiting nutrient.

Mots-Clés: soil fertility, mineral weathering, forest soils, bacterial communities, beech

*Intervenant

80



Impact du tassement des sols forestiers sur les
communautés microbiennes impliquées dans les
flux de méthane
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! Institut d’Ecologie et des Sciences Environnementales de Paris (IEES-Paris) — CNRS : UMR7618 —
France
2 Biogéochimie des Ecosystémes Forestiers (BEF) — Institut national de la recherche agronomique
(INRA) : UR1138 — France
3 Ecologie et Ecophysiologie Forestiéres (EEF) — Institut national de la recherche agronomique (INRA)
: UMR1137 — France

L’intensification de la sylviculture entraine une dégradation de la qualité des sols, physique
d’abord puis par voie de conséquence, biologique et chimique. Le tassement conduit généralement
a une hypoxie voire & une anoxie, ainsi qu’a des phases d’engorgement plus ou moins longues,
affectant potentiellement tout le fonctionnement du sol, en particulier celui des communautés
microbiennes qui produisent ou consomment du CH4 (méthanogenése et méthanotrophie). Le
projet EMEFOR (ADEME) repose sur le site pilote instrumenté d’Azerailles (54), mis en place en
2007 par 'INRA. Sur ce site, la compaction liée & la circulation d’un porteur forestier a entrainé
une diminution de I'adsorption nette de CH4 mesurée en continue sur le terrain. L’objectif de
nos recherches était de mettre en relation I’évolution de ces flux, les caractéristiques physiques
et du sol et les communautés microbiennes associées. Durant toute la saison 2014-2015, des
échantillons issus des parcelles tassées ou non (témoin) ont été prélevés jusqu’a une profondeur
de 30 cm. Outre la caractérisation globale des communautés microbiennes (bactéries, archées et
champignons), les communautés méthanogeénes et méthanotrophes ont été étudiées en T-RFLP
et qPCR en ciblant les génes des sous-unités « de la méthyle coenzyme réductase (mcrA) et de
la méthane monooxygenase (pmoA), respectivement. Les résultats montrent un impact plus ou
moins fort du tassement des sols sur ’abondance et la structure des communautés microbiennes
impliquées dans les flux de méthane selon la saison et la profondeur étudiée.

Mots-Clés: Sols forestiers, tassement, méthane, communautés microbiennes, T, RFLP, gPCR
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Arbuscular Mycorrhizal Fungi (AMF) and
rhizobia improve Acacia senegal (L.) Willd.
and Prosopis juliflora (Swartz) DC tolerance

to salinity in greenhouse conditions
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2 LCM-Laboratoire Commun de Microbiologie IRD/ISRA/UCAD, (LCM) — Route des Hydrocarbures,
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A-82/J, Campus International de Baillarguet 34398 Montpellier, France, France
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des Hydrocarbures, Centre de Recherche de Bel-Air, BP 1386, Dakar-Sénégal, Sénégal

In Senegal, 44% of agricultural lands are affected by salinity, which leads to decrease of
crops yield and the degradation of forest ecosystems. Salty soils reclamation can be achieved
with biological methods, such as afforestation with salt tolerant plants. Our study aimed to
assess in greenhouse conditions, the effect of microbial inoculation on salt tolerance of Acacia
senegal and Prosopis juliflora. A. senegal and P. juliflora seedlings were individually cultivated
in plastic bags containing non sterile sandy soil. Seedlings were inoculated at transplantation
with 5 ml of bacterial preculture of a mixture of 2 rhizobial strains (ORS 3574, ORS 3593 for
A. senegal; Pj 34, Pj 36 for P. juliflora), and 20 g of a cocktail of three AMF strains (Glomus
aggregatum, G. fasciculatum, Rhizophagus irregularis). After one month, plants were gradually
watered with four saline solutions (0, 86, 171, 257 mM NaCl) during 4 months. A significant
effect was obtained on shoot dry biomass (SDB) of A. senegal plants at 0 and 257 mM with all
inoculation treatments, and on seedlings height at 171 and 257 mM with only dual inoculation.
Any significant effect of inoculation was noted on root dry biomass (RDB), relative water content
(RWC) and leaf water potential (LWP). Similarly, microbial inoculation increased significantly
SDB and height of P. juliflora plants at 86, 171 and 527 mM. However, the highest growth was
obtained with mycorrhizal and dual inoculation treatments. Any significant effect of inoculation
was observed on RDB and RWC; nevertheless LWP was significantly decreased.

Mots-Clés: Mycorrhiza, rhizobia, A. senegal, P. juliflora, growth, Salinity tolerance, Biotechnolo-
gies.
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La signalisation GABA de la plante hote

réprime le quorum-sensing et le transfert

horizontal du plasmide de virulence chez
Agrobacterium tumefaciens

Gonzalez Mula Almudena *T !, Julien Lang ', Fabienne Pierre ', Denis
Faure !

! Tnstitut des sciences du végétal (ISV) — CNRS : UPR2355 — Bat. 23 av. de la terrasse 91198 GIF SUR
YVETTE CEDEX, France

Chez le phytopathogéne Agrobacterium tumefaciens, le quorum-sensing (QS) controle la
conjugaison du plasmide Ti. In vitro, ce pathogéne exprime aussi une lactonase AttM qui dégrade
des signaux QS, donc potentiellement peut interrompre le transfert horizontal du plasmide Ti.
L’expression du géne attM est induite en présence d’acide y-aminobutyrique (GABA) qui est
un acide aminé non-protéique. Deux questions sont posées : Quelle est la voie signalisation qui
controle 'expression d’attM en présence de GABA chez A. tumefaciens? Est-ce qu'une variation
du niveau de GABA chez la plante hote affecte 'expression d’attM et le transfert horizontal
du plasmide Ti 7 Pour répondre & ces questions une étude de génétique fonctionnelle chez le
pathogéne et la plante hote Arabidopsis thaliana a été réalisée. Une analyse transcriptomique
en présence de GABA a permis de révéler les acteurs clé de la signalisation GABA chez A.
tumefaciens. Ainsi, nous avons identifié deux GABA-transaminases qui permettent la conversion
du GABA en semialdehyde succinique qui est 'effecteur du facteur transcriptionnel contrélant
Iexpression d’attM. Cette étude permet de proposer une cascade compléte de la signalisation
GABA lors de l'interaction héte-pathogéne. En outre, nous avons infecté par Agrobacterium
des plantes hotes qui accumulent différents niveaux du GABA. Les résultats montrent que les
variations du contenu en GABA affectent I'expression de la lactonase AttM dans les tumeurs
ainsi que la propagation du plasmide Ti. Ce résultats constituent la premiére preuve directe de
la capacité de I'héte & induire une fonction de quorum-quenching chez un pathogéne.

Mots-Clés: GABA, quorum, sensing, lactonase, attM, Agrobacterium tumefaciens, phytopathogéne,
tumeur
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Diversité des médiateurs du quorum-sensing
dans les milieux marins
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Le quorum-sensing est un mécanisme qui permet aux cellules microbiennes d’évaluer leur den-
sité de population et de coordonner leurs activités physiologiques. Avec environ 5x1075 cellules
par millilitre d’eau de mer, la densité des cellules procaryotes marines est généralement consid-
érée comme insuffisante pour permettre a ces derniéres de communiquer par quorum-sensing.
Pourtant, quelques études pionniéres et récentes ont montré I’existence de génes et de molécules
impliqués dans cette communication chimique chez les bactéries marines. Notre approche est
basée sur une étude des métagénomes marins, le criblage d’une souchothéque d’environ 2000
isolats (issus de lagunes méditerranéennes, endophytes foliaires, colonne d’eau, et bien d’autres),
couplés a lanalyse de profils métaboliques (LC/MS/MS et UHPLC/HRMS) pour identifier les
médiateurs impliqués. Nous avons pu mettre en évidence une large diversité de génes impliqués
dans le quorum-sensing en mer. Les profils chimiques ont révélé 'existence de plusieurs genres
et espéces de bactéries marines qui n’étaient pas connus pour communiquer par quorum-sensing.
Une large diversité d’acyl-homosérines lactones (les molécules médiatrices du quorum-sensing)
a aussi été mise en évidence. Certaines d’entre elles semblent étre inédites. L’ensemble de ces
données montre I'importance des processus de communication chimique en écologie microbienne
marine, et ouvre la voie & une exploration fonctionnelle du réle de cette communication. Nous
débutons 'exploration de ces problématiques en particulier par la coculture de souches d’intérét
et des approches de RNAseq.

Mots-Clés: quorum, sensing, interactions microbiennes, métagénomique, chimie des substances
naturelles, environnements marins
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La communauté microbienne nitrifiante est
dominée par les bactéries oxydant les nitrites
dans la colonne d’eau de la Seine

Céline Roose-Amsaleg *T 12 Anniet Laverman? 13, Thibaut Cazier 2,

Mélanie Raimonet 2, Vincent Rocher 4, Josette Garnier

L CNRS - Sorbonne Universités — France
2 Milieux Environnementaux, Transferts et Interactions dans les hydrosystémes et les Sols (METIS) —
Ecole Pratique des Hautes Etudes [EPHE], CNRS : UMR7619, Université Pierre et Marie Curie
(UPMC) - Paris VI - UPMC, Case courrier 105, 4 place Jussieu, 75005 Paris, France
3 Ecosystémes, biodiversité, évolution (ECOBIO) — INEE, Universite de Rennes 1, CNRS : UMR6553,
Observatoire des Sciences de I’Univers de Rennes — Batiment 14 - Université de Rennes 1 - Campus de
Beaulieu - CS 74205 - 35042 Rennes Cedex - France, France
4 SIAAP — SIAAP - France

Les nitrites dépassent la norme européenne (6.5 uM vs. 1 uM) en basse Seine, conséquence
d’importants rejets des stations d’épuration d’eaux usées (STEP). Pendant la nitrification en
colonne d’eau oxique, le nitrite est produit et consommé par les micro-organismes oxydant
Iammonium et les bactéries oxydant le nitrite (NOB), respectivement. En dépit d’une ac-
tivité potentielle d’oxydation du nitrite supérieure & celle de 'ammonium, des nitrites persis-
tent en Seine (Raimonet et al, submitted). C’est cette différence entre potentiel et efficacité
qui a été investiguée en quantifiant les micro-organismes nitrifiants par qPCR. Les NOB sur-
passent les micro-organismes oxydant ’ammonium tout le long de la basse Seine, Nitrobacter
spp dominant la colonne d’eau, Nitrospira spp les rejets de STEP. Parmi les micro-organismes
oxydant ’ammonium, les Archaea dominent en riviére, les bactéries (AOB) en rejets de STEP.
Les fortes teneurs en nitrite concomitants aux fortes densités de NOB suggérent un métabolisme
mixotrophique pour ces derniéres, favorisé par le carbone organique dissout. La dominance de
Nitrospira spp et des AOB dans les rejets de STEP est en accord avec un procédé de nitrification
efficace dans les bassins de STEP.

Mots-Clés: Nitrites, processus, colonne d’eau, Seine
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Quelles communautés microbiennes benthiques
impliquées dans la dynamique des nitrites en
Seine ?

Céline Roose-Amsaleg * !, Thibaut Cazier 2, Mélanie Raimonet 3, Vincent
Rocher 4, Eric Viollier ®, Hames Mejri %, Fanny Quénette ¢, Anniet
Laverman *

L CNRS - Sorbonne Universités — France
2 Université Pierre et Marie Curie - Paris 6 (UPMC) — Université Pierre et Marie Curie [UPMC] - Paris
VI, Université Pierre et Marie Curie (UPMC) - Paris VI — 4 place Jussieu - 75005 Paris, France
3 Université de Bretagne Occidentale [Brest] (UBO) — Université de Bretagne Occidentale (UBO) — 3
rue des Archives - CS 93837 - F29238 Brest cedex 3, France
4 SIAAP — SIAAP - France
5 Laboratoire de Geochimie des Eaux, Universite Paris Diderot, CNRS and IPGP — Université Paris
VII - Paris Diderot, Laboratoire de Geochimie des Eaux — 35 rue Helene Brion 75232 Cedex 13, France
6 Milieux Environnementaux, Transferts et Interactions dans les hydrosystémes et les Sols (METIS) —
Ecole Pratique des Hautes Etudes [EPHE], CNRS : UMR7619, Université Pierre et Marie Curie
(UPMC) - Paris VI — UPMC, Case courrier 105, 4 place Jussieu, 75005 Paris, France
7 Ecosystémes, biodiversité, évolution (ECOBIO) — INEE, Universite de Rennes 1, CNRS : UMR6553,
Observatoire des Sciences de I’Univers de Rennes — Batiment 14 - Université de Rennes 1 - Campus de
Beaulieu - CS 74205 - 35042 Rennes Cedex - France, France

La Seine subit d’importantes pollutions azotées découlant de ’agriculture intensive via les
engrais et la forte densité de population générant beaucoup d’eaux usées. Depuis 2007, grace a la
modernisation de la plus grande station d’épuration des eaux usées (STEP) de I’agglomération
parisienne (Seine-Aval, SAV), nitrates et ammonium ne sont plus inquiétants ; demeurent au
contraire les nitrites. Le nitrite (NO2-) est un composé hautement toxique, intermédiaire de
nombreuses réactions microbiennes du cycle de ’azote : nitrification, dénitrification, réduction
dissimulatrice des nitrates en ammonium (DNRA : Dissimilatory Nitrate Reduction to Amonium)
et anammox (oxydation anaérobie de 'ammonium). Cette étude, s’intéressait au sédiment,
écosystéme riche et complexe, formé a partir des particules en suspension de 'eau de Seine.
Deux sites, en amont et en aval de la STEP SAV ont été échantillonnés. Les sédiments ont été
investigués pour leurs teneurs en oxygeéne, formes de ’azote, taux de production et d’élimination
des nitrites ainsi qu’abondances en micro-organismes métabolisant les nitrites déterminées par
PCR quantitative. Les sédiments des deux sites se sont révélés étre des sources de nitrites avec
des taux de production de nitrite similaires. L’objectif de ces travaux était de contribuer a une
meilleure compréhension des communautés microbiennes impliquées dans cette production de
nitrites et venait compléter I’étude de la colonne d’eau (voir autre résumé soumis).

Mots-Clés: Communautés microbiennes benthiques sédiments nitrites
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Production de sidérophores dans 'eau de
nuage et impact potentiel sur la chimie du fer

Virginie Vinatier * !, Nolwenn Wirgot !, Muriel Joly 12, Martine Sancelme
I Magali Abrantes !, Laurent Deguillaume 23, Anne-Marie Delort !

! Institut de Chimie de Clermont-Ferrand (ICCF) — CNRS : UMR6296, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II, Ecole Nationale Supérieure de Chimie de Clermont-Ferrand — 24 Avenue des
Landais, 63177 Aubiére Cedex, France
2 Laboratoire de météorologie physique (LaMP) — INSU, CNRS : UMR6016, Université Blaise Pascal -
Clermont-Ferrand II — bat. Physique 5 - 3éme étg 24 Av des landais 63177 AUBIERE CEDEX, France
3 Observatoire de physique du globe de Clermont-Ferrand (OPGCF) — CNRS : UMS833, INSU,
Université Blaise Pascal - Clermont-Ferrand II — Campus des Cézeaux 24, Av des landais 63177
AUBIERE CEDEX, France

La phase aqueuse du nuage abrite de nombreux microorganismes métaboliquement actifs

malgré les nombreux stress auxquels ils sont soumis (basses températures, dessiccation, espéces
oxydantes, rayonnement ultraviolet, pH acide...). Leur activité métabolique pourrait agir sur
la dégradation de la matiére organique dans des nuages chauds (17C) et pourrait méme étre le
principal processus intervenant pendant la nuit. Avant cette mise en évidence seule la chimie
radicalaire, notamment la photochimie était considérée. Celle-ci fait principalement intervenir
le radical hydroxyle dont la production dépend fortement de la spéciation du fer. Cet élément
joue également un role essentiel dans le métabolisme bactérien. La production de sidérophores
est un moyen de palier a la faible biodisponibilité du fer dans I’environnement. En contrepartie
la complexation du fer par un sidérophore va influer sur la réactivité du fer et donc sur la chimie
du nuage.
Une banque de 458 souches isolées a partir d’eau de nuage prélevée au sommet du Puy de Doéme
a été criblée pour la production de sidérophores. Pour cela la méthode traditionnelle au CAS a
été miniaturisée au format plaque & 96 puits et adaptée pour pouvoir caractériser dans la méme
mesure les fonctions chimiques présentes dans les sidérophores grace aux bandes d’absorbances
des complexes de fer nouvellement formés. 40% des souches ont produit des sidérophores. La
production de sidérophore ainsi que la répartition des différentes fonctions chimiques impliquées
a été analysée en fonction des différentes classes et espéces de microorganismes observés dans le
nuage.

Mots-Clés: fer, sidérophore, nuage, eau
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Recently identified microbial guild mediates
soil N20 sink capacity

Laurent Philippot * !

L UMR1347 Agroécologie — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 — 17 rue
Sully 21065 Dijon, France

Nitrous oxide (N20) is the predominant ozone-depleting substance and contributes approx-
imately 6% to overall global warming. Terrestrial ecosystems account for nearly 70% of total
global N20 atmospheric loading, of which at least 45% can be attributed to microbial cycling of
nitrogen in agriculture. The reduction of N20 to nitrogen gas by microorganisms is critical for
mitigating its emissions from terrestrial ecosystems, yet the determinants of a soil’s capacity to
act as a source or sink for N20 remain uncertain. To address whether the composition and struc-
ture of the N20 reducing communities matters for N20 consumption in soil, we analyzed the
diversity of this guild amongst the different European soils by pyrosequencing. We demonstrated
using structural equation modeling that the soil N20 sink capacity is mostly explained by the
abundance and phylogenetic diversity of a newly described N20 reducing microbial group, which
mediate the influence of edaphic factors. Analyses of interactions and niche preference similar-
ities suggest niche differentiation or even competitive interactions between organisms with the
two types of N20 reductase. Using co-occurrence analysis, we further identified several recurring
communities comprised of co-occurring N20 reducing bacterial genotypes that were significant
indicators of the soil N20O sink capacity across different European soils.

Mots-Clés: N20, greenhouse gas emission, denitrification, microbial diversity, structural equation
modelling, co, occurence analysis
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N20 production, a widespread trait in fungi

Laurent Philippot * !

1 UMR1347 Agroécologie — Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1347 — 17 rue
Sully 21065 Dijon, France

N20O is a powerful greenhouse gas contributing both to global warming and ozone deple-
tion. While fungi have been identified as a putative source of N20, little is known about their
production of this greenhouse gas. Here we investigated the N2O-producing ability of a col-
lection of 207 fungal isolates. Seventy strains producing N2O in pure culture were identified.
They were mostly species from the order Hypocreales order-particularly Fusarium oxysporum
and Trichoderma spp.-and to a lesser extent species from the orders Eurotiales, Sordariales, and
Chaetosphaeriales. The N20 15N site preference (SP) values of the fungal strains ranged from
15.8%0 to 36.7%0, and we observed a significant taxa effect, with Penicillium strains displaying
lower SP values than the other fungal genera. Inoculation of 15 N20O-producing strains into
pre-sterilized arable, forest and grassland soils confirmed the ability of the strains to produce
N20 in soil with a significant strain-by-soil effect. The copper-containing nitrite reductase gene
(nirK) was amplified from 45 N20-producing strains, and its genetic variability showed a strong
congruence with the I'TS phylogeny, indicating vertical inheritance of this trait. Taken together,
this comprehensive set of findings should enhance our knowledge of fungi as a source of N20O in
the environment.

Mots-Clés: N20, greenhouse gas, fungi, soil
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Effets de 'introduction et du positionnement
de la féverole dans les rotations de culture sur
les communautés microbiennes du sol et la
biodisponibilité de 1’azote

Amira Aschi *T 2, Caroline Dubois 2, Michaél Aubert !, Isabelle
Trinsoutrot-Gattin 2

! Etude et Compréhension de la biodiversité (ECODIV) — Université de Rouen : EA1293 — Place Emile
Blondel F-76821 Mont Saint-Aignan Cedex, France
2 Unité Agroécologie des Territoires (Unité Agri’Terr) — Esitpa — 3 rue du tronquet CS 40118 76134
Mont Saint Aignan Cedex, France

La gestion des successions culturales est I'une des clés de la réussite du systéme de produc-

tion agriculture. L’intégration de légumineuses telles que la féverole dans les rotations offre de
nombreux services agro-écologiques dont 'opportunité d’apporter naturellement de ’azote dans
les agrosystémes [1]. De nombreuses études ont démontré effet positif de la féverole en tant
que précédent cultural, néanmoins peu de recherches montrent ses effets & moyen terme sur les
communautés microbiennes du sol et la résultante en termes de biodisponibilité de 1’azote.
L’objectif du projet est d’évaluer l'effet de 'implantation de féverole de printemps sur la struc-
ture de la communauté microbienne et 'impact sur les fonctions biologiques dans le sol sur trois
systémes céréaliers semés en blé (précédent féverole, féverole trois ans avant le semis et une ro-
tation de culture sans féverole) ayant deux modes de travail du sol (travail superficiel- labour
profond).
Les 36 parcelles échantillonnées (printemps 2014) ne présentent pas de différences significatives
du point de vue de leurs caractéristiques physico-chimiques. La présence de la féverole affecte de
maniére significative la biomasse microbienne totale, I’abondance des bactéries et champignons
dans le sol et les activités enzymatiques impliquées dans le cycle de ’azote et du carbone. Ces
derniers résultats doivent étre confirmés par la quantification des flux de minéralisation et de
nitrification dans les sols. De futures analyses sur la composition des assemblages biotiques nous
fourniront des indications plus précises quant & la réponse & moyen terme du compartiment sol
a I'introduction de féverole.

Mots-Clés: Rotation de culture, féverole, travail du sol, diversité et abandance microbienne, cycle
de 'azote

*Intervenant
f Auteur correspondant: aaschi@esitpa.fr

90


mailto:aaschi@esitpa.fr

AupA et AupB sont des protéines
membranaires impliquées dans ’absorption
d’alcane chez Marinobacter
hydrocarbonoclasticus SP17

Régis Grimaud * !, Priscilla Branchu 2, Julie Mounier !, Florence Hakil !,
Muriel Naitali 2, Philippe Goulas !, Pierre Sivadon *

! Institut des sciences analytiques et de physico-chimie pour environnement et les matériaux (IPREM)
— CNRS : UMR5254, Université de Pau et des Pays de ’Adour [UPPA| — Hélioparc Pau Pyrénées 2 av.
P. Angot 64053 PAU CEDEX 9, France
2 MICrobiologie de ’ALImentation au Service de la Santé humaine (MICALIS) — AgroParisTech,
Institut national de la recherche agronomique (INRA) : UMR1319 — F-78350 JOUY-EN-JOSAS, France

En raison de comportements adaptatifs remarquables, comme la production de biosurfac-
tants et la formation de biofilms a l'interface eau-hydrocarbures, les ba