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RÉSUMÉ  
 
Les plantes sont associées à une myriade de microorganismes regroupés sous le terme de 

microbiote. L’association d’une plante et de son microbiote représente un holobionte dont la 
performance est influencée par la nature des interactions entre ses composantes végétale et 
microbienne. Ainsi, les plantes favorisent le développement et les activités de populations 
microbiennes particulières dans leur rhizosphère via la libération d’une part importante de leurs 
photosynthétats sous forme de composés organiques (rhizodépôts) ; réciproquement certaines de ces 
populations promeuvent la nutrition, la croissance et la santé de la plante-hôte. Ainsi, le coût 
représenté par la libération des rhizodépôts est balancé par les effets bénéfiques des populations 
entretenues par ces rhizodépôts. En termes d’écologie et d’évolution, les holobiontes comportant une 
proportion élevée de populations/gènes microbiens bénéfiques au sein de leur microbiote sont plus 
performants et donc mieux disséminés. Cependant, la domestication des espèces végétales et d’une 
façon plus générale l’intensification de l’agriculture a pu minimiser ces interactions bénéfiques. Un 
enjeu majeur de l’agroécologie est de préserver et valoriser ces interactions plantes-microorganismes 
afin de limiter l’usage d’intrants de synthèse (engrais, pesticides). Cela nécessite de connaître et 
comprendre ces interactions et en particulier d’identifier i) les traits végétaux contribuant au 
recrutement de populations microbiennes favorables ainsi que ii) les traits microbiens responsables 
des effets bénéfiques sur la plante-hôte. Des illustrations dans ces domaines sont présentées ainsi que 
des perspectives d’application. 
 
Mots-clés : agroécologie, holobionte, interactions plantes-microorganismes, microbiote, 

rhizosphère  
 
 

1 – INTRODUCTION 
 
Contrairement aux animaux, les plantes ne peuvent pas se déplacer pendant leurs cycles de 

développement et ont développé des stratégies pour s’adapter à leur environnement. Les plantes sont 
colonisées par un microbiote abondant et diversifié (Lemanceau et al., 2016) qui contribue à 
l’adaptation des plantes aux stress abiotiques (déficit en eau et nutriments) et biotiques (pathogènes). 
Les associations entre plantes et microorganismes sont très anciennes comme en atteste la découverte 
de fossiles de champignons en association avec des plantes datant de 400 millions d’années (Redecker 
et al., 2000), et auraient participé au passage des plantes de la vie aquatique à la vie terrestre. 

 



Le Sélectionneur Français 2019 - 70 

54 

La colonisation des plantes par les microorganismes est particulièrement importante dans la 
zone de sol entourant, attachée et influencée par les racines ; cette zone de sol plus les racines est 
appelée rhizosphère (Hartmann et al., 2008). Les plantes libèrent une partie significative de leurs 
photosynthétats (5-21% du carbone fixé lors de la photosynthèse, Bais et al., 2006) au niveau de leurs 
racines sous forme de cellules et tissus racinaires desquamés, de mucilages, de composés volatils, de 
lysats solubles et d’exsudats racinaires (Curl et Truelove, 1986). La libération massive de ces 
rhizodépôts s’accompagne du développement d’un abondant microbiote associé aux racines. 
L’investissement majeur de la plante-hôte dans la libération des rhizodépôts est balancé par les effets 
bénéfiques de ce microbiote rhizosphérique sur la nutrition, la croissance et la santé de la plante-hôte. 
Les bénéfices réciproques des interactions plantes-microorganismes sont le résultat de leur longue 
histoire commune qui aurait donc conduit à l’évolution de traits végétaux assurant le recrutement de 
populations microbiennes présentant des traits favorables à la plante-hôte. Des approches d’écologie 
et d’évolution lors de l’analyse des associations plantes-microorganismes révèlent effectivement les 
bénéfices réciproques tirés par les deux types partenaires.  

 
Cependant, dans les agroécosystèmes, l’importance de la biodiversité et des interactions 

biotiques dans les processus de production primaire tend à être minimisée comparée aux systèmes 
peu anthropisés (Philippot et al., 2013) ; le changement de paradigme représenté par l’agroécologie 
vise au contraire à valoriser cette biodiversité et ces interactions bénéfiques afin de promouvoir la 
nutrition et la santé des plantes et ainsi réduire l’utilisation d’intrants de synthèse (Lemanceau et al., 
2015). La sélection de génotypes végétaux et plus généralement le développement de systèmes de 
cultures qui valorisent ces interactions nécessitent l’identification : i) des traits végétaux impliqués 
dans le recrutement de populations/gènes microbiens bénéfiques ainsi que ii) des traits microbiens 
impliqués dans les effets bénéfiques des populations microbiennes.  

 
 

2 – LA RHIZOSPHERE, UNE VIE INTENSE 
 
Les caractéristiques physico-chimiques du sol rhizosphérique diffèrent significativement de 

celles du sol non rhizosphérique (Hinsinger et al., 2009). La rhizosphère représente une interface entre 
le sol, la racine et le microbiote où s’établissent des échanges multiples : i) libération de composés 
organiques et d’ions, ainsi qu’absorption d'eau et d'ions par la racine, ii) respiration de la racine et du 
microbiote, iii) synthèse de nombreux métabolites microbiens. Ces échanges conduisent à une 
augmentation de la teneur en matière organique et à un déplacement des équilibres ioniques et 
gazeux dans la rhizosphère. L’ensemble de ces modifications détermine ‘l’effet rhizosphère’ 
(Lemanceau et Heulin, 1998). En particulier, la libération des rhizodépôts détermine une augmentation 
significative de la capacité d’accueil du sol rhizosphérique comparé au sol rhizosphérique. Cependant, 
toutes les populations de la communauté tellurique ne sont pas promues de façon équivalente comme 
en atteste la diversité microbienne plus faible dans la rhizosphère que dans le sol nu (Garcia-Salamanca 
et al., 2012). La plante recrute donc des populations particulières via les composés contenus dans les 
rhizodépôts déterminant des relations trophiques et une signalisation moléculaire (Lareen et al., 2016 
; Lemanceau et al., 2016).  

 
Ces composés sont variés et comprennent en particulier des sucres, acides aminés et acides 

organiques. Les populations microbiennes, qui présentent les activités enzymatiques leur permettant 
de tirer au mieux profit de ces composés pour leur métabolisme, sont avantagées et présentent une 
meilleure compétitivité dans la rhizosphère (Pérez-Jaramillo et al., 2016). La composition des 
rhizodépôts (Nguyen, 2003) et donc celle du microbiote associé varie selon les plantes. Ainsi, le 
recrutement microbien par la plante varie selon l’espèce (Latour et al., 1996 ; Pivato et al., 2007) et 
même le génotype végétal (Inceoglu et al., 2010 ; Zancarini et al., 2013). A titre d’exemple, les profils 
trophiques des populations d’un groupe bactérien particulier, les Pseudomonas spp. fluorescents, 
diffèrent dans les rhizosphères de tomate et de lin. La majorité des populations de la tomate est 
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capable d’utiliser le tréhalose (tréhalose +), alors qu’aucune du lin ne l’est (Latour et al., 1996), et les 
populations de Pseudomonas tréhalose + sont plus compétitives dans la rhizosphère de tomate que 
celles tréhalose - (Ghirardi et al., 2012). Le recrutement de populations microbiennes par la plante 
varie non seulement avec le génotype végétal mais également dans le temps selon ses stades 
phénologiques (Mougel et al., 2006), correspondant à des rhizodépôts de composition différente 
(Chaparro et al., 2013).  

 
Outre les relations trophiques, la signalisation moléculaire joue un rôle déterminant dans les 

interactions plante-microbiote. Parmi les exemples les mieux documentés de cette signalisation, on 
peut citer le rôle de flavonoïdes dans i) l’établissement de la symbiose bactérienne fixatrice d’azote 
entre légumineuses et rhizobia (facteurs Nod) et ii) celui de la symbiose mycorhizienne à arbuscules 
(facteurs Myc-LOCs et strigolactones) (Limpens et al., 2015). Un autre exemple concerne une hormone 
clé des réactions de défense de la plante, l’acide salicylique (AS), qui affecte le microbiote racinaire 
d’A. thaliana avec un enrichissement des taxa aptes à utiliser l’AS (Lebeis et al., 2015). Ces catégories 
de mécanismes, signalisation et relation trophique, peuvent interagir comme illustré dans le cas 
d’Agrobacterium tumefaciens. Des gènes (ADN-T) de cette espèce bactérienne sont intégrés dans le 
génome de la plante et induisent la formation de tumeurs (galle du collet). Celles-ci produisent des 
composés xénotopiques (opines) spécifiquement utilisés par Agrobacterium qui lui confèrent un 
avantage compétitif et conduisent à son enrichissement dans la rhizosphère correspondante (Platt et 
al. 2014). 

 
 

3 - INTERACTIONS PLANTES-MICROORGANISMES, DES ECHANGES A BENEFICES RECIPROQUES 
 

De façon remarquable, la libération d’une part majeure de photosynthétats sous forme de 
rhizodépôts est partagée par l’ensemble des espèces végétales. Ce constat indique que 
l’investissement consenti par la plante dans son interaction avec le microbiote a été maintenu au cours 
de la longue évolution commune plantes-microorganismes. En terme évolutif, ce maintien suggère que 
le coût représenté par la libération de rhizodépôts est compensé par un bénéfice en retour pour la 
plante. Ce ‘retour sur investissement’ est bien connu dans le cas : i) des symbioses bactériennes 
fixatrices d’azote (Sulieman et Tran, 2014) contribuant à la nutrition azotée des légumineuses, même 
si peut apparaître un comportement de type « tricheurs » de certaines populations de rhizobia 
(Schumpp et Deakin, 2010) et ii) des symbioses mycorhiziennes contribuant à la nutrition en phosphore 
et en eau de la plante-hôte (Gianinazzi et al., 2010). 

 
De façon générale, la stabilité de l’association plante-microorganismes repose sur les 

bénéfices réciproques qu’en tirent les partenaires impliqués, où les bénéfices pour chaque partenaire 
excèdent les coûts induits. Ceci peut être représenté par une boucle de rétroaction où la plante investit 
une part significative de ses photosynthétats sous forme de rhizodépôts (coût pour la plante) 
soutenant ainsi la multiplication et l’activité de microorganismes (bénéfice pour les microorganismes) 
qui, en retour, favorisent la croissance et la santé des plantes (bénéfice pour les plantes) au travers 
d’activités particulières (coût pour les microorganismes).  

 
Les interactions plante-microorganismes dans la rhizosphère en relation avec le fer constitue 

une illustration de cette boucle de rétroaction (Figure 1, Lemanceau et al., 2009a).  
 
En dépit de son abondance (4ème élément de l’écorce terrestre), le fer est peu disponible pour 

les organismes aérobies dans la plupart des sols cultivés, en particulier ceux dont le pH est supérieur 
à 7 (Robin et al., 2008). Cet élément est encore moins disponible dans la rhizosphère du fait des besoins 
de la plante et des microorganismes dont l’abondance et les activités sont promues dans la rhizosphère 
(bénéfice pour les microorganismes) à la faveur des rhizodépôts (coût pour la plante). La faible 
biodisponibilité du fer dans la rhizosphère s’accompagne de la sélection de bactéries, Pseudomonas, 
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disposant de systèmes d’acquisition du fer performants, basés sur la synthèse de sidérophores 
présentant une forte affinité pour le fer (FeIII) (coût pour les bactéries). Leur affinité est en particulier 
supérieure à celle des champignons et oomycètes dont la nutrition en fer et donc la croissance 
saprophyte, puis finalement la fréquence des infections racinaires, sont réduites (antagonisme 
microbien ; bénéfice pour la plante). Ces sidérophores bactériens non seulement ne rentrent pas en 
compétition pour le fer (FeIII) avec la plante-hôte mais au contraire améliorent sa nutrition en cet 
élément (bénéfice pour la plante). Ainsi, le coût représenté pour la plante par la libération de 
rhizodépôts est compensé par une amélioration de sa nutrition et de sa santé ; de même le coût 
représenté pour les Pseudomonas par la synthèse de sidérophores est compensé par l’accès aux 
ressources trophiques des rhizodépôts (Lemanceau et al., 2009b). 
 
 

 
 

Figure 1. Représentation schématique de la boucle de rétroaction des interactions plante-microorganismes en 
relation avec le fer.  
 
 

4 – L’ASSOCIATION PLANTE-MICROBIOTE REPRESENTE UN HOLOBIONTE 
 

Les progrès dans la caractérisation du microbiote tellurique et rhizosphérique ont 
récemment permis de proposer également la présence d’un corpus de phylotypes microbiens (‘core’ 
microbiote) qui seraient universellement associés à un génotype ou une espèce végétale (Lundberg et 
al., 2012). Au vu de cette spécificité et de la plus grande performance de la plante-hôte lorsqu’elle est 
associée à son microbiote, il a été proposé de considérer la plante et son microbiote comme un supra-
organisme (Wilson et al., 1989) appelé holobionte (Vandenkoornhuyse et al., 2015). La plante et le 
microbiote rhizosphérique assurent des fonctions essentielles pour la performance de l’holobionte, 
telles que la nutrition des composantes de l’holobionte (nutriments pour la plante et rhizodépôts pour 
les microorganismes). Ces fonctions résultent d’activités codées par des gènes (réplicateurs) portés 
par des microorganismes considérés comme des ‘véhicules’, selon la célèbre proposition de Dawkins 
(1976). Bien évidemment, les processus évolutifs ne sont pas nécessairement favorables à la plante et 
certains peuvent déboucher sur des interactions délétères pour la plante-hôte (Figure 2). Toutefois, 
nous formulons l’hypothèse selon laquelle, au cours de l’évolution, les boucles de rétroactions 
positives ont permis d’accroître la survie et donc la reproduction de la plante et du microbiote associé 
sous l’effet de la sélection naturelle (Lemanceau et al., 2017). Cette sélection naturelle aurait conduit 
à la dissémination des holobiontes bénéficiant des boucles positives et, a contrario, à la régression des 
holobiontes sujets à des boucles négatives. Sur la base de ces processus évolutifs, le microbiote 
fonctionnel rhizosphérique serait donc globalement bénéfique pour la plante-hôte. 
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Le principe de ‘core’ microbiote fonctionnel est soutenu par le phénomène de déclin naturel 
du piétin, maladie grave affectant le blé, provoquée par l’espèce fongique Gaeumannomyces graminis 
tritici (Ggt) . Ce phénomène représente un bel exemple de sélection naturelle d’une communauté 
fonctionnelle favorable à la plante-hôte par enrichissement de populations porteuses de réplicateurs 
bénéfiques (Kwak et Weller, 2013). Le déclin se manifeste après des cultures répétées de la plante-
hôte en présence de Ggt au cours desquelles est enrichie une communauté fonctionnelle constituée 
de populations de Pseudomonas (véhicules) appartenant à différentes espèces mais portant en 
commun des gènes (réplicateurs) codant une classe d’antibiotiques (2,4-diacétylphloroglucinol) 
réduisant la croissance saprophyte de Ggt et donc la gravité de la maladie (Raaijmakers et Weller, 
1998). La généricité de ce phénomène observé dans des sols très différents pourrait être associée à la 
distribution de ces gènes bénéfiques dans des véhicules différents selon les sols en fonction de la 
diversité taxonomique des Pseudomonas résidents (De La Fuente et al., 2006).  

 
 

 
 

 
Figure 2. Représentation schématique de la sélection de boucles de rétroaction positives entre la plante et le 

‘core’ microbiote fonctionnel. 
(A) Lorsque les gènes à effets bénéfiques et à effets délétères sont présents en proportion 

équivalente, le bilan de ces effets sur la plante est nul. A l’occasion de changements au sein du 
microbiote, de nouvelles boucles de rétroaction peuvent apparaître. 

(B) Lorsque des boucles de rétroactions positives se développent, la croissance et la santé de la 
plante-hôte sont promues de telle sorte que la performance des holobiontes est augmentée, 
conduisant à la dissémination des holobiontes correspondants. 

(C) Lorsque des boucles de rétroactions négatives se développent, la croissance et la santé de la 
plante sont déprimées, de telle sorte que la performance des holobiontes est diminuée, 
conduisant à la régression des holobiontes correspondants. 

Le microbiote est représenté par des formes différentes selon les populations et des couleurs 
différentes selon le type de gènes, les formes colorées correspondent donc à des véhicules 
comportant différents types de gènes. Adapté de Lemanceau et al. (2017). 
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5 - LES SYSTEMES AGRICOLES CONVENTIONELS MINIMISENT LES INTERACTIONS BIOTIQUES 
 

Le développement de l’agriculture s’est accompagné d’une domestication des plantes 
(Perez-Jaramillo et al., 2016), puis avec son intensification, de l’utilisation d’intrants de synthèse 
(fertilisants et pesticides), de la simplification des rotations et des assolements qui collectivement 
minimisent le rôle de la biodiversité et des interactions biotiques dans la nutrition, la croissance et la 
santé des plantes (Philippot et al., 2015).  

 
La domestication des plantes se serait traduite par des modifications du développement 

racinaire, de la composition des rhizodépôts et donc de la composition du microbiote rhizosphérique 
(Perez-Jaramillo et al., 2018). Les génotypes végétaux actuels ont pour l’essentiel été sélectionnés en 
situations fertiles sur des critères (e.g. productivité, résistance aux maladies, qualité technologique…) 
n’incluant pas les interactions plantes-microorganismes dans la rhizosphère, de telle sorte que la 
domestication des plantes a pu s’accompagner de la contre-sélection de traits liés au développement 
racinaire et aux interactions bénéfiques plante-microbiote dans la rhizosphère (Perez-Jaramillo et al., 
2016). Les variétés récentes de blé semblent moins bien mycorhizées que celles plus anciennes (Hetrick 
et al., 1996), même si ces conclusions sont maintenant remises en cause (Lehman et al., 2012). De 
même, les microbiotes de l’orge domestiquée et de ses ancêtres présentent des différences faibles 
mais significatives (Bulgarelli et al., 2015). Le microbiote de lignées recombinantes de maïs cultivées 
au champ présente des variations héritables de la diversité microbienne de leurs rhizosphère (Peiffer 
et al., 2013). Les cultivars de soja anciens apparaissent présenter une meilleure aptitude à optimiser 
le potentiel symbiotique que les cultivars plus récents (Kiers et al., 2007).  

 
Les intrants de synthèse affectent également la biodiversité et les interactions biotiques. 

C’est le cas des pesticides (Hussain et al., 2009) mais également des engrais. A titre d’exemple, la 
symbiose fixatrice d’azote est affectée négativement par la fertilisation azotée qui atténue le contrôle 
par la plante-hôte de la nodulation par des souches de Rhizobia non efficientes, favorisant ainsi leur 
prévalence et réduisant donc l’aptitude de la plante à valoriser la symbiose (Wendlant et al., 2018). De 
même, la fertilisation phosphatée affecte négativement la mycorhization à arbuscules et donc ses 
effets bénéfiques sur les plantes, en particulier sa contribution à la nutrition en phosphore (Abbott et 
al., 1984). 

 
Finalement, la simplification des rotations et des assolements affecte le microbiote tellurique 

comme indiqué par les études de biogéographie montrant qu’il est d’autant plus abondant que la 
diversité végétale est grande (Dequiedt et al., 2011).  
 
 
6 – AGROECOLOGIE, UN CHANGEMENT MAJEUR DE PARADIGME 
 

Le changement de paradigme représenté par l’agroécologie est de mettre la biodiversité et 
les interactions biotiques au cœur même de la conception des systèmes agricoles. Les recherches sur 
les interactions plantes-microorganismes dans la rhizosphère suscitent en particulier de fortes attentes 
afin de mieux tirer parti des relations biotiques pour réduire l’usage des intrants de synthèse 
(Lemanceau et al., 2015). Il s’agit de valoriser les rhizodépôts pour orienter les populations et activités 
microbiennes de la rhizosphère afin de promouvoir la nutrition et la santé de la plante hôte. Cette 
ambition représente une formidable marge de progrès au vu de la proportion majeure de 
photosynthétats dédiés aux rhizodépôts jusqu’alors peu ou pas exploités en agriculture. 

 
Bien sûr, le principe de l’inoculation est déjà ancien et appliqué depuis le début du XXème 

siècle pour ce qui concerne les Rhizobia sur différentes légumineuses à valeur fourragère (ex. luzerne, 
trèfle) ou productrices de graines (ex. pois, haricot, soja) et concerne chaque année plusieurs millions 
d’hectares à travers le monde (Catroux et al., 2001). On peut citer en particulier l’inoculation du soja 
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avec Bradyrhizobium japonicum, absent des sols français compte-tenu de l’introduction relativement 
récente de cette espèce végétale. Les recherches actuelles visent à la recherche de combinaisons 
optimales entre génotype de plante et génotype microbien inoculé (cf. publication de Virginie Bourion 
dans ce volume). Les champignons endomycorhiziens à arbuscules font également l’objet 
d’inoculation. Cependant, la production des inocula correspondant est coûteuse car ces champignons 
sont des symbiotes obligatoires et leur multiplication nécessite la présence d’une plante-hôte, même 
si des perspectives de nouveaux systèmes de production semblent s’ouvrir (Drain et al., 2017). De 
nombreux essais d’inoculation avec d’autres microorganismes mutualistes ont également été conduits 
afin d’améliorer la nutrition et la santé des plantes. Cependant les résultats obtenus manquent de 
reproductibilité du fait de la persistance insuffisante des inocula dans le sol. Ce défaut est associé à la 
plus grande adaptation du microbiote résident à l’environnement du sol considéré. 

 
Ce constat conduit à privilégier le recrutement par la plante de communautés bénéfiques au 

sein du microbiote tellurique. Cette stratégie est partie prenante du changement de paradigme de 
l’agroécologie visant à valoriser les interactions entre organismes dans l’agroécosystème. Il requiert 
de progresser dans notre connaissance des traits végétaux et microbiens impliqués dans les 
interactions bénéfiques entre ces organismes. 

 
6.1 - Stratégie pour identifier des traits végétaux favorisant des populations ou des activités 

bénéfiques 
 

La connaissance des traits génétiques végétaux et microbiens impliqués dans les bénéfices 
réciproques pour la plante et le microbiote associé représente donc un enjeu majeur. L’ambition est, 
à terme, d’introduire ces traits dans les génotypes de plantes lors de programmes d’amélioration.  

 
Cette piste de recherche a été ouverte par les travaux précurseurs de Smith et al. (1999) qui 

montraient la variabilité de lignées recombinantes de tomate pour : i) leur tolérance à un agent 
phytopathogène (Pythium torulosum), ii), l’efficacité de la protection biologique par une souche 
Bacillus cereus et sa survie sur les graines ; ouvrant ainsi la perspective d’identifier des QTLs impliqués 
dans des interactions plantes-microorganismes. Sur ce principe, une analyse d'association 
pangénomique (GWA, Genomic Wide Association) portant sur 302 accessions d’Arabidopsis a permis 
d'identifier 10 loci significativement associés à l’aptitude des plantes à réagir aux effets bénéfiques 
(architecture racinaire et biomasse) d’une souche de Pseudomonas (Wintermans et al., 2016). La 
génomique d'association a été également appliquée à la recherche de gènes bactériens impliqués dans 
les activités bénéfiques (promotion de croissance et induction de résistance) d’une souche de 
Pseudomonas en analysant une large collection de mutants (Cheng et al., 2017). Une autre stratégie 
basée sur l’analyse transcriptomique du pois en réponse à la présence de métabolite bactérien 
(siderophore) a permis d’identifier des gènes candidats impliqués dans l’amélioration de la nutrition 
en fer induite par la présence de complexe ferri-sidérophore (projet POSiTiF, Institut Carnot 
Plant2Pro). 

 
Sur la base de l’hypothèse de la possible perte, lors du processus de sélection, de traits 

végétaux impliqués dans les interactions plantes-microorganismes, il a également été proposé de 
comparer les cultivars modernes aux génotypes ancestraux récoltés dans les zones d’origine de 
l’espèce considérée (Perez-Jaramillo et al., 2016). La première étape consiste à comparer le microbiote 
rhizosphérique de ces génotypes cultivés dans des sols de la zone d’origine et des sols agricoles, puis 
à tenter d’identifier les traits génétiques expliquant ces différences avec les approches décrites ci-
dessus (cartographie QTL et génétique d’association). 
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6.2 - Valoriser les associations végétales et les processus de facilitation 
 

Des associations végétales bien choisies s’accompagnent de processus de complémentarité 
de niches et de facilitation conduisant à des bénéfices réciproques pour les espèces végétales, 
notamment pour leur nutrition. La complémentarité de niche a lieu quand une espèce a accès à une 
ressource qui n’est pas utilisée par l’autre ; la facilitation traduit l’expression d’effets bénéfiques (ex. 
nutrition, santé) d’une espèce sur l’autre. A titre d’exemple, la complémentarité de niche s’applique 
aux associations entre légumineuses et graminées (Hinsinger et al., 2011 ; Lesuffleur et al., 2013). Elle 
résulte de la capacité de la légumineuse à fixer l’azote atmosphérique laissant ainsi disponible l’azote 
minéral du sol à la graminée. Nous formulons l’hypothèse selon laquelle réciproquement la graminée 
et son microbiote favoriseraient la nutrition en fer de la légumineuse,  qui est d’ailleurs essentiel pour 
la fixation de l’azote atmosphérique (projet POSiTiF, Institut Carnot Plant2Pro). Un exemple bien 
documenté de l’effet du microbiote d’une culture sur l’autre concerne l’association pommier-
graminées cultivées dans l’entre-rang. A l’instar du phénomène de déclin du piétin (cf. section 4), la 
culture de cultivars de graminée bien choisis s’accompagne d’un enrichissement de populations de 
Pseudomonas productrices de 2,4-diacétylphloroglucinol (Mazzola et al., 2004) et de la protection des 
arbres fruitiers contre l’agent phytopathogène Rhizoctonia solani. Des recherches plus récentes 
indiquent que le microbiote des associations végétales diffère de celui de chaque espèce cultivée 
séparément, en particulier pour ce qui concerne les communautés fonctionnelles du cycle de l’azote 
(Pivato et al., 2017).  

 
A l’inverse, les plantes en association peuvent avoir un effet délétère pour la culture ; c’est 

bien sûr le cas des adventices qui entrent en compétition avec les plantes de rente, même si elles 
fournissent d’autres services écosystémiques, en particulier ceux liés à la pollinisation. Des recherches 
sont en cours pour explorer la possibilité de réduire la croissance des adventices via le microbiote 
rhizosphérique afin de donner un avantage compétitif à la culture et ainsi minimiser l’utilisation 
d’herbicides représentant la plus grande part des pesticides utilisés en agriculture. 
 
 
7 – CONCLUSIONS 
 

Les recherches sur la rhizosphère représentent un front de sciences très actif comme en 
attestent, à titre d’exemples, la série d’ouvrages (Stengel et Gelin, 1998 ; De Bruijn, 2013 ; Montgomery 
et Bicklé, 2015 ; Briat et Job, 2017), de numéros spéciaux (Dessaux et al., 2003, 2009 ; Hartmann et al., 
2008 ; Brink, 2016) et de colloques (Montpellier, Aix-en-Provence, Dijon, Munich, Montpellier, Perth, 
Maastricht) qui lui ont été dédiés au cours des dernières années. Les recherches sur le microbiote 
rhizosphérique bénéficient des avancées conceptuelles et méthodologiques développées lors de 
l’étude du microbiote digestif compte-tenu de leurs analogies (Hacquard et al., 2015). Elles contribuent 
à la réflexion des relations entre microbiote et hôte avec la proposition du concept d’holobionte. Outre 
leur intérêt académique, les recherches sur les interactions plantes-microorganismes dans la 
rhizosphère suscitent de fortes attentes en agroécologie pour la conception de systèmes agricoles 
économes en intrants de synthèse (Lemanceau et al., 2015). Il s’agit de valoriser les rhizodépôts pour 
orienter les populations et activités microbiennes de la rhizosphère afin de promouvoir la nutrition et 
la santé de la plante hôte. Cette ambition représente une formidable marge de progrès au vu de la 
proportion majeure de photosynthétats dédiés aux rhizodépôts jusqu’alors peu ou pas exploités en 
agriculture. Un des enjeux majeurs est de progresser dans la connaissance des traits et des gènes 
végétaux et microbiens impliqués dans les interactions bénéfiques, avec l’objectif ultime d’introduire 
ces traits dans les programmes d’amélioration des plantes. De façon plus générale, l’application des 
recherches en écologie de la rhizosphère pour la conception de systèmes agroécologiques requiert 
l’intégration d’expertises variées en agronomie, écologie, écophysiologie et génétique végétale, 
sciences du sol, etc. Ainsi, les interactions plantes-microorganismes dans la rhizosphère doivent être 
positionnées dans le cadre plus général de l’agroécosystème en intégrant à la fois les associations 
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végétales dans le temps (rotation) et l’espace (assolement), les pratiques agricoles (fertilisation, travail 
du sol) et bien-sûr le sol. 
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