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Au cours de leur cycle de vie, les arbres interagissent avec des communautés microbiennes complexes qui colonisent la surface et l’intérieur de leurs tissus (Bladrian, 2016; Uroz et
al., 2016). A leur mort, le bois est colonisé par une succession de microorganismes et d’insectes qui contribuent à sa décomposition ainsi qu’au recyclage des éléments nutritifs
accumulés dans sa biomasse (Hoppe et al., 2015; Ulyshen, 2016; Kielak et al., 2016). Concernant les microorganismes, si le rôle des champignons est bien décrit dans la littérature,
celui des bactéries reste à approfondir (Hervé et al., 2016).

L’objectif principal est donc de : caractériser la diversité taxonomique et fonctionnelle du continuum sol-bois du chêne sessile (Quercus petraea) en décomposition
par des méthodes dépendantes et indépendantes de la culture
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 Dispositif expérimental : site expérimental de Champenoux (Nord-est de la France)
• Forêt de chênes et de charmes avec 4 zones de 0,5 ha avec un chêne sessile centenaire au centre de chaque zone. Chaque

zone contient 20 rondelles de chêne sessile fraîchement coupées (diamètre de 14,5 cm et épaisseur de 2 cm)
• Suivi de décomposition des rondelles effectué pendant 9 mois avec des mesures de perte de densité de l’aubier et du

duramen (mesures de pénétration d’un pointeau dans le bois) effectuées tous les 3 mois
• A 9 mois de décomposition et pour chaque zone, de la sciure d’aubier et de duramen et de sol sous-jacent ont été poolés

(n=4 aubier; n=4 duramen et n=4 sol) pour réaliser les analyses suivantes :

 Diversité taxonomique bactérienne : séquençage Illumina Mi-seq sur le gène codant l’ARNr 16S
• Extraction des ADN totaux (sol, aubier et duramen) et préparation des librairies (515f/806r; Caporaso et al., 2011)
• Séquençage Illumina 2x250 pb Miseq v3 et démultiplexage
• OTUs obtenues via FROGS (Escudier et al. 2015) en utilisant le clustering SWARM et la base de sonnées SILVA 123

 Diversité fonctionnelle bactérienne : collection bactérienne et tests métaboliques et fonctionnels sur les isolats
• Identification des souches par séquençage Sanger (ARNr 16S) → 308 isolats bactériens : 117 sol, 107 aubier et 84 duramen
• Potentiel métabolique et fonctionnel de chaque isolat déterminé en utilisant respectivement des microplaques Biolog GN2

(95 substrats carbonés différents) et des milieux de culture spécifiques liés à la dégradation du bois (cellulose, chitine,
xylane et lignine) et à la capacité des isolats de mobiliser le fer

CONCLUSIONS :
 Lien entre colonisation bactérienne du bois en décomposition et le sol, mais aussi processus de sélection pour

retenir des bactéries adaptées afin de décomposer le bois et notamment la cellulose

 Les communautés bactériennes des trois compartiments différent (richesse, diversité et fonctions)

 Les différences observées entre les communautés du bois (aubier vs duramen) peuvent s’expliquer par l’effet
des propriétés physico-chimiques du bois

 Les bactéries issues du bois sont fortement impliquées dans la dégradation de la cellulose
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 Diversité taxonomique bactérienne (Illumina Mi-seq) :
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 Relations entre diversité fonctionnelle et identité taxonomique (isolats) :
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• Le potentiel métabolique et fonctionnel des isolats du sol est significativement plus important que celui des isolats du
bois

• Une part importante de la communauté bactérienne du bois est
partagée avec celle du sol → origine édaphique des bactéries
colonisant le bois mort

• Les communautés bactériennes sont structurées en fonction des
compartiments (aubier vs duramen vs sol) → plus forte abondance
des Proteobacteria (Alpha- et Beta-P duramen) et des Bacteroidetes
(aubier) dans le bois et des Acidobacteria et Verrucomicrobia dans le
sol

• OTUs spécifiques pour chaque compartiment

• Différentiation des communautés bactériennes du bois et du sol
obtenue également par culture

• Les propriétés physico-chimiques du bois structurent les
communautés bactériennes (N, P, Mg, C/N et pH)
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 Evolution de l’état de décomposition des rondelles de chêne :

Aubier
Duramen

• Après 9 mois de colonisation, l’aubier est visuellement plus colonisé par des
champignons que le duramen

• La décomposition augmente avec le temps et est significativement plus importante
pour l’aubier que le duramen de T3 à T9 mois
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• Isolats du bois sont plus adaptés à dégrader la cellulose que les isolats du sol : Muciliginibacter, Novosphingobium et
Acidisoma mais les isolats appartenant au genre Kitasatospora (sol) sont les plus efficaces

• Les isolats appartenant au genre Collimonas (sol) et Luteibacter (bois) sont efficaces pour hydrolyser la chitine

• Les isolats appartenant au genre Pseudomonas (sol et bois) et Collimonas (sol) sont efficaces pour mobiliser le fer

• Pas d’isolats capables de dégrader la lignine
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