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INTRODUCTION

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 a 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 role des champignons est bien décrit dans la littérature,

celui des bactéries reste a approfondir (Hervé et al., 2016).

U'objectif principal est donc de : caractériser la diversité taxonomique et fonctionnelle du continuum sol-bois du chéne sessile (Quercus petraea) en décomposition

par des méethodes dépendantes et indéependantes de la culture

MATERIELS ET METHODES

v Dispositif expérimental : site expérimental de Champenoux (Nord-est de la France)
 Forét de chénes et de charmes avec 4 zones de 0,5 ha avec un chéne sessile centenaire au centre de chaque zone. Chaque
zone contient 20 rondelles de chéne sessile fraichement coupées (diametre 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 '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 :

v Diversité taxonomique bactérienne : séquencage lllumina Mi-seq sur le géne codant 'ARNr 16S
* Extraction des ADN totaux (sol, aubier et duramen) et préparation des librairies (515f/806r; Caporaso et al., 2011)
 Séquencage lllumina 2x250 pb Miseq v3 et démultiplexage
e (OTUs obtenues via FROGS (Escudier et al. 2015) en utilisant le clustering SWARM et la base de sonnées SILVA 123

v Diversité fonctionnelle bactérienne : collection bactérienne et tests métaboliques et fonctionnels sur les isolats
* |dentification des souches par séquencage 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 a la dégradation du bois (cellulose, chitine,
xylane et lignine) et a la capacité des isolats de mobiliser le fer
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