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Introduction

Le travail vise a mieux comprendre I'écologie fonctionnelle de la rhizosphére en utilisant comme systéme modeéle Medicago truncatula. L’effet des associations
symbiotiques (champignons endomycorhiziens et Rhizobia) formées avec M. truncatula sur la microflore tellurique et sur les transferts de carbone /in p/anta et dans
la rhizosphere a été analysé. La stratégie suivie a consisté a comparer la structure/diversité des communautés microbiennes, des populations de Pseudomonas
spp. fluorescents et a déterminer les transferts de carbone vers la rhizosphére de trois génotypes de M. fruncatula cultivés dans le méme sol. Ces génotypes ont

éte retenus pour leur aptitude a établir ou non des relations symbiotiques.

Matériel et Méthodes

* Génotypes de Medicago fruncatula : écotype sauvage Jemalong J5 (phénotype nod+/myc+), mutants TRV48 (nod-/myc+) et TRV25 (nod-/myc-).
* Culture des plantes dans le sol de Chateaurenard durant 35 jours.

* Parameétres étudiés :

* biomasse, nombre de nodosités et paramétres de mycorhization,
» allocation du carbone apres marquage court des parties aériennes au 4C

e teneur en azote et en

carbone,

» structure genetique des populations de Pseudomonas spp. fluorescents (AFLP),
* structure des communautés bactériennes (RISA automatisée)
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Figure 1. Répartition dans le systéme plante-sol-microorganismes des assimilats marqués au 14C (A) o 3: sol adhérent TRV48,
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Flux de carbone :

* La présence simultanée des deux symbioses entraine une diminution du % de
C dans les feuilles tandis que la présence des mycorhizes augmentent

I'allocation du C dans les racines,

* la respiration rhizosphérique augmente en présence des nodosités et ou des
mycorhizes di a la forte activité métabolique des symbioses (fig.1), .
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Figure 2. Distributions des souches de Pseudomonas spp. fluorescents
dans les différents phyllum en fonction de leur compartiment
d’isolement.

Phyllum

Structure génétique des populations de Pseudomonas spp. fluorescents :

» Augmentation significative de la densité de P. spp. fluorescents dans la rhizosphére des différents
génotypes / sol nu. w

» Méme capacité d’accueil entre génotypes.

« Structure différente des populations rhizosphérique vs sol (fig.2), mais pas d’effet génotypes
(AMOVA).

» Diversité supérieure pour les populations rhizosphériques vs sol, plus grande diversité pour J5 /
mutants.

Structure génétique des communautés bactériennes (fig. 3) :

* Modification de la composition populationnelle des communautés bactériennes dans les différents
compartiments : effet rhizosphere,

* La communauté bactérienne du sol adhérent de TRV25 est différente de celles de J5 et TRV48,

» La structure communautaire dans les compartiments racinaires sont proches, seul J5 est différente
du a la présence de marqueurs RISA des alpha-protéobacteries.

Discussion et perspectives :

(i) I'allocation du C semble controlée par I

état symbiotique de la plante et la demande énergétique des symbiotes A,_,mmnm,ﬂmzo: rhizospherique),

(i) pas de différence dans la structure des populations de Pseudomonas spp. fluorescent entre génotypes. Cependant ils ont la méme capacité d’accueil: les
associations symbiotiques n’entrainent pas de modifications importantes sur cette population microbienne,

(iii) la structure des communautés microbiennes est différente entre les différents compartiments, ce qui valide ce type d’approche pour étudier I'effet du génotype
de la plante sur la structure des communautés microbiennes. Cependant, peu de différences sont observées entre les compartiments racinaires, J5 se
differencie des deux autres génotypes par la présence de marqueurs RISA de haut poids moléculaires correspondant aux a-protéobactéries (symbiotes présent
dans les nodosités). Une étude de diversité de ces marqueurs est en cours.

(iv) une caractérisation plus fine des différents génotypes devient nécessaires (nature des exsudats, architecture racinaire, ...)

Ces résultats nous confortent dans la nécessité d'utiliser des approches pluridisciplinaires pour mieux comprendre d’'un point de vue fondamental le fonctionnement
biologique de la rhizospheére et de ses conséquences sur la microflore microbienne. Une des limitation de notre étude réside dans I'utilisation d’un sol « fertile »
ne permettant pas d’exacerber les effets attendus des associations symbiotiques sur le fonctionnement de la plante. Pour cela, des études complémentaires
vont étre réalisées en comparant ce sol « fertile » avec un sol méditerranéen peu « fertile ». Ce projet est financé par un programme soutenu par le département
Sante des Plantes et Environnement de 'INRA (projet « Ecologie de la rhizosphére de Medicago spp. »).




