Contexte

* La biodiversite des sols joue des roles
cruciaux dans le fonctionnement des
écosystemes forestiers (p.ex.
recyclage des nutriments)! mais reste
peu etudiée a ce jour, particulierement
dans les villes=.
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» Ceci est en partie du au fait que le
processus d’identification de la faune
du sol est chronophage et demande
generalement une expertise poussee.

* Le metabarcoding de 'ADN
environnemental (ADNe) pourrait
permettre de faciliter la
caracterisation de la biodiversite des
sols urbains3, mais les protocoles
sont encore en développement pour
la faune du sol.

Malacostraca 0.6% .

a) ldentification morphologique
Piege fosse (7 jours)
N = 798 individus

* Contact: ljrleonard@gmail.com

Animals
Rhabdocoela 1% .

Chromadorea 1% .

Enoplia 1% .

Rhabditophora 0.5% .

Gastropoda 0.3% -
Chilopoda 0.2% .

Amphiesmenoptera 0.2% .

 Diplopoda 0.08% .
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b) Identification métabarcoding

18S (SSU_F04/SSU_R22)

N= 21 798 lectures

Reésultats et conclusions

Laura J. Raymond-Léonard “et |I. Tanya Handa, Université du Québec a Montréal

c) Identification métabarcoding
18S (TAReuk454FWD1/TAReukREV3)
N = 37 826 lectures

Figure 1. Abondance relative des differents taxons d’animaux du sol au sein de 4 echantillons selon les différentes

Dorylaimia 2% .
Gastropoda 0.3% .

Bdelloidea 0.09% .

Neoptera 0.08% |

Chilopoda 0.04% .

Diplopoda 0.02% .

methodes d’identification (a,b,c) représentee par graphiqgues Krona. Les taxons d’interéts dans cette etude sont

Objectifs .

1. Optimiser les protocoles pour mieux
détecter la faune du sol avec 'ADNe en
testant :
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- Quantité de sol extrait
(50g a 200g)

- Quantité de réplicats techniques
(1a3)

- Choix de la/les paires d’'amorces
(p.ex. COl vs 18S vs COIl + 18S5)

PC2 (36 % var. explained)
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Richesse d’espéces ou de VSAs de collemboles

2. Déeterminer 'efficacité de ’ADNe
pour détecter la diversité du sol
traditionnellement capturee avec des
pieges fosses

Figure 2. Richesse des collemboles
selon la methode d’identification
taxonomique (n=4), p< 0.05
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Figure 3. Analyses en composantes principales de la communautes de
collemboles de 4 echantillons. Les couleurs des points

representent des traitements de tonte de gazon différents.

Methodes

 En aout 2021, 120 echantillons ont
éte collectés dans 7 parcs et au Jardin
botanique de Montreal

Sol

retiré pour installer le piege
fosse (~0-10cm)

* Conservation a ‘
-80°C
* Pre-lyse des sols °

dans une solution
tampon a base de
phosphate*

« Extraction de 'ADN
via 'ensemble
DNeasy PowerSoll
Pro (Qiagen)

* Amplification PCR et
séquencage lllumina
\YINTETe

« (Génération des tables
de VSAs (variants de
sequences
d’amplicons) avec
DADAZ2

 Attribution de la
taxonomie (p.ex.
SILVA Eukaryotes
pour 18S)

|

Pieége fosse
(7 jours)

Conservation dans
I’éthanol 70%

Tri et identification
a |'ordre pour tous
les organismes

|dentification a
I'espece pour 4
taxons : les
araignées, les
collemboles, les
carabes et les
fourmis.
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Comparaison de la richesse (ANOVAs) et de la
composition des communautes (PERMANOVAs)
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