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Les champignons mycorhiziens a arbuscules (CMA)

»Biotrophes obligatoires;

»"Forment des associations symbiotiques avec 80 % des plantes
vasculaires;

= es CMA jouent aussi un rble protecteur contre les pathogenes et les
stress abiotiques.

Minéraux




Les microorganismes associees aux CMA

(Lecomte et al., 2011)

=L es CMA peuvent contenir des bactéries a

la surface des spores et du mycelium.
(Cruz & Ishii, 2012)



Les microorganismes associees aux CMA

Bianciotto et al., 2000 *
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Bianciotto et al., 1996

= es CMA peuvent aussi héberger des bactéries a I'intérieur des spores.



Les microorganismes associees aux CMA

Plantes

Minéraux

»Des associations tripartites;

Carbone

= « Mycorrhiza helper bacteria »;

=|_a diversités et les roles de ces

microorganismes sont inconnus.

Microorganismes



Objectifs principaux

» Etudier la biodiversité microbienne associée aux CMA dans des sites

contaminés.

=Etudier la variation de ces diversités par rapport aux niveaux de

contamination et a l'affiliation taxonomique des plantes hotes.

=Etudier les relations entre les CMA et les microorganismes qui sont

associes a leurs spores.



Description du site d’étude
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Description du site d’étude

"Plusieurs especes de plantes qui poussent
spontanement dans ces bassins extrémement
contaminés par les hydrocarbures pétroliers.




Lycopus europaeus Populus balsamifera

Description du site d’étude

Solidago canadensis




Experience 1

Petroleum hydrocarbon contamination, plant identity and
arbuscular mycorrhizal fungal community determine
assemblages of the AMF spore-associated microbes

Bachir Iffis, Marc St-Arnaud and Mohamed Hijri

Institut de Recherche en Biologie Végétale, Département de sciences biologiques,
Université de Montréal, 4101 Sherbrooke est, Montréal (Québec) H1X 2B2, Canada

Published in : Enviremental Microbiology, July 4, 2016. doi: 10.1111/1462-
2920.13438

environmental

microbiology
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Procédure expérimentale

Total = 27 échantillons




Procédure expérimentale

Sols de la rhizosphere

v

Extraction de spores (1000 spores par échantillon)

v

!

PCRs avec les 16S

Extraction dADN

v

PCRs avec les ITS

!

v

PCRs avec les 18S

L

Séquencage a haut débit

-




Résultats

R _______ Des structures bactériennes
et fongiques sur la surfaces

des spores des CMA.
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La diversité des CMA
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La diversité des champignons
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La diversité des bactéries
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La structure des communautés microbiennes associées aux CMA
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La diversité des champignons

» Les abondances des
champignons varient en
fonction des niveaux de
contamination et les plantes

hotes.
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La diversité des bactéries

» Les abondances des
bactéries varient en
fonction des niveaux de
contamination et les

plantes hotes.
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Analyse de partition de variance

Bacteria Fungi

Residuals = 0.759 Residuals = 0.785

Values <0 not shown Values <0 not shown

sum of negative fractions = -0.07014 sum of negative fractions = -0.08008
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Experience 2

Petroleum contamination and plant identity influence soill
and root microbial communities while AMF spores
retrieved from the same plants possess markedly different
communities

Bachir Iffis, Marc St-Arnaud and Mohamed Hijri

Institut de Recherche en Biologie Végétale, Département de sciences biologiques,
Université de Montréal, 4101 Sherbrooke est, Montréal (Québec) H1X 2B2, Canada

article soumis pour publication dans le journal Frontiers



Procédure expérimentale

_ (MC)

Solidago canadensis

Populus balsamifera

Lycopus europaeus

Sols de la rhizosphere et les racines de plantes

v

|

PCRs avec les 16S

Extraction dADN

!

PCRs avec les ITS

L

Séquencage a haut débit

|(_
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NMDS2

Résultats

*es communautés microbiennes associées aux CMA sont significativement

différentes de celles des racines de plantes et des sols (P < 0.05).
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Résultats
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Résultats

=Le profil des bactéries associees aux CMA est différent de celui des racines et
des sols.

0/, SEUOWIUIED
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Conclusion

=*Malgreé les concentrations extrémes en HP mesurées dans ce site, le

niveau de diversité des CMA et des bactéries associées reste éleve.

*En plus des HP et les plantes hotes, les CMA peuvent jouer aussi un role
clé dans la structure des communautés microbiennes associées a leurs

spores.

*Méme si les spores des CMA, les racines de plantes et les sols de la
rhizosphere partagent le méme microenvironnement, les communautés
microbiennes présentent dans ces trois biotopes sont completement

différentes.



Perspectives

= Etudier le(s) role(s) des microorganismes

associées aux CMA.

sTester I'effet de la co-inoculation des microbes

avec les CMA sur la phytoremédiation.

»Etudier les mécanismes de bioremédiation des
HP par les CMA.

=Déterminer la composition des exsudats

mycéliens des CMA .
// s
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Les relations entre CMA et les autres microorganismes

Les analyses de co-inertie

X
o
s
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Les relations entre CMA et champignons
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Les relations entre CMA et bactéries
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Images de microscope photonique des formes fongiques observées a I'intérieur des racines de Eleocharis sp
collectée sur le site contaminé de Varennes.
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Number of OTUs at 97%
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Volet 2
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PCoA axis2 = 17.62%
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NMDS2
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NMDS2
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Shanon diversity index
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Number of OTUs at 97%
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Perspectives

Paenibacillus glycanilyticus
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Isolement des bactéries associées aux
CMA

82 isolats

57 isolates from TSA 25 isolates from COM

PCR avec les amorces 16S bactériennes -3 Paenibacillus glycanilyticus
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http://en.wikipedia.org/wiki/Paenibacillus
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Résultats

=L e profil des champignons associées aux CMA est différent de celui des racines

et des sols.
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Root bacteria

Soil bacteria
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A- Capacité de bioremédiation dans des conditions in vitro
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Etude de I'expression des génes de CMA en présence des HAPs
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NMDS2

NMDS with 16S rRNA
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Fungi
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