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Le microbiote est constitué de bactéries, virus, archées, protistes
et champignons microscopiques hébergés par un hôte, plante ou
animal

Une petite partie de ce microbiote est héritable, transmis de
génération en génération (exemple des endophytes chez les
plantes)

Le microbiome de la plante est appelé phytobiome
• microbiote rhizosphèrique
• microbiote phyllosphèrique (épiphyte)
• microbiote endophytes
• Microbiote associé à la graine



The ‘microbiota’ consists of the assembly of microorganisms (community) belonging to different kingdoms
(Prokaryotes [Bacteria, Archaea], micro-Eukaryotes [e.g. Protozoa, Fungi, Algae]) in a defined environment
which interact together
‘Microbiome’: not only the microbiota, but also their functions/activities (structural elements and 
metabolites) and the surrounding environmental conditions = dynamic ecosytem

Microbiote versus Microbiome



Fig 1. Microbiota-mediated extension of the plant immune system.

Vannier N, Agler M, Hacquard S (2019) Microbiota-mediated disease resistance in plants. PLOS Pathogens 15(6): e1007740. 
https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1007740
https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.ppat.1007740

https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.ppat.1007740
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Campagne de prélèvements

3 au 12 mai 2021

103 parcelles sélectionnées

19 agriculteurs

Conventionnel Conservation Biologique 

Parcelles 60 19 24

Agriculteurs 9 2 8

Le microbiome du sol : un levier pour la régulation des pathogènes du blé
Thèse L. Simon



Tests de fongistase
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Thèse de L. Simon 
(2021 - 2023, financement CAP20-25)

Projet Région DOPELARA
PIA PPR DEEPIMPACT (2021 – 2026)
PIE PPR SUCSEED (2021 – 2026)

Besset-Manzoni et al , 2019 PLoS One
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Thèse A. Ballot 
(2018 – 2022, financement région)



Criblage rapide:

Une souche F. 
graminearum 

Fg1

Tests in planta

Tests in vitro

4 sols de France

9

Sélection de 7 PGPR:

Bacillus 
velezensis B3

Bacillus 
pumilus B79

Pseudomonas 
orientalis P154D

Bacillus
velezensis

AB42

Pseudomonas
orientalis P131

Criblage de bactéries rhizosphériques du blé  

7 souches PGPR
Microbacterium

oxydans
M147.B

Arthrobacte
r

pascens
A152

~ 200 isolats 
rhizosphériques

DOPELARA : Recherche d’un agent de lutte bactérien à spectre large 
contre les principales maladies fongiques du blé (Thèse A. Ballot)



Evaluation du potentiel d’antagonisme et de phytoprotection
des 7 souches de rhizobactéries issues 

Inhibition de la croissance de différentes souches de Fusarium graminearum et Zymoseptoria tritici

Par confrontation directe sur milieu solide (PDA)/mycélium Par exposition à des composés volatiles (VOCs) 
émis par les souches bactériennes

Évaluée sur fonte semis et pourriture du collet

Phytoprotection

Thèse Aline Ballot



Essai de biocontrôle en champs sur fusariose de l’épi

Production et formulation d’un inoculum bactérien utilisable en champs

Bacillus 
velezensis B3

B3
1.1013 UFC/ha

Témoin 
H2O

Variété Absalon

9 m² 9 m²

Bacillus 
velezensis B3

29/05 : Inoculation bactérienne
31/05 et 01/06: Inoculations de la souche R94-6 (1.106 spores/ml) 
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Production et formulation d’un inoculum bactérien utilisable en champs





Le microbiote de l'épi de blé présente une forte 
activité antagoniste contre F. graminearum (Fg) 
responsable du FHB (biocontrôle)

Identification de la composante du microbiote
responsable de l’effet antagoniste : la souche de 
Pseudomonas piscium ZJU60

Wheat microbiome can reduce virulence of a plant fungus by altering histone acetylation
Y. Chen, J. Wang, N. Yang, Z. Wen, X. Sun, Y. Chai2 & Z. Ma, Nature Genetics 2018



L’inactivation de l'opéron phzA-H
(DphzA-H) conduit à une perte 
totale de l'activité antifongique

En co-culture avec Fg, la souche ZJU60 
exprime une forte activité inhibitrice, avec 
un rayon d'inhibition >20 mm

Le PCN, synthétisé par l’opéron phzA-H, 
est le principal composé antifongique 
produit par ZJU60.

Wheat microbiome can reduce virulence of a plant fungus by altering histone acetylation
Y. Chen, J. Wang, N. Yang, Z. Wen, X. Sun, Y. Chai2 & Z. Ma, Nature Genetics 2018



Caractérisation du mode d’action d’action de PCN

L’analyse, par immunoblotting, de l’acétylation des histones H2BK11 et H3K18 en 
présence ou non de PCN a permis de montrer que PCN inhibe spécifiquement 
l’activité d’acétylation d’histone (HAT) de Gcn5

Le complexe SAGA est responsable de l’acétylation des histones, impliqués dans la 
régulation de la transcription RNA polymerase II dépendante

L’inactivation du complexe SAGA réduit significativement la croissance mycélienne, 
la production in planta de la mycotoxine DON et diminue fortement la virulence de 
Fg

Wheat microbiome can reduce virulence of a plant fungus by altering histone acetylation
Y. Chen, J. Wang, N. Yang, Z. Wen, X. Sun, Y. Chai2 & Z. Ma, Nature Genetics 2018



Effets d’un traitement avec de consortia microbiens (SynCom) sur 
deux maladies de la tomate

Fusarium oxysporum
Botrytis cinerea



Peut-on contrôler ces 
interactions?



Sol

Traitement 1

Traitement 2

Génotype plante

Hiérarchisation des différents facteurs impactant la structure des 
microbiotes



• Ces rhizodépôts constituent une source 
majeure de composés organiques pour les 
microorganismes telluriques qui sont 
essentiellement hétérotrophes voire biotrophes

• Forte colonisation : ~108 à 109 bactéries par g 
de rhizosphère et 1.0 à 1.5 m de filament 
fongique par cm2 de surface racinaire (Moënne-
Loccoz et al. 2014)

• Rhizosphère : fraction de sol qui est contact avec les racines

Philippot et al. (2013)

• Les plantes libèrent ~ 20% de leurs 
photosynthétats au niveau des racines



Génotypes anciens/modernes
• Les génotypes anciens interagissent mieux avec les PGPR
• Mais de nombreux génotypes modernes sont encore capables de le faire



Années de monoculture de blé

Gravité du piétin échaudage

Adapté de diapositives fournies par J. Raaijmakers

Densité de Pseudomonas spp.
producteurs de DAPG
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Mendes et al. 2011 

La plante est capable de sélectionner au sein de la biodiversité microbienne tellurique des 
populations favorables à sa croissance et à sa santé

Exemple de la résistance au piétin échaudage



Génotypes anciens/modernes
• Les génotypes anciens interagissent mieux avec les PGPR
• Mais de nombreux génotypes modernes sont encore capables de le faire

QTL
• Encore très peu d’analyses génétiques
• En systèmes très simplifiés (in vitro)
• Des régions associées sont détectées
• Des régions plutôt spécifiques

Comparaison avec données agronomiques nécessaires
• Recherche de zones communes 
• Validation des résultats au champ
• En conditions stressantes



(Neal et al 1973)

Impact de la résistance vs sensibilité aux maladies 
sur la composition du microbiote racinaire



projet ANR BacterBlé (2014 – 2019)

• Phénotypage d’une Core-Collection de 196 accessions
• Génétique d’association (GWAS)

• Pour les inoculations avec rhizobactéries de type PGPR
• Pseudomonas kilonensis F113
• Azospirillum brasilense Sp245

• Pour les caractères
• Colonisation racinaire
• Expression des gènes bactériens

Données de génotypage de PIA BreedWheat

ANR BacterBlé
(ANR-14-CE19-0017)



Identification de régions génétiques impliquées dans le contrôle 
entre la plante et des composantes du microbiote

LOD > 5 è 302 SNP associés à au moins 1 caractère 

§ Des nombres et des localisations différentes 
entre bactéries
• Peu de régions associées à 
Pseudomonas

• Un nombre important pour Azospirillum

§ Des régions communes et spécifiques de la 
colonisation et de l’expression racinaire de 
ppdC

§ Des régions pour l’expression corrigée de la 
colonisation racinaire (induction)



Song et al, Current Opinion in Plant Biology 2021



Fig 2. Rational design of SynComs with predictable pathogen biocontrol activities.

Vannier N, Agler M, Hacquard S (2019) Microbiota-mediated disease resistance in plants. PLOS Pathogens 15(6): e1007740. 
https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1007740
https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.ppat.1007740

https://journals.plos.org/plospathogens/article?id=10.1371/journal.ppat.1007740


PIA PCA 2021 – 2026
DEEP IMPACT: DEEP IMPACT Deciphering plant-microbiota interactions to 
enhance crop defenses to pests
Coord° C. Mougel (IGEPP, Rennes)

3 M€
6 ans



SUCSEED
Stopping the use of -cides in seeds

Kick-off meeting

20 janvier 2021



12

Institut de Recherche en Horticulture et Semences (Angers)

Institut Jean-Pierre Bourgin (Versailles) 

Génétique Diversité Ecophysiologie des Céréales (Clermont Fd)

Institut des Sciences des Plantes - Paris-Saclay (Paris)

Institut de Biologie de l'École Normale Supérieure (Paris)
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SUCSEED - Project overview

WP2 - ENHANCEMENT 
OF SEED DEFENSES

(J. Verdier, IRHS)

WP3 - SEED MICROBIOME 
ENGINEERING

(M. Simonin, IRHS)

WP4 - SEED LOCAL 
ENVIRONMENT ANALYSIS

(L. Rajjou, IJPB)

WP5 - SEED FORMULATION
(H. North, IJPB – P. Saulnier, MiNT)

WP6 - DEPLOYMENT OF SOLUTIONS ON 
A RANGE OF GENETIC RESOURCES & 

ENVIRONMENTS
(T. Langin, GDEC)

WP1 - PRODUCTION OF REFERENCE SEED LOTS
(N. Nesi, IGEPP)

REGULATORY ECONOMIC & 
SOCIAL CONTEXTS ANALYSES
(RM Borges, IRPI)

WP7 WP8 

PROJECT MANAGEMENT 
DISSEMINATION & TRAINING

(M. Barret, IRHS)



Métaprogramme HOLOFLUX “Holobiontes et flux microbiens au sein des 
systèmes agri-alimentaires’’, 2019

Réseaux INRA :
- SymbiFix : favoriser les interactions entre les communautés de 

recherche sur la fixation symbiotique de l’azote et sur les céréales
- AgroSym : intensifier, généraliser et élargir les services rendus par les 

symbioses et les associations mutualistes

Plant Alliance (exGIS BV) Groupe de réflexion sur Microbiome

…



Merci pour votre attention


