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AVANT-PROPOS
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stratégique MYFROG (Maintaining high Yields in Québec Field crops while
Reconsidering the Option of using Glyphosate) financé par le CRSNG sous la direction
de Marc Lucotte et la co-direction Richard Hogue. Il est présenté sous forme de deux
articles (Chapitres 1 et 2) qui seront soumis pour publication dans leur version anglaise
dans la revue Applied Soil Ecology. Je suis I’autrice principale des deux articles pour
lesquels j’ai réalisé la grande majorité des échantillonnages, des analyses de laboratoire,

de I’analyse de données et de la rédaction.

Pour le Chapitre 1 : effets de la rotation des cultures et des plantes de couverture sur la
diversité microbienne de sols de grandes cultures, j’ai réalisé les échantillonnages de
sol avec les autres étudiants du projet, les analyses microbiologiques, 1’analyse des
données de métagénomique et la rédaction. Marc Lucotte et Richard Hogue ont
supervisé les différentes étapes et participé a la rédaction. Thomas Jeanne a participé a

I’analyse des données.

Pour le Chapitre 2 : persistance du glyphosate et de ’AMPA en grandes cultures dans
différentes régies en lien avec les communautés microbiennes, j’ai réalis¢ les
échantillonnages de sol avec les autres étudiants du projet, les analyses de teneurs en
glyphosate et en AMPA, les analyses microbiologiques et la rédaction. Marc Lucotte
et Richard Hogue ont supervisé les différentes étapes et participé a la rédaction.
Thomas Jeanne a réalisé 1’analyse des données de métagénomique. Matthieu Moingt a

contribué a la réalisation des analyses de teneurs en glyphosate et en AMPA.
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RESUME GENERAL

\

L’agriculture de conservation consiste a réduire le travail du sol et a intégrer une
diversité végétale et une couverture du sol. Les herbicides a base de glyphosate (HBG)
sont couramment utilisés comme pratique de gestion des adventices en I’absence de
travail du sol. L’objectif de ce mémoire est d’évaluer les impacts de trois régies de
culture de conservation sur les communautés microbiennes des sols et la persistance du
glyphosate et son principal produit de dégradation, I’AMPA, dans les sols agricoles en
lien avec ces communautés. Deux types de rotation (mais-soya et mais-soya-bl¢) et
I’implantation de plantes de couverture dans les sols de deux sites ont été étudiés. Nous
avons observé que I’augmentation de diversité végétale n’a pas eu d’effet sur la
biomasse microbienne et trés peu sur la richesse microbienne. En revanche, la
composition microbienne a €t¢ modifi¢e par les rotations et les plantes de couverture.
Les variants de séquence d’amplicon (ASV) des principaux phyla bactériens
(Protéobactéries, Actinobactéries et Acidobactéries) et eucaryotes (Ascomycetes et
Cercozoaires) sont les principaux indicateurs observés. Les applications d’HBG ont été
différentes entre les trois régies de culture, avec des apports plus élevés dans les régies
avec moins de diversité végétale, mais les teneurs en glyphosate et en AMPA mesurées
dans les sols sont similaires. Des différences significatives de teneurs ont toutefois été
observées entre les parcelles sans lien direct avec la culture ou la régie. Les variations
de dissipation du glyphosate et de I’AMPA dans les sols ont été reliées a la composition
bactérienne en début de saison aux deux sites et a la composition des eucaryotes en fin
de saison sur un site. Des ASV des principaux phyla bactériens (Protéobactéries,
Actinobactéries et Acidobactéries), mais aussi de plusieurs phyla plus rares
(Bacteroidetes et Firmicutes notamment) ont été mis en lien positivement et d’autres
négativement avec cette dissipation et pourraient étre responsables d’une dégradation
plus soutenue du glyphosate. Ces informations sont d’autant plus importantes que le
glyphosate est de plus en plus retrouvé dans 1’environnement et que son efficacité
diminue avec I’émergence de plantes résistantes.

Mots clés : agriculture de conservation, herbicides a base de glyphosate, plantes de
couverture, communautés microbiennes, séquencage 16S



INTRODUCTION

0.1 Utilisation des herbicides a base de glyphosate

Le labour profond cause une dégradation des sols agricoles en altérant mécaniquement
leur structure, favorisant leur érosion et la compaction au niveau de la semelle de
labour, diminuant la quantité de matiére organique et perturbant également la biologie
du sol (Baumhardt et al., 2015; Ding et al., 2002; Kladivko, 2001). Le labour permet
cependant de gérer I’émergence des adventices en champs. L’utilisation d’herbicides,
pesticides ciblant les végétaux, dont ceux a base de glyphosate (HBG) est aujourd’hui
une alternative couramment utilisée (Benbrook, 2016). Cette pratique s’est généralisée
a partir de 1996 avec la commercialisation des plantes génétiquement modifiées pour
résister aux herbicides. En effet, elles rendent possible 1’utilisation de ces herbicides en
présence de la culture d’intérét et facilitent ainsi la gestion des adventices (Dill ef al.,
2008). En 2019, la culture de plantes génétiquement modifiées était autorisée dans 29
pays et représentait 190.4 millions d’hectares, soit 74 % des surfaces en soya et 31 %
de celles en mais dans le monde (ISAAA, 2019). Au Québec pour la période 2014-
2018, elles représentent 85 % des surfaces cultivées en mais et 63 % des surfaces en
soya (Ministere de 1’ Agriculture des Pécheries et de I’ Alimentation, 2020). Les HBG
sont les herbicides les plus vendus dans le monde (Benbrook, 2016). Ils représentent
27.25 % des ventes de pesticides au Québec en 2018, et 69.4 % de ces pesticides sont
utilisés en milieu agricole. (Ministére de I'Environnement et de la Lutte contre les
Changements Climatiques, 2020). Cependant, I’utilisation d’HBG comme mode de
gestion des adventices est aujourd’hui menacée par 1’émergence d’especes végétales

acquérant une résistance a ces herbicides. En 2017, on recensait 37 espéces végétales
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d’adventices résistantes aux HBG, et on estimait leur augmentation a 2 par année (Heap
et Duke, 2018). En 2021, on retrouve 53 espéces a travers le monde, dont 6 au Canada
et une seule au Québec (Heap, 2021). De plus, les plantes génétiquement modifiées ne
sont pas résistantes au principal produit de dégradation du glyphosate, 1’acide
aminométhylphosphonique (AMPA) qui peut se retrouver dans les tissus végétaux
(Smedbol et al., 2019). L’ AMPA pourrait €tre responsable de maladies dans les plantes
génétiquement modifiées, mais ses effets sur la physiologie des plantes sont encore mal

connus (Gomes et al., 2014; Martinez et al., 2018; Reddy et al., 2004).

0.2 Mobilité du glyphosate et impacts sur la santé humaine

Le glyphosate et I’AMPA peuvent se retrouver dans I’environnement. Les dernieres
données au Québec montrent que les concentrations de glyphosate et d’AMPA dans les
cours d’eau sont en augmentation, du glyphosate a été retrouvé dans 97.7 % des cours
d’eau échantillonnés en 2015-2017 et on le retrouve également plus rarement dans les
eaux souterraines (Giroux, 2019). Les pics de concentration dans les eaux
environnantes des surfaces agricoles sont souvent détectés lors des pluies printanicres
survenant apres les applications d’HBG (Giroux, 2019; Pérez ef al., 2017). L’AMPA
détecté dans 1’eau peut €galement provenir de pollution par les phosphonates présents
notamment dans les détergents (Grandcoin et al., 2017). Au Canada, des résidus de
glyphosate ont ¢été détectés dans 42.3 % des produits alimentaires analysés
(Kolakowski et al., 2020). Sa présence avérée dans 1’eau potable et la nourriture pose
aujourd’hui question de son danger pour la santé humaine (Cuhra et al., 2016; Van
Bruggen et al., 2018). A des doses d’exposition environnementales, le glyphosate a été
classifi¢ comme « probablement cancérogene pour I’humain» par le Centre
international de recherche sur le cancer, alors que I’Agence de protection de
’environnement des FEtats-Unis le considére comme « non susceptible d’étre
cancérogeéne pour I’humain » (Benbrook, 2019). Ces deux agences sont arrivées a des

conclusions divergentes en se basant principalement sur des types d'études différents



(études évaluées par des pairs ou études réglementaires), en n'accordant pas la méme
importance aux études portant sur le glyphosate par rapport aux études sur les HBG
formulées ou prenant en compte 'AMPA et en évaluant des scenarios d'exposition de

la population au glyphosate plus ou moins élevés (Benbrook, 2019).

0.3 Agriculture de conservation

Les pratiques d’agriculture de conservation consistent, en 1’absence de travail du sol, a
augmenter la diversité végétale et a mettre en place une couverture du sol. Ces pratiques
sont de plus en plus adoptées et représentent 12.5 % de la totalité des surfaces cultivées
dans le monde (Kassam et al., 2018). Elles peuvent permettre de conserver de bons
rendements agricoles et de diminuer les émissions de CO2, ce qui bénéficie plus
largement a I’environnement dans un contexte de changements climatiques (Hobbs ef

al., 2008).

0.3.1 Diversification végétale par rotation des cultures

La diversification des rotations de cultures permet d’apporter une plus grande diversité
végétale dans les champs avec le temps. Elle peut aider a diminuer la compaction et
améliorer le contenu du sol en carbone organique (Karlen et al., 2006; McDaniel et al.,
2014). Les systemes de culture diversifiés sont également plus résilients aux variations
climatiques et peuvent permettre de réduire les risques de pertes de rendement (Bowles
et al., 2020). Les monocultures conventionnelles sont en effet plus susceptibles d’étre
atteintes de maladies que les cultures diversifiées (Mundt, 2002). Les études conduites
au Québec et en Ontario ont montré que la rotation mais-soya peut améliorer les
rendements par rapport aux monocultures, de méme que 1’ajout d’une culture de blé
dans la rotation des cultures mais-soya (Gagnon et al., 2019; Gaudin et al., 2015). De

plus I’ajout d’une culture de blé ou d’autres céréales, non résistantes aux HBG, permet
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de réduire 'utilisation de ce type d’herbicide puisqu’il n’y a pas d’application durant

I’année de culture de ces céréales.

0.3.2 Diversification végétale par les couverts végétaux

L’implantation de plantes de couverture qui couvrent le sol en plus d’augmenter la
diversité¢ végétale présente dans les champs durant I’année peut avoir de nombreux
avantages. En couvrant le sol habituellement laiss¢é a découvert en agriculture
conventionnelle, elles permettent de diminuer I’érosion du sol, en stabilisant la
structure du sol et diminuant la compaction (Kaspar et Singer, 2011). La diversité des
systémes racinaires peut améliorer la disponibilité en nutriments (Baumhardt ez al.,
2015) et réduire les risques de maladies présents dans les monocultures (Han et al.,
2016). L’ajout de plantes de type légumineuses dans le couvert végétal permet
d’augmenter la teneur du sol en carbone et en azote organique (Balota et al., 2014;
Verzeaux et al., 2016), et améliorer la disponibilité en azote pour les plantes de culture
(Gabriel et al., 2012). De plus, les plantes de couverture peuvent améliorer la rétention
de I’eau dans le sol (Basche ef al., 2016) mais par contre entrer en compétition avec la
culture d’intérét en période de sécheresse (Unger et Vigil, 1998). Les plantes de
couverture présentent un potentiel de compétition avec les adventices, surtout
lorsqu’elles sont semées en mélange (Baraibar ef al., 2017; Dorn et al., 2015). Cette
compétition accrue peut permettre de diminuer ’utilisation d’herbicides. Cependant,
les bénéfices apportés variant avec les conditions environnementales comme le climat,
la diversité apportée par le couvert végétal doit étre adaptée a chaque site (Daryanto et

al., 2018; Trivedi et al., 2020).

0.4 Indicateurs de santé des sols

La santé des sols est un concept qui n’a longtemps pas eu de définition claire.

L’Organisation des Nations unies pour [’alimentation et 1’agriculture (2020) a



récemment proposé : « La capacité du sol a soutenir la productivité, la diversité et les
services environnementaux des écosystémes terrestres », soulignant la nécessité de
définir une série d’indicateurs clairs permettant de mesurer la santé des sols
mondialement. Actuellement, la santé des sols peut étre étudiée a I’aide d’indicateurs
physiques (structure du sol, densité, infiltration de 1’eau), chimiques (pH, capacité de
sorption et d’échange cationique, nutriments disponibles pour les plantes) et
biologiques (biomasse microbienne, carbone et azote potentiellement minéralisables,
respiration du sol, activité enzymatique) (Allen et al., 2011; Lehmann et al., 2020a).
Cependant, étant donné la variabilité des pratiques affectant les sols, différents
indicateurs peuvent étre envisagés en fonction des contextes (Cardoso et al., 2013). La
méthode d’évaluation de la santé des sols développée par 'universit¢ Cornell est
aujourd’hui couramment utilisée et inclut des indicateurs physiques, chimiques et
biologiques (Moebius-Clune et al., 2017). Récemment, 1’émergence de 1’¢tude des
communautés microbiennes par des outils de métagénomique peut notamment
permettre la sélection de nouveaux indicateurs microbiens de la santé des sols (Lehman

et al., 2015; Sahu et al., 2018; Trivedi et al., 2020).

0.5 Biologie du sol

La composante biologique du sol regroupe les virus, les procaryotes (archées et
bactéries), et les eucaryotes (champignons, les micro-, les méso- et macro-organismes).
Les parties souterraines des végétaux qui croissent dans le sol sont aussi incluses dans
la composante biologique du sol. Les procaryotes, les champignons, les organismes de
micro- et méso-faune contribuent a la dégradation de la matiere organique du sol. La
dégradation microbienne participe a la disponibilité du carbone organique dans les sols,
par I’excretion ou la libération dans le sol a leur mort de produits issus de cette
dégradation (Kallenbach et al., 2016). Cette dégradation améliore I’acquisition et le
cycle des nutriments essentiels au maintien de la vie des végétaux et des fonctions

écosystémiques du sol. Une partie de la matiére organique partiellement dégradée peut
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aussi s’adsorber sur les particules minérales formant des complexes argilo-humiques.
Ces complexes stabilisent le carbone dans les sols et contribuent a la structure d’un sol
en santé¢ (Kleber, 2010; Lehmann et al, 2020b; Lehmann et Kleber, 2015). Les
microorganismes du sol jouent également un rdle dans la dégradation d’éléments
polluants comme les pesticides. Les entités biologiques du sol représentent autant de
microbiotes qui par leurs interactions et leurs fonctions constituent le microbiome du

sol agricole (Kibblewhite ef al., 2008; Lehman et al., 2015).

0.6  Utilisation d’analyses métagénomiques pour étudier le microbiome des sols

L’étude du microbiome des sols consiste notamment a estimer la biomasse, 1’activité
ou la diversité microbienne. Les estimations ont longtemps repos¢ sur des méthodes de
culture des microorganismes. Toutefois, ces méthodes ne détectent que les
microorganismes cultivables, soit une trés faible fraction des communautés
microbiennes du sol. Dans la derniére décennie, le développement des analyses
métagénomiques, dont celles basées sur le séquengage haut débit d’amplicons des
genes ribosomiques 16S des procaryotes, 18S des eucaryotes ou des régions ITS des
champignons, permettent d’étudier plus précisément les communautés microbiennes.
Ces analyses facilitent I’évaluation des impacts des pratiques agricoles et des systemes

culturaux sur les communautés microbiennes (Wall et al., 2019).

0.7  Sites expérimentaux et objectifs de recherche

L’objectif de ce mémoire est d’évaluer les effets de la mise en place de trois régies de
culture de conservation en semis direct sur la microbiologie du sol et sur la dégradation
et la persistance du glyphosate et de I’AMPA dans les sols agricoles au Québec. Les
régies étudiées comprennent I’augmentation de diversité végétale dans le temps par
deux types de rotation et par I’intégration de plantes de couverture. La premicre régie

est une rotation de mais-soya composée exclusivement de plantes génétiquement
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modifiées pour résister aux HBG et requérant un usage ¢levé de ces herbicides (SD2C).
La deuxiéme régie est une rotation a trois cultures mais-soya-blé. Elle inclut
I’intégration d’une culture céréalicre, le bl¢, non résistante aux HBG (SD3C). L’ajout
du blé peut accroitre les rendements subséquents du mais et du soya (Gagnon et al.,
2019; Gaudin et al., 2015). La troisieme régie consiste en 1’ajout de plantes de
couverture dans une rotation mais-soya-blé par la mise en place d’un systeme de semis
direct sur couverture végétale (SCV) (Séguy et al., 2012). Pour répondre aux objectifs
du projet, des parcelles expérimentales ont €té mises en place chez deux producteurs

québécois, I’un en Montérégie Ouest et 1’autre dans Chaudiere-Appalaches.

Le premier chapitre porte sur la caractérisation des microbiomes des sols associés aux
trois régies de culture mises en place. L’objectif était de déterminer si I’augmentation
de la diversité¢ végétale apportée par la rotation des cultures et par les plantes de
couverture pouvait contribuer a augmenter la diversit¢ microbienne de ces sols
agricoles. L’amplification quantitative spécifique a une région du gene 16S des
bactéries totales et du 18S des champignons totaux ont permis d’estimer leur
dénombrement. Le séquencage haut débit d’amplicons de geénes a été utilisé pour
évaluerl’abondance relative et la diversit¢ de la richesse et de la composition des

communautés bactériennes et eucaryotes apres un cycle de rotation trisannuel.

Le deuxiéme chapitre porte sur 1’évaluation des effets des applications d’HBG dans les
différentes régies sur la persistance du glyphosate et de ’AMPA en lien avec les
communautés microbiennes. Les objectifs étaient de vérifier deux hypotheses : (1) les
teneurs en glyphosate et en AMPA dans les sols sont proportionnelles aux doses des
épandages d’HBG des différentes régies, et (2) les communautés microbiennes des sols
influent sur la persistance du glyphosate et de ’AMPA dans les sols. Les teneurs en
glyphosate et en AMPA dans les sols ont été mesurées par chromatographie en phase

gazeuse couplée a un détecteur a capture d’électrons (GC-ECD) et les communautés



microbiennes en lien avec la dissipation des deux composés ont été étudiées a I’aide du

séquengage haut débit d’amplicons de génes.
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1.0 Résumé

Le labour est une pratique agricole connue pour dégrader les propriétés structurales,
chimiques et biologiques des sols. Cela peut causer 1’érosion et la compaction des sols.
Les pratiques d’agriculture de conservation qui comprennent la diminution du travail
du sol, mais aussi I’augmentation de la diversité végétale et la mise en place d’une
couverture végétale du sol se répandent a travers le monde. L’objectif de cette étude
¢tait d’observer si I’augmentation de la diversité végétale par la rotation et les régies
des cultures et par la présence de plantes de couverture de plusieurs especes appartenant
a plusieurs familles peut affecter les communautés microbiennes du sol. L hypothese
était que cette augmentation de diversité végétale par des modifications aux rotations
et aux régies de cultures pourrait a son tour accroitre la diversité du microbiome du sol.
Pour cela, des parcelles ont été mises en place dans deux champs du Québec avec deux
types de rotation (mais-soya et mais-soya-bl¢€) et avec ou sans couverts végétaux
composés d’une seule ou de plusieurs especes végétales de familles différentes. Les
effets de ces cultures et leurs régies agricoles sur les communautés microbiennes ont
été évalués par le dénombrement moléculaire (qPCR) et par un séquencage de I’ARNr
(16S des bactéries et 18S des eucaryotes). La biomasse moléculaire des bactéries et des
champignons totaux (quantifiée par qPCR) n’a pas été influencée par I’augmentation
de la diversité végétale, mais le rapport bactéries/champignons a vari¢ entre les
différentes parcelles sans lien clair avec cette augmentation. La richesse bactérienne
n’est pas affectée par les traitements, mais la richesse des eucaryotes a diminué avec
les plantes de couverture sur I'un des sites. La composition microbienne a été
I’indicateur le plus sensible, variant a la fois avec les rotations et avec la présence de
plantes de couverture. Des variants de séquence d’amplicon (ASV) des principaux
phyla bactériens ont été impactés par I’apport de la diversité végétale. Le phylum des
Protéobactéries a eu des ASV impactés positivement et d’autres négativement a la fois
par les rotations et par la présence de couverts végétaux. Les rotations ont également
impacté positivement des ASV des Actinobactéries tandis que les couverts végétaux
ont impacté négativement des ASV des Acidobactéries. Pour les eucaryotes, des ASV
appartement aux phyla des Ascomycetes et des Cercozoaires ont été impactés
négativement par I’augmentation de la diversité végétale par les rotations et par la
présence de couverts végétaux. Cette étude montre que les choix des pratiques agricoles
de conservation mises en place peuvent impacter les communautés microbiennes. Les
variations d’ASV observées peuvent avoir des implications fonctionnelles sur la
décomposition de la matiére organique ou la croissance des plantes et sur le bon
fonctionnement des services écosystémiques et la durabilité des grandes cultures.

Mots clés : rotation des cultures, plantes de couvertures, santé des sols, diversité
microbienne, communautés microbiennes, séquengage haut débit d’amplicons MiSeq
16S et 18S
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1.1 Introduction

La santé des sols a été définie par 1’Organisation des Nations unies pour 1’alimentation
et I’agriculture (2020) par : « La capacité du sol a soutenir la productivité, la diversité
et les services environnementaux des écosystémes terrestres ». La biologie du sol
participe au maintien de nombreuses fonctions des sols. Elle intervient a la fois dans
les processus chimiques en dégradant la matiere organique permettant d’améliorer
I’acquisition et le cycle des nutriments indispensables aux plantes de culture. Cette
dégradation et les produits d’origines microbiennes qui en découlent permettent
¢galement la formation de complexes argilo-humiques qui participent au maintien du
carbone dans les sols et a la stabilité physique des sols (Kibblewhite et al., 2008;
Lehman et al., 2015). La santé des sols est souvent évaluée par des indicateurs physico-
chimiques et plus rarement par des indicateurs biologiques (Lehmann et al., 2020a).
Les propriétés biologiques du sol peuvent étre évaluées a I’aide d’indicateurs comme
la matiere organique, la biomasse microbienne, la respiration du sol et I’activité
enzymatique (Allen ef al., 2011). Le microbiote des sols agricoles est composé de
communautés microbiennes complexes, le développement récent des analyses de
métagénomique permet d’étudier plus précisément le comportement de ces
communautés présentes dans des sols soumis a différentes pratiques agricoles (Lehman
etal.,2015; Wall et al., 2019). La détermination de la richesse et de la composition des
communautés bactériennes et eucaryotes notamment pourrait permettre la sélection de
bons indicateurs biologiques de la santé des sols agricoles (Lehman et al., 2015; Sahu

et al.,2018; Trivedi et al., 2016).

1.1.1 Le labour en agriculture conventionnelle

Le labour profond des sols agricoles est une pratique de gestion des adventices qui
altére mécaniquement leur structure et favorise a la fois leur érosion en surface et leur

compaction au niveau de la semelle de labour (Baumhardt et al., 2015). Ce labour
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impacte directement les communautés microbiennes des sols, et peut avoir pour effet
de diminuer la biomasse et I’activité microbienne (Lupwayi et al., 2012; Sapkota et al.,
2012). Les différentes pratiques de labour peuvent également modifier la composition
des communautés bactériennes (Jiménez-Bueno et al., 2016; Navarro-Noya et al.,

2013).

1.1.2 L’agriculture de conservation

L’agriculture de conservation regroupe les pratiques que sont la perturbation minimale
du sol, ’augmentation de la diversité végétale et I’implantation d’un couvert végétal
(Kassam et al., 2018). Le systéme de semis direct sur Couverture Végétale (SCV) qui
repose sur ces trois principes a €té¢ au départ utilisé¢ principalement dans I’hémisphere
sud pour lutter contre I’érosion des sols (Carpentier et al., 2020; Séguy et al., 2012).
Dans les grandes cultures, la combinaison d’herbicides a base de glyphosate (HBG) et
de plantes génétiquement modifiées pour y résister est couramment utilisée pour gérer
plus facilement les adventices en I’absence de labour (Benbrook, 2016; Dill et al.,

2008).

1.1.2.1 La rotation des cultures

Dans les monocultures conventionnelles, le risque de maladies augmente a cause de la
faible diversité génétique des végétaux couvrant le sol et celle des microorganismes du
sol, ce qui favorise la persistance des agents pathogenes (Mundt, 2002).
L’augmentation de la diversité végétale promue par la rotation des cultures peut avoir
comme effets positifs d’augmenter la biomasse, d’améliorer la richesse et de modifier
la composition des communautés microbiennes (Li, C. ef al., 2009; McDaniel et al.,
2014; Tiemann et al., 2015; Venter et al., 2016; Xuan et al., 2011), méme si toutes les
¢tudes ne détectent pas de modifications sur tous les indicateurs étudiés (Li, C. ef al.,

2009; Peralta et al., 2018; Tiemann et al., 2015). La rotation peut également avoir des
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effets divergents sur 1’équilibre entre les bactéries et les champignons (Muhammad et

al., 2021).

1.1.2.2 Les couverts végétaux

L’implantation de plantes de couverture peut aussi modifier les caractéristiques
physico-chimiques des sols. D’une part en stabilisant la structure des sols par leurs
systémes racinaires (Kaspar et Singer, 2011). D’autre part, les Iégumineuses ajoutées
dans le couvert végétal peuvent augmenter la disponibilité en carbone et en azote
organique (Balota ef al., 2014; Verzeaux ef al., 2016). Les plantes de couverture ont
¢galement des effets sur le microbiome des sols. Elles peuvent augmenter la biomasse
microbienne (Balota et al., 2014; Hartwig et Ammon, 2002; Kim et al., 2020) ou ne
pas I’impacter (Romdhane et al., 2019; Sapkota et al., 2012). Elles peuvent aussi avoir
des effets positifs (Manici et al., 2018), négatifs (Peralta et al., 2018) ou neutres

(Chamberlain et al., 2020; Romdhane et al., 2019) sur la diversité microbienne.

1.1.3  Objectifs de recherche

Les plantes de couverture dans les grandes cultures ont ét¢ développées et utilisées en
premier dans les pays du sud. Leur implantation dans des contextes plus nordiques a
¢été privilégiée en agriculture biologique. Leur utilisation en grandes cultures au Québec
est encore peu répandue. Les connaissances de leurs effets sur les communautés
microbiennes dans ce cadre restent donc a améliorer. De plus, les études utilisant des
outils de métagénomique sont encore peu nombreuses et trés peu d’études sont
disponibles sur les effets des couverts végétaux et des régies de rotation sur les bactéries

et les eucaryotes, particulierement les champignons et les protistes.

L’objectif principal de cette étude est d’évaluer I’effet de I’augmentation de la diversité
végétale sur les communautés microbiennes du sol, dans le contexte des grandes

cultures au Québec. Le premier objectif spécifique est de déterminer 1’effet sur la
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diversité du microbiome du sol d’une plus grande rotation des cultures en ajoutant une
céréale apres la culture du soya dans un cycle de rotation mais-soya. Le deuxiéme
objectif spécifique est de déterminer 1’effet sur la diversité du microbiome du sol de la
mise en place ou non de plantes de couverture au sein des cultures principales.
L’hypothése est que 1’augmentation de la diversité végétale apportée par les régies
mises en place peut influencer la quantité et la diversité des communautés microbiennes
du sol. Les effets des régies sur la quantité des microorganismes, sur la richesse et sur

la composition des communautés bactériennes et eucaryotes ont été évalués.

1.2 Matériel et méthodes

1.2.1 Régies de culture des parcelles expérimentales

Les échantillonnages de sol ont été réalisés sur les terres agricoles de deux producteurs
de grandes cultures dans le sud du Québec, 1’un a Sainte-Marthe en région Montérégie
Ouest (45°24,025° N, -74°20,890' O) et I’autre a Montmagny en région Chaudiere-
Appalaches (46°57,326' N, 70°33,775' O). Les coordonnées GPS ont ét¢ enregistrées
avec I’application mobile « GPS and maps ». Neuf parcelles expérimentales de
12 m x 200 m ont ét¢ mises en place en 2016 a chaque site d’étude. Elles ont été
¢tablies cote a cote dans un méme champ a chacun des deux sites, sur un sol argileux
a Sainte-Marthe et un sol loameux-limoneux & Montmagny selon Info-Sols (MAPAQ,
2011). Les opérations agricoles sur chaque parcelle ont été répertoriées depuis 2016 et
sont présentées en détail en Annexe A. Les régies de culture mises en place sont basées
sur la rotation de mais (Zea mays (L.)), de soya (Glycine max (L.) Merr. 1917) et de
blé tendre (Triticum aestivum (L.)). Elles comprennent des semis directs sans plante de
couverture avec rotation a deux cultures mais-soya (SD2C) ou a trois cultures mais-
soya-blé (SD3C), ou avec plantes de couverture et rotation des trois cultures (SCV)

(Séguy et al., 2012) (Figure 1.1).
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parcelle 1 2 5 4 5 6 r 8 =1
SD3C SD2C SCV SD3C sD2C SCV SD3C SD2C SCV
26 Soya Mais Sova Mai=s Sova Blé Blé Mais Mais
2007 Ble Soya Ble Soya Mais Mai s Mais Soya Soya
2018 Mais Mais Mais Blé Saya Soya Saya Mais Blé
2019 Soya Soya Sovya Mais Mais Ble Ble Soya Mais

S5CV = Semi-direct sous couverture végétale, rotation a 3 cultures
SD3C = Semi-direct, rotation & 3 cultures

SD2C = Semi-direct, rotation & 2 cultures

Parcelle Culture

sor —
M ais I:I 503C
Bl [ ] sox
Couvert végétal

MNon échantillonnée

LA

Figure 1.1 Parcelles expérimentales mises en place en 2016 chez les producteurs

Les plantes de couverture dans le systtme SCV différent en fonction de la culture
d’intérét annuelle (Annexe A), les couverts végétaux de I’année de culture précédant
I’échantillonnage des sols au printemps 2019 sont détaillés ci-dessous. A Sainte-
Marthe en 2018, un couvert de seigle (Secale cereale (L.)) a été¢ semé en fin de saison
dans la parcelle 3 cultivée en mais et dans la parcelle 6 cultivée en soya, le couvert a
¢été composé de luzerne (Medicago sativa (L.)) au printemps et de blé tendre d’automne
en fin de saison. Dans la parcelle 9 cultivée en blé tendre d’automne, un couvert multi-
especes compos¢ de luzerne, tournesol (Helianthus annuus (L.)), phacélie (Phacelia
Juss., 1789), millet perlé (Pennisetum glaucum (L.) R.Br., 1810), sorgho (Sorghum
bicolor (L.) Moench, 1794), sarrasin (Fagopyrum esculentum Moench, 1794), avoine

(Avena sativa (L.)), radis (Raphanus sativus (L.)), tréfle incarnat (Trifolium incarnatum
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(L.)) et pois autrichien (Pisum sativum (L.)) a été semé en début d’été. A Montmagny
en 2018, il n’y a pas eu de semis de couverts végétaux en début de saison dans la
parcelle 3 cultivée en mais et dans la parcelle 6 cultivée en soya, mais la luzerne semée
les années précédentes a produit des semences qui ont germé. De plus, du blé tendre
d’automne a été semé dans la parcelle 6 en fin de saison. Dans la parcelle 9 cultivée en
blé tendre d’automne 2018, le couvert multi-especes semé a I’automne était composé
d’avoine, vesce velue (Vicia villosa Roth, 1793), téverolle (Vicia faba (L.)), pois 4010,
radis fourrager (Raphanus sativus (L.) var. oleifera), tournesol et vesce commune

(Vicia sativa (L.)).

1.2.2  Echantillonnages des sols

L’¢échantillonnage des sols a été réalis¢ au début du printemps 2019 (2019 T1) avant le
semis de la culture d’intérét (Annexe A). Les carottes de sol ont été récoltées au sein
de chaque parcelle a I’aide d’une tariére de 20 cm de longueur et de 3 cm de diametre,
a la profondeur 0-20 cm. Dans chaque parcelle, trois échantillons distincts ont été
prélevés. Chacun de ces échantillons est un composite de trois carottes prélevées a
moins d’un métre d’un point GPS d’échantillonnage. Les carottes de chaque
échantillon ont ensuite ét¢ bien homogénéisées avant d’€tre conservées a -20 °C

jusqu’a I’analyse.

1.2.3 Analyses physico-chimiques des sols des deux sites

La texture du sol a été déterminée par sédimentation (Gee et Bauder, 1986), les teneurs
en sable, limon et argile sont présentés en Annexe B. Les teneurs des sols en éléments
phosphore, potassium, calcium, magnésium, aluminium, bore, cuivre, fer, manganése,
zinc, sodium, nickel, cadmium, chrome, cobalt et palladium sols ont été déterminées
par extraction Mehlich 3 (Mehlich, 1984) suivie d’'une détermination au spectrometre
d'émission optique a plasma induit (ICP-OES, Perkin Elmer Optima 4300DV, Shelton,

CT, E.U.). Les teneurs du sol en éléments sont présentées en Annexe C.



17

1.2.4 Analyse de la diversité microbienne des sols
1.2.4.1 Extraction d’ADN et controle qualité

Pour les analyses du microbiome, les échantillons de sol congelés ont été séchés a
température ambiante pendant 72 heures puis broyés, homogénéisés et tamisés a 2 mm.
Puis, un sous-échantillon de 400 mg de sol a été utilisé pour extraire I’ADN, selon le
protocole de la trousse commerciale FastDNA™ Spin Kit For Soil (MP Biomedicals,
Solon, OH, E.U.). Les ADN ont été ¢lués dans 100 pul de la solution d’¢lution (eau
distillée sans ADNase, sans pyrogene). Le controle de la qualité des échantillons
d’ADN a été réalisé par une €lectrophorese sur gel d’agarose 1.6 % (p/v) puis visualisé
par une coloration fluorescente observée avec une caméra GelDoc XR+ (Biorad,
Hercules, CA, E.U.). La quantification des ADN a été réalisée par spectrophotométrie
sur un Biophotometer D30 (Eppendorf, Hambourg, Allemagne) et avec les mesures

d’absorbance a 260 nm, a 280 nm et le rapport A260/A280.

1.2.4.2 Dénombrement moléculaire des bactéries et des champignons par qPCR

La qPCR a ciblé les régions V6-V8 de I’ARNr 16S des bactéries et 18S des eucaryotes.
L’amplification a ¢été réalisée en utilisant les amorces eub338/eub518 pour cibler les
bactéries (Fierer et al, 2005) et FF390/FR1 pour cibler les champignons totaux
(Emerson et al., 2015), dans un mélange réactionnel SYBR® green qPCR (Qiagen,
Toronto, ON, Canada). La détection a été réalisée avec deux répétitions sur un appareil
CFX96 Touch System (Biorad, Hercules, CA, E.U.). Les résultats sont exprimés en
unité d’amplification (U.A.) par gramme de sol sec. Il est important de noter que
plusieurs copies des genes ciblés peuvent étre détectées au sein d’un méme organisme
et en nombre variable entre les organismes lors du processus de quantification, et cela
autant au niveau des organismes bactériens (16S ARNr) que fongiques (18S ARNY)
(Smith et Osborn, 2009). Les systemes de détection sont basés sur une gamme de
détection de 4 log, I’efficacité est de 89.1 % (R*=0.99) pour les bactéries totales et de

91.7 % (R*=1) pour les champignons totaux.
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1.2.4.3 Séquengage d’amplicons d’ADNr sur Illumina MiSeq

Les analyses de métagénomique permettant d’évaluer la diversité ont ciblé les régions
d’ARNr V4-V5 du 16S des procaryotes et V4 du 18S des eucaryotes. L’amplification
a ¢été faite par PCR en deux étapes (dual-indexed PCR approach) en utilisant les
amorces 515F (Parada et al., 2016) et 806RB (Apprill et al., 2015) pour les procaryotes
et ES72F/E1009R (Comeau ef al., 2011) pour les eucaryotes, selon la méthode décrite
par Jeanne ef al. (2019). Les librairies ont été¢ s€quencées en format apparié (paired-
end), avec une lecture de 300 paires de bases de chaque c6té du brin d’ADN, sur
séquenceur haut débit Illumina MiSeq. Ces analyses ont été réalisées au sein de la
plateforme d’analyses génomiques de 1’Institut de biologie intégrative et des systémes

(IBIS) de I’Université Laval (Québec, Canada).

1.2.5 Bio-informatique

Les analyses bio-informatiques ont été réalisées a la plateforme bio-informatique du
laboratoire d’écologie microbienne (LEM) de I'IRDA. L’approche DADA?2 (Callahan
et al.,2016) a été utilisée pour valider la qualité des séquences et déterminer les variants
de séquence d’amplicon (ASV) sur la plateforme QIIME 2™ (Bolyen et al., 2019).
L’identification taxinomique des ASV a été réalisée en utilisant les bases de référence
Greengenes 13.5 pour ’ARNr 16S (DeSantis et al., 2006), PR? pour I’ARNr 18S
(Guillou et al., 2013) et SILVA pour les ARNr 16S et 18S (Quast et al., 2013). Les
séquences ont été normalisées a 10 000 par échantillon avant d’effectuer les analyses

statistiques.

1.2.6 Analyses statistiques

Les analyses statistiques ont été faites avec le logiciel R (R Core Team, 2020), grace
au progiciel phyloseq (McMurdie et Holmes, 2013) et les visualisations ont été
réalisées avec le progiciel ggplot2 (Wickham, 2011). Les analyses statistiques des

données de quantification microbienne et du log bactéries/champignons ont été
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réalisées a 1’aide du progiciel agricolae (De Mendiburu et Simon, 2015). La normalité
des données a été déterminée a 1’aide d’un test de Shapiro-Wilk. Les comparaisons des
données normales ont été réalisées par des ANOVA suivies de tests de Tukey pour les
contrastes, et par un test non paramétrique de Kruskal-Wallis avec une correction BH
pour les données non normales. La diversité microbienne a ét¢ étudiée en mesurant
d’une part la richesse microbienne et d’autre part la composition microbienne. Les
indices de Shannon et de Chaol des bactéries et des eucaryotes ont été utilisés pour
estimer la richesse microbienne, avec le traitement statistique décrit précédemment. La
composition bactérienne ou eucaryote a ¢été visualisée par positionnement
multidimensionnel non métrique de la matrice de distance de Bray-Curtis. Les analyses
statistiques de différence de composition ont été réalisées par des PERMANOVA sur
la plateforme QIIME 2™ en utilisant la fonction adonis (Anderson, 2001; Oksanen et
al., 2018). Les abondances relatives des 10 principaux phyla ont ét¢ déterminées a
I’aide du progiciel ampvis2 dans R (Andersen ef al., 2018). Une analyse différentielle
de I’abondance des ASV bactériens et eucaryotes a été réalisée avec le progiciel
DESeq2 dans R (Love et al., 2014). Elle permet de visualiser les contrastes entre deux
traitements au niveau des ASV qui ont été regroupés par phylum pour faciliter la
visualisation. Le seuil contraignant de significativité statistique a été fixé a 0.05 pour

toutes les analyses effectuées.

1.3 Résultats

1.3.1 Quantification par qPCR des bactéries et des champignons totaux

Lors de la comparaison des nombres totaux (U.A. g sol sec) de bactéries et de
champignons détectés dans les sols des deux sites d’étude au printemps 2019 (2019
T1), aucune différence significative (p > 0.05) n’a été observée entre les trois régies,

toutes cultures d’intérét confondues (Figure 1.2).



20

A B
- Ste-Marthe Montmagny o Ste-Marthe Montmagny
g+1C
i a a a a a a g 7 Da+08 a3 ] a a a =
D = .
5 2
3129-1-:! E 1.5e+08
8 | |8 [
S | i @ 1.06+08 i
: @ 1.0e+(E
D 3.0e+09 ! I - Bl =t D
0 b} | T
Z = "-E 5.0e+07 E; = i
< 4 0e+09 p=0.75 p=0.24 2 p=075 p=0.24
N O O [ O A 2 O O N O SO
TS FS S P TS
Regie Regie

Figure 1.2 Quantification par qPCR (U.A. g! sol sec) du nombre des bactéries (A) et des
champignons (B) détectés dans le sol au printemps 2019 en fonction des régies de culture
appliquées depuis 2016 aux deux sites d'é¢tude lorsque les parcelles des cultures d’intérét sont
confondues. Les couleurs correspondent aux régies SCV (vert), SD3C (orange) et SD2C
(violet)
L’analyse détaillée par parcelle montre que seul le nombre (U.A g sol sec) de
champignons dans la parcelle 6 (SCV blé, précédent soya) a Montmagny est

significativement supérieur aux autres (p < 0.05) (Annexe D).

1.3.2 Rapport bactéries/champignons

Aux deux sites d’étude, on n’observe pas pour le rapport des dénombrements
moléculaires bactéries/champignons de différence significative entre les trois régies de
culture lorsque les parcelles des cultures d’intérét sont confondues (p = 0.23 a Sainte-
Marthe et p = 0.29 4 Montmagny). A Sainte-Marthe, le rapport des dénombrements
moléculaires bactéries/champignons dans les sols prélevés au printemps 2019 n’est pas
statistiquement différent entre les 8 traitements (p = 0.31). A Montmagny au printemps
2019, dans les parcelles cultivées en soya en 2018, le rapport est plus faible dans la

parcelle avec couvert végétal (SCV) comparativement aux parcelles sans couverts
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végétaux (SD2C et SD3C), et également plus faible dans la rotation a trois cultures
(SD3C) comparativement a la rotation a deux cultures (SD2C) (Figure 1.3).
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Figure 1.3 Rapport du log des biomasses moléculaires bactéries/champignons dans
les sols prélevés au printemps 2019 aux deux sites d'étude entre les trois régies par
précédent cultural

On peut noter que la méme tendance non statistiquement significative est observée a
Sainte-Marthe dans les parcelles ayant eu le soya comme précédent cultural, le rapport
bactéries/champignons dans la parcelle en régie SCV est plus faible que dans les autres
parcelles. A Montmagny, dans les parcelles cultivées en mais en 2018, le rapport est
plus faible dans la parcelle en régie SD2C par rapport a la régie SD3C, mais la parcelle
en régie SCV n’est pas différente des deux autres. Il n’y a pas de différence entre les
parcelles qui ont été cultivées en blé en 2018 (Figure 1.3). Lorsqu’on compare les
parcelles d’une méme régie, le rapport bactéries/champignons est significativement
plus faible dans la parcelle cultivée en soya en 2018 que dans le mais pour la régie
SD3C, alors que I’inverse est observé dans la régie SD2C. Aucune différence n’est

observée entre les parcelles cultivées en SCV (Annexe D).
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1.3.3 Estimation de la richesse des bactéries et des eucaryotes

Les indices de Shannon et de Chaol pour estimer la richesse des espéces bactériennes
des sols prélevés au printemps 2019 ne montrent pas de différence statistiquement
significative entre les 8 différents traitements aux deux sites d’étude (p > 0.05) (Annexe
E). En revanche, des différences statistiquement significatives sont observées entre les
régies lorsque toutes les cultures d’intérét sont confondues. A Sainte-Marthe, les
indices de Shannon et de Chaol des eucaryotes sont plus faibles dans les sols de la
régie avec couvert végétal (SCV) par rapport aux régies en semis direct (SD2C et SD3C)
(Figure 1.4). Dans les parcelles cultivées en soya en 2018, I’indice de Chaol des
eucaryotes est plus faible dans la parcelle cultivée en SCV par rapport a la régie SD2C.
On n’observe pas d’autre différence de richesse par les indices de Shannon et de Chaol
des eucaryotes entre les différentes régies pour un méme précédent cultural. De plus,
le précédent cultural ne montre pas d’effet significatif sur la richesse estimée par ces
indices entre les parcelles d’'une méme régie. Aucune différence significative des
indices pour les eucaryotes entre les 8 traitements n’est observée a Montmagny (p >
0.05) (Annexe E). Les indices de richesse des bactéries sont significativement

supérieurs aux indices de richesse des eucaryotes aux deux sites d’étude (p < 0.05).

1.3.4 Composition microbienne

L’analyse par PERMANOVA de la matrice des distances de Bray-Curtis ne montre pas
de différence significative (p > 0.05) de composition entre les parcelles une a une pour

les bactéries comme pour les eucaryotes des sols prélevés au printemps 2019 (Tableaux

1.1, 1.2, 1.3 et 1.4).
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Figure 1.4 Estimation de la richesse par les indices de Shannon et de Chaol des bactéries
(respectivement A et B) et des eucaryotes (respectivement C et D) en fonction des régies
de culture aux deux sites d'étude pour les sols prélevés au printemps 2019. Les couleurs
correspondent aux régies SCV (vert), SD3C (orange) et SD2C (violet)



Tableau 1.1 PERMANOVA de la composition des bactéries a Sainte-Marthe entre les parcelles des sols prélevés au printemps 2019, 1’astérisque (*)

représente une différence statistiquement significative (p-value < 0.05) 24
SCV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya

Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SCV pMais  2.27 0.11 / / / / / / / / / / / /

SCV pBIlé 2.90 0.10 1.23 0.29 / / / / / / / / / /
SD3C pSoya 1.49 0.10 2.29 0.10 2.87 0.10 / / / / / / / /
SD3C pMais 1.30 0.11 1.56 0.11 1.82 0.11 1.10 0.22 / / / / / /
SD3C pBIlé 1.74 0.11 1.13 0.32 1.24 0.09 1.65 0.19 1.31 0.18 / / / /
SD2C pSoya 2.10 0.10 1.56 0.11 1.63 0.21 1.48 0.10 1.11 0.32 1.36 0.20 / /
SD2C pMais 1.37 0.11 2.21 0.13 2.29 0.10 1.55 0.19 1.24 0.20 1.56 0.10 1.40 0.21

Tableau 1.2 PERMANOVA de la composition des bactéries a Montmagny entre les parcelles des sols prélevés au printemps 2019, ’astérisque (*) représente
une différence statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCYV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya

Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SCV pMais  1.84 0.10 / / / / / / / / / / / /

SCV pBIlé 1.98 0.10 2.10 0.12 / / / / / / / / / /
SD3C pSoya 2.39 0.10 2.30 0.09 1.55 0.09 / / / / / / / /
SD3C pMais 2.70 0.11 1.56 0.11 1.89 0.10 1.89 0.10 / / / / / /
SD3C pBIé 2.29 0.10 1.43 0.12 1.85 0.09 1.84 0.10 1.41 0.10 / / / /
SD2C pSoya 2.94 0.10 2.08 0.11 1.45 0.09 1.70 0.10 1.44 0.10 1.80 0.11 / /
SD2C pMais 1.84 0.10 2.01 0.11 1.45 0.11 1.44 0.11 1.91 0.10 1.74 0.11 1.68 0.10




Tableau 1.3 PERMANOVA de la composition des eucaryotes a Sainte-Marthe entre les parcelles des sols prélevés au printemps 2019, I’astérisque (*)

représente une différence statistiquement significative (p-value < 0.05) 25
SCV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya

Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SCV pMais  1.71 0.10 / / / / / / / / / / / /

SCV pBIlé 1.54 0.10 1.70 0.11 / / / / / / / / / /
SD3C pSoya 1.35 0.10 1.08 0.27 1.36 0.19 / / / / / / / /
SD3C pMais 1.72 0.10 1.47 0.11 1.65 0.10 1.40 0.10 / / / / / /
SD3C pBIé 1.48 0.21 1.37 0.10 1.62 0.09 1.08 0.30 1.67 0.11 / / / /
SD2C pSoya 1.37 0.23 1.73 0.11 1.74 0.11 1.35 0.09 1.25 0.08 1.67 0.11 / /
SD2C pMais 1.59 0.10 1.87 0.11 1.66 0.08 1.33 0.10 1.97 0.12 1.56 0.10 1.58 0.10

Tableau 1.4 PERMANOVA de la composition des eucaryotes a Montmagny entre les parcelles des sols prélevés au printemps 2019, I’astérisque (*)
représente une différence statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCYV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya

Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SCV pMais  2.29 0.09 / / / / / / / / / / / /

SCV pBIlé 2.13 0.10 1.19 0.22 / / / / / / / / / /
SD3C pSoya  1.58 0.10 2.07 0.12 1.66 0.10 / / / / / / / /
SD3C pMais 2.14 0.10 0.97 0.51 1.28 0.39 1.58 0.12 / / / / / /
SD3C pBIlé 1.96 0.09 2.06 0.10 2.03 0.10 1.39 0.10 1.77 0.10 / / / /
SD2C pSoya 1.96 0.08 1.82 0.12 1.71 0.08 1.43 0.09 1.46 0.08 1.86 0.11 / /
SD2C pMais 1.55 0.11 1.83 0.12 1.61 0.10 1.20 0.20 1.73 0.10 1.48 0.11 1.26 0.19
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Des différences de composition sont cependant visibles en regroupant les parcelles par

régie ou par précédent cultural similaire (Figure 1.5).
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Figure 1.5 NMDS de la distance de Bray-Curtis des bactéries a Sainte-Marthe (A) et a
Montmagny (B) et des eucaryotes a Sainte-Marthe (C) et 8 Montmagny (D) dans les
sols prélevés au printemps 2019 dans les parcelles mises en place en 2016. Les couleurs
correspondent a la régie de culture soit SCV (vert), SD3C (rose) et SD2C (bleu), la
forme et le dégradé représentent la culture de 1’année précédente (soya, mais et bl¢)
Pour les bactéries a Sainte-Marthe, les régies en semis direct sans couvert végétal en
rotation a trois cultures ou a deux cultures sont statistiquement différentes 1’'une de
I’autre (F = 1.706). Cependant, la composition des bactéries et celle des eucaryotes des
sols de la régie SCV ne se distinguent pas des deux régies SD2C et SD3C (Tableau 1.5,

Figure 1.5). A Montmagny, les compositions des trois régies sont statistiquement

différentes, avec une distance des centroides plus importante entre les régies en rotation
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a trois cultures (SCV et SD3C) qu’entre les deux régies sans couverts végétaux (SD2C
et SD3C) (F=1.920 et F=1.407). L analyse de composition des eucaryotes montre des
différences entre la régie SD2C et les régies en rotation trois cultures aux deux sites
d’étude, mais pas entre la présence et I’absence de couvert végétal dans les deux régies

en rotation a trois cultures (Tableau 1.5, Figure 1.5).

Tableau 1.5 PERMANOVA de la composition microbienne entre les régies des sols
prélevés au printemps 2019 aux deux sites d'é¢tude, 1’astérisque (*) représente une
différence statistiquement significative (p-value < 0.05)

Régies SCV-SD3C SD3C-SD2C SCV-SD2C

Facteur F p-value F p-value F p-value

Sainte-Marthe

Bactéries 0.98 0.43 1.71 0.04* 1.18 0.19
Eucaryotes 1.18 0.14 1.42 0.03* 1.39 0.03*
Montmagny

Bactéries 1.92 <0.01%* 1.41 0.02* 1.77 0.02*
Eucaryotes 1.45 0.11 1.47 0.01* 1.71 0.01*

Le précédent cultural en revanche ne montre pas d’impact sur la composition
bactérienne, et seules les parcelles cultivées en soya en 2018 se distinguent des autres
en termes de composition des eucaryotes (Tableau 1.6, Figure 1.5). L’Annexe F
présente en détail les abondances relatives des 10 premiers phyla bactériens et
eucaryotes, on observe peu de différences entre les huit parcelles a ce niveau
taxonomique. Les phyla bactériens les plus abondants (> 10 %) a Sainte-Marthe et
Montmagny respectivement sont les Actinobactéries (29.3-33.6 % et 20.1-25.4 %), les
Protéobactéries (18.1-22.4 % et 25.2-28.6 %), les Acidobactéries (9.9-11.5 % et 13-
16.3 %) et les Chloroflexes (11.2-13.6 % et 10.9-12.8 %). Les phyla eucaryotes les plus
abondants aux deux sites d’étude appartiennent aux champignons, les Ascomycetes

(39.3-52.6 % et 26.2-49.1 %) et les Mucoromycetes (12.3-28.9 % et 5.7-16.6 %), et
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aux protistes, les Cercozoaires (8.6-46.5 % et 12.4-24.9 %). L’analyse DESeq2 montre
des effets des traitements sur des ASV de ces phyla.

Tableau 1.6 PERMANOVA de la composition microbienne entre les précédents
culturaux des sols prélevés au printemps 2019 aux deux sites d'étude, I’astérisque (*)
représente une différence statistiquement significative (p-value < 0.05)

Précédent  pSoya-pMais pSoya-pBIlé pMais-pBIlé

Facteur F p-value  F p-value  F p-value

Sainte-Marthe

Bactéries 1.02 0.37 1.39 0.10 1.07 0.34
Eucaryotes 1.25 0.09 1.32 >0.05 1.29 0.06
Montmagny

Bactéries 1.24 0.13 1.03 0.35 1.15 0.16
Eucaryotes 1.79 0.01* 1.48 0.02* 1.11 0.29

L’analyse des bactéries montre que les ASV ont été plus impactés par la rotation (SD3C
par rapport a SD2C) que par le couvert végétal (SCV par rapport a SD3C). La plupart
des ASV impactés appartiennent aux principaux phyla, mais n’ont pas été affectés de
la méme manicre par les traitements aux deux sites. Des ASV des Protéobactéries ont
¢té impactés par la rotation, positivement a Sainte-Marthe et négativement a
Montmagny, et par le couvert végétal positivement et négativement a Sainte-Marthe et
négativement a Montmagny. La rotation a impact¢ des ASV appartenant aux
Actinobactéries, positivement a Sainte-Marthe et positivement et négativement a
Montmagny et les plantes de couverture ont affecté négativement des ASV des
Acidobactéries (Figure 1.6). L’analyse des eucaryotes montre également que la rotation
a impacté plus d’ASV que les plantes de couverture, mais les deux traitements ont peu
impacté les phyla les plus abondants dont les champignons. La rotation a eu un impact
négatif sur des ASV des Ascomycetes a Sainte-Marthe et des ASV des Cercozoaires a
Montmagny (Figure 1.7).
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1.4 Discussion

1.4.1 Impact des régies de culture sur la biomasse des microorganismes
1.4.1.1 Pas d’effet visible des régies

La biomasse microbienne est couramment estimée par des méthodes comme ’analyse
du carbone de la biomasse microbienne (MBC), de I’azote de la biomasse microbienne
(MBN) ou des acides gras phospholipidiques (PLFA). Les méta-analyses ont montré
que la biomasse microbienne a tendance a augmenter avec les plantes de couverture
(Kim et al., 2020) ou la rotation des cultures (McDaniel ef al., 2014). Quelques études
ont toutefois montré qu’elle peut ne pas étre impactée par cette augmentation de
diversité végétale (Sapkota ef al., 2012; Tiemann ef al., 2015), en effet la diversité des
familles de plantes peut €tre un facteur plus important que seulement le nombre
d’especes présentes. Cela pourrait étre reli¢ a la diversité des exsudats racinaires
provenant d’especes fonctionnellement différentes (Steinauer et al., 2016). La
quantification par qPCR a commencé a étre utilisée pour estimer le dénombrement
microbien moléculaire (Albright et al., 2020; Kuske et al., 2019). 11 existe encore peu
de données concernant I’emploi du dénombrement moléculaire pour évaluer les effets
des plantes de couverture sur la communauté microbienne. Les résultats de la présente
étude suggerent que ni la rotation des cultures ni le couvert végétal n’ont eu d’impact
sur le dénombrement microbien moléculaire extraite de sols prélevés au printemps
2019. Romdhane et al. (2019), en utilisant la méme méthode, n’ont également pas
observé de différence d’abondance bactérienne par la présence de plantes de couverture
ni par les différents degrés de diversité végétale allant de deux a huit especes de
plusieurs familles différentes (Iégumineuses, graminées, cruciféres et autres). Les
différentes méthodes utilisées pour estimer la biomasse peuvent aboutir a des résultats
divergents, particulierement entre 1’analyse de biomasse par la méthode MBC,

couramment utilisée par le passé pour estimer la biomasse microbienne, par rapport
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aux méthodes PLFA et qPCR. L’utilisation de 1’analyse par MBC serait en effet moins
reproductible (Zhang et al., 2017).

Notre échantillonnage a été réalisé au printemps, avant le semis des plantes de
couverture et de la culture principale. Les résultats reflétent donc 1’absence d’effets
visibles a long terme apres 1’hiver, malgré un cycle trisannuel de culture en rotation et
en systeme SCV. La métanalyse de Kim ez al. (2020) a montré que les effets des plantes
de couverture sur la biomasse microbienne sont plus ou moins visibles selon la période
de I’échantillonnage et la présence ou 1’absence des plantes de couverture et de la
culture commerciale. En revanche, le moment ou les effets des plantes de couverture
sont les plus visibles différait en fonction de la méthode d’estimation de la biomasse
utilisée (MBC ou PLFA). De plus, le climat peut influencer les résultats observés, les
plantes de couverture ont été développées pour lutter contre 1’érosion des sols dans les
pays du sud, ce qui peut expliquer en partie les différences observées par rapport a notre
¢tude. En effet, sous un climat tempéré froid, les effets des plantes de couverture sur la
biomasse auraient tendance a étre moins importants que sous des climats tropicaux ou
tempérés (Kim et al., 2020). Les précipitations annuelles et la structure du sol ont aussi
une influence sur les effets observés des plantes de couverture sur la biomasse

microbienne (Muhammad et al., 2021).

1.4.1.2 Effets des régies de culture sur le rapport bactéries/champignons

Dans les parcelles sans couvert végétal a Montmagny, nous avons observé un rapport
bactéries/champignons plus faible dans le précédent soya que dans le précédent mais
pour les parcelles cultivées en SD3C. Dans ces parcelles, le soya avait été précédé par
du mais, et le mais par du blé, ce qui peut expliquer la présence plus importante de
champignons dans les sols de précédent soya. En effet, le soya est dégradé plus
rapidement et favorise les bactéries mais le mais favorise la présence des champignons
a long terme (Broder et Wagner, 1988). Les résidus de blé peuvent également favoriser

la présence des champignons (Li, D. ef al., 2019), mais la quantité plus abondante de
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résidus de mais pourrait expliquer cette différence. Dans les parcelles cultivées en
SD2C en revanche, les champignons ont été favorisés dans le précédent mais par
rapport au précédent soya. Dans ces parcelles, seuls le mais et le soya ont ét€¢ mis en
rotation. Le précédent mais a été cultivé en mais deux fois durant les trois derniéres
années, notamment durant la premiére année du projet. La décomposition des résidus
de mais plus anciens dans le précédent mais a pu favoriser les champignons dans cette
parcelle par rapport au précédent soya ou les résidus de soya de I’année précédente ont

pu a I’inverse favoriser les bactéries a court terme.

Les effets de la rotation des cultures sur le rapport bactéries/champignons sont
différents entre les précédents culturaux a Montmagny et ne sont pas visibles a Sainte-
Marthe. Dans les parcelles sans couvert végétal, c’est dans la rotation a trois cultures
SD3C que le rapport est le plus faible dans le précédent soya, alors que dans le
précédent mais, c’est dans la rotation a deux cultures SD2C. Pourtant, on aurait pu
s’attendre a ce que la rotation des cultures favorise les champignons par rapport aux
bactéries. En effet, Six et al. (2006) ont montré qu’une plus grande rotation des cultures
peut favoriser les champignons. Cependant, dans notre cas, les parcelles avec la plus
faible diversité végétale sont déja minimalement en rotation a deux cultures et 1’ajout
de blé dans la rotation a trois cultures n’est survenu qu’une fois dans la rotation depuis
la mise en place des parcelles en 2016. Aprés dix années de cultures allant de
monoculture a rotation a cinq cultures, Tiemann et al. (2015) n’ont pas observé de
différences d’équilibre entre bactéries et champignons liées a la diversité végétale dans
les agrégats supérieurs a 0.25 mm, mais ils ont observé un rapport plus faible dans les
rotations ayant le plus de diversité végétale dans les microagrégats. En effet, les
bactéries sont plus abondantes et diversifiées dans les microagrégats (Bach et al.,

2018).

Dans notre étude, les champignons ont été favorisés par les plantes de couverture dans

le précédent soya, significativement 8 Montmagny, avec la méme tendance observée a
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Sainte-Marthe. Les champignons peuvent étre favorisés par rapport aux bactéries avec
I’augmentation de diversité fonctionnelle des plantes (Finney et al., 2017; Lange et al.,
2014). Ceci peut étre liée a ’augmentation de la biomasse racinaire et aux variations
d’exsudats racinaires (Eisenhauer et al., 2017). Cependant, dans les autres précédents
de culture, cette différence de rapport n’est pas observée, ce qui est surprenant,
notamment dans les parcelles précédemment cultivées en blé€ ou on aurait pu s’attendre
a un impact du fait de la diversité de plantes de couvertures apportées durant 1’année
précédente (10 especes de 6 familles différentes a Sainte-Marthe et 7 especes de 4
familles a Montmagny). Bien que quelques variations d’équilibre microbien
champignon/bactéries soient observées, il est peu probable que celles-ci aient un
impact significatif a ce niveau sur les fonctions du sol comme 1’accumulation de
matiere organique par les champignons en ’absence de variation de biomasse

microbienne (Kallenbach et al., 2016; Six et al., 2006).

1.4.2 Influence des régies sur la diversité bactérienne
1.4.2.1 Effet des rotations

Nous n’avons pas observé d’effet significatif de la rotation des cultures sur la richesse
bactérienne mesurée par les indices de Shannon et de Chaol. Dans la méta-analyse de
Venter et al. (2016), I’augmentation de la diversité végétale a montré des effets positifs
sur I’indice de Shannon des bactéries, champignons et archées. En revanche, les
résultats sont dépendants de la méthode utilisée, et les études utilisant le séquencage
ont plutdt montré une diminution de I’indice de Shannon mais les données disponibles
par cette méthode sont encore rares. D’autres études n’ont pas observé de modification
de la richesse bactérienne en passant de monoculture a une rotation de mais-soya

(Chamberlain ef al., 2020), ni en ajoutant du blé dans la rotation mais-soya (Peralta et

al., 2018).
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Notre étude a montré des différences significatives de composition entre la rotation a
deux cultures et la rotation a trois cultures aux deux sites d’étude. Les effets de 1’ajout
du blé dans le systéme de rotation mais-soya sur la composition microbienne sont déja
présents apres seulement un cycle trisannuel de rotation. L’étude des ASV spécifiques
au sein de chaque phylum permet de détecter des différences, bien que les abondances
relatives des phyla soient similaires entre les parcelles. En revanche, il n’y a pas de
différences entre les précédents culturaux. Dans 1’étude de Chamberlain et al. (2020),
des différences de composition ont également €té observées entre les rotations autant a
I’automne qu’au printemps a des niveaux taxonomiques plus faibles, mais les
compositions entre les cultures d’intérét pour la méme rotation ne différent pas. Ceci
indique que la rotation a un effet sur la composition sans que celle-ci soit tres différente
d’une culture a I’autre. Peralta et al. (2018) en revanche n’ont pas rapporté de variations
de la composition microbienne entre les rotations mais-soya et mais-soya-blé apres 12

années de culture.

1.4.2.2 Effet des plantes de couverture

L’implantation des couverts végétaux n’a pas eu d’impact sur la richesse bactérienne
observée en début de saison. Bien que des couverts végétaux aient été présents durant
les années de culture précédentes, 1’échantillonnage a été réalisé avant les nouveaux
semis de plantes de couverture, et la surface couverte par les végétaux était similaire
entre les parcelles a ce moment-1a (Chapitre 2). Romdhane et al. (2019) ont obtenu les
mémes résultats, autant au début qu’en fin de saison agricole. Dans une autre étude ou
les échantillonnages ont été réalisés en début de saison apres le semis des plantes de
couverture, mais avant leur germination, les indices de diversité dans les rotations ne
comprenant pas de couverts végétaux étaient les plus élevés. Cette observation pourrait
s’expliquer par la présence d’adventices en plus grande quantité dans les traitements
sans plantes de couverture, qui peuvent également impacter les communautés

microbiennes (Peralta et al, 2018). D’autres études ont montré que la richesse
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bactérienne peut étre affectée positivement par les plantes de couverture, mais les effets
sont plus visibles en condition de labour qu’en pratiques d’agriculture de conservation,
puisque celles-ci pourraient protéger les communautés microbiennes des effets néfastes
du labour (Kim et al., 2020). L’absence de travail du sol dans toutes nos parcelles
pourrait expliquer 1’absence de différence de richesse observée comparativement a ces

études.

La composition bactérienne différe significativement entre la présence et 1’absence de
plantes de couvertures a Montmagny. Cette différence n’est pas visible a Sainte-Marthe,
mais les couverts végétaux ont eu plus de difficulté a s’implanter. Chamberlain et al.
(2020) n’ont pas observé d’influence des plantes de couverture sur la composition
bactérienne lors de leur premicre année d’implantation. En revanche, dans leur étude,
les variations de communautés du sol ont été reliées a des variations de pH et de matiére
organique. Dans les différents mélanges de plantes de couverture testés, seuls ceux a
deux especes ne comprenant pas de légumineuses ont eu un effet sur la composition
microbienne par rapport au sol nu dans I’étude de Romdhane et al. (2019). En revanche,
ils ont montré que les différences de stratégies de terminaison des couverts végétaux
(gel, roulage ou glyphosate) ont un plus gros effet sur les communautés bactériennes,
en modifiant la composition du sol en carbone organique et azote total. Peralta et al.
(2018) ont montré que les modifications de composition liées a 1’augmentation de
diversité végétale peuvent également avoir un effet positif sur le potentiel de réduction
des maladies. Cependant, dans leur étude, la composition a principalement pu étre

expliquée par les caractéristiques physico-chimiques du sol (texture et humidité).

1.4.2.3 Implications fonctionnelles potentielles

Les deux composantes de gestion des cultures, les rotations et la présence de couverts
végétaux, ont affecté positivement et négativement des ASV des Protéobactéries. Ce
phylum est le plus abondant dans les sols. Bien qu’il comprenne de nombreuses especes

cultivables, beaucoup de séquences ne sont pas encore assignées a un genre et les
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connaissances sur ce groupe bactérien sont a améliorer (Janssen, 2006; Spain ef al.,
2009). Elles ont par exemple été reliées positivement a la minéralisation du carbone
(Fierer et al., 2007). Certains genres comme les Pseudomonas peuvent étre utilisés en
tant que rhizobactéries favorisant la croissance des plantes et aider la résistance aux
maladies provenant du sol (Lugtenberg et Kamilova, 2009). Les rotations ont affecté
surtout positivement certains ASV du phylum des Actinobactéries. Les Actinobactéries
sont retrouvées dans de nombreux écosystémes différents et comptent pour une
moyenne de 13 % des bactéries (Janssen, 2006). Elles se retrouvent plus en abondance
dans les sols au pH ¢éleveé (Lauber ef al., 2009) ou riches en matiere organique (Barka
et al., 2016). Elles jouent un rdole important dans la décomposition de la matiere
organique, notamment par leur capacité a détruire la cellulose des plantes et sont donc
essentielles dans le cycle du carbone (Lewin et al., 2016). Elles sont aussi connues pour
avoir des interactions bénéfiques avec les plantes mais elles peuvent étre aussi
pathogenes (Barka et al., 2016). Les couverts végétaux ont plutot affecté négativement
des ASV des Acidobactéries. Les Acidobactéries représentent en moyenne 20 % des
communautés bactériennes. Malgré leur grande abondance, elles ont longtemps été
méconnues car difficiles a cultiver en laboratoire (Janssen, 2006). Les différents
groupes qui composent ce phylum sont sensibles notamment au pH (Jones et al., 2009).
Les ¢tudes des génomes de ces sous-groupes peuvent indiquer de grandes différences
dans le métabolisme du carbone et de 1’azote, et les différentes études
environnementales se basant souvent sur le niveau taxonomique du phylum ne
permettent pas de connaitre précisément les implications écologiques (Kielak et al.,
2016). Par exemple, les Acidobactéries ont été reliées a de faibles taux de
minéralisation du carbone (Fierer ef al, 2007) ou au contraire a une plus grande
disponibilité¢ du carbone organique (Jones et al., 2009). D’autres différences de
composition entre les deux systeémes de rotation et la présence des couverts végétaux
peuvent également se situer au niveau des ASV des phyla plus rares. De plus, dans
notre étude les ASV des différents phyla ont trés peu pu étre attribuées a des especes

ou a des genres en particulier. L’amélioration de I’attribution des séquences a des rangs
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taxonomiques inférieurs et des connaissances sur ces rangs taxonomiques permettrait
dans le futur d’améliorer la compréhension des implications fonctionnelles des

changements de composition observés (Fierer, 2017).

1.4.3 Effet des régies de culture sur la diversité eucaryote

L’implantation des plantes de couverture a montré un effet sur la richesse des
eucaryotes avec une diminution des indices de Shannon et de Chaol entre les parcelles
avec couverts végétaux par rapport aux parcelles sans couverts. L’indice de Chaol est
influencé par les groupes plus rares, ce qui peut expliquer pourquoi la PERMANOVA
ne montre pas de modification de composition. La rotation des cultures en revanche a
montré quelques effets sur des ASV appartenant aux phyla les plus abondants des
champignons, les Ascomycetes, et des microfaunes, les Cercozoaires. La
PERMANOVA ayant montré une différence significative de composition des
eucaryotes, il se pourrait que les phyla plus rares aient aussi été affectés. Dans 1’étude
de Liu, H. et al. (2019), I’apport de diversité végétale par rotation des cultures a
diminué les indices de diversité des champignons, affectant la composition a la fois des
groupes pathogenes et bénéfiques, pouvant affecter positivement les plantes en culture.
A D’inverse Liu, J. et al. (2019) ont observé une augmentation de diversité avec la
rotation des cultures et avec également des effets sur les champignons pathogeénes.
Dans leur étude, Ai et al. (2018) ont comparé la composition des champignons entre
une rotation soya-blé et une rotation mais-soya. Comme dans notre étude, la rotation
des cultures n’a pas eu d’effet sur ’abondance relative du phylum le plus abondant, les
Ascomycetes, mais a montré des effets au niveau de plusieurs familles. Les
Ascomycétes sont connus pour étre particulierement impliqués dans la dégradation de
la cellulose (De Boer ef al., 2005). Schmidt et al. (2019) ont montré un impact négatif
des plantes de couverture sur ’abondance relative des Ascomycetes, avec une
augmentation de la diversité phylogénétique. Dans leur étude, les taxons les plus

abondants ont cependant été peu affectés par les couverts végétaux, mais plus par le
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labour, indiquant également que les autres pratiques agricoles peuvent avoir plus
d’impact sur les champignons. Les Cercozoaires représentent un des taxons dominants
des protistes (Bates er al., 2013). Ils peuvent étre phagotrophes, autotrophes ou
parasitaires (Cavalier-Smith et Chao, 2003). Comme les autres protistes, leurs
implications dans les sols agricoles sont encore peu ¢étudiées, pourtant, ils sont
importants dans le microbiome du sol et peuvent étre affectés par les pratiques agricoles

comme la fertilisation (Xiong et al., 2018).

1.5 Conclusion

Cette étude est une premiere évaluation des impacts de I’augmentation de la diversité
végétale par D'implantation de plantes de couvertures, sur les communautés
microbiennes dans le contexte agricole des grandes cultures québécoises, ou les
connaissances sont pour le moment absentes. L’ajout de bl¢é dans la rotation mais-soya
et celui des plantes de couverture n’ont pas eu d’effet ni sur la biomasse microbienne
totale ni sur la richesse bactérienne. En revanche, le rapport bactéries/champignons et
la richesse des eucaryotes ont été¢ légerement impactés par les traitements. De plus,
I’apport de diversité végétale a eu un effet sur la composition bactérienne et eucaryote
apres seulement un cycle de rotation. Cela confirme notre hypothése que 1’apport de
diversité¢ végétale peut influencer la diversité des communautés microbiennes du sol.
En revanche, cela n’a pas confirmé que cette augmentation de diversité végétale
influence la quantité des microorganismes. L’étude de la composition microbienne, a
la fois bactérienne mais aussi eucaryote, pourrait ainsi étre un indicateur de sant¢ des
sols plus sensible que d’autres couramment utilisés comme la biomasse microbienne.
Notre étude montre que les pratiques d’agriculture de conservation qui augmentent la
diversité végétale par des rotations plus diversifiées et I’implantation de plantes de
couverture ont un impact sur les communautés microbiennes des sols agricoles dans
les grandes cultures du Québec. L’étude plus précise des implications fonctionnelles

des observations actuelles sur les différents groupes microbiens étudiés permettrait de
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comprendre comment ces pratiques d’agriculture de conservation influent sur la
capacité de production et de maintien des services écosystémiques de ces sols agricoles.
Le Chapitre 2 évalue ’effet des régies et des applications d’HBG associées sur la

persistance du glyphosate et de I’AMPA en lien avec ces communautés microbiennes.
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2.0 Résumé

Avec la commercialisation des plantes génétiquement modifiées et 1’utilisation des
herbicides a base de glyphosate (HBG), les pratiques d’agriculture de conservation
s’imposent de plus en plus souvent comme un choix pour les producteurs de grandes
cultures dans le monde, en particulier au Québec. L’objectif de cette étude était
d’observer si I’implantation de régies d’agriculture de conservation peut influencer la
persistance du glyphosate et de son principal produit de dégradation, ’AMPA, dans les
sols. La premiere hypothese était que les régies de culture peuvent influencer la
persistance du glyphosate et de I’AMPA. La deuxi¢éme hypothese était que les
communautés microbiennes des sols peuvent jouer un role dans la dissipation du
glyphosate et de I’AMPA par leur capacité de dégradation. Nous avons mesuré les
teneurs en glyphosate et en AMPA dans les sols de trois régies de culture comprenant
deux types de rotation (mais-soya et mais-soya-bl¢) et la présence ou 1’absence de
plantes de couverture dans la rotation a trois cultures, a deux sites, I’un en Montérégie
(Sainte-Marthe) et I’autre dans la région Chaudiere-Appalaches (Montmagny). Nous
avons observé des teneurs moyennes en glyphosate de 0.17 et 0.08 pug g”!' et en AMPA
de 0.50 et 0.42 pg g'' a Sainte-Marthe et 8 Montmagny respectivement. Les teneurs en
glyphosate et en AMPA dans les sols sont restées équivalentes entre les trois régies
méme si des variations significatives ont ¢t¢ observées entre les parcelles surtout en
début de saison de la derniere année de culture. Des teneurs en glyphosate et en AMPA
supérieures aux quantités correspondant aux applications de 1’année d’HBG ont été
observées dans la premicre couche de sol (0-20 cm) dans certaines parcelles, indiquant
une persistance de ces deux composés. Les variations de teneurs observées pourraient
provenir d’une plus grande rétention par la présence plus importante de résidus dans la
régie avec plantes de couverture. Les variations de dissipation du glyphosate et de
I’AMPA dans les sols ont également pu étre influencées par la composition des
communautés microbiennes des sols de ces régies, surtout en début de saison. Les phyla
les plus abondants dans les sols ont montré des variants de s€quence d’amplicon (ASV)
corrélés a la fois positivement et négativement a la dissipation de ces composés. Des
ASV des phyla des Protéobactéries et des Firmicutes notamment, dont certaines
especes sont connues pour dégrader le glyphosate, ont été reliés a cette dissipation. La
composition des eucaryotes pourrait aussi jouer un rdle dans la dissipation du
glyphosate et de I’AMPA.

Mots clés : herbicides a base de glyphosate, glyphosate, AMPA, séquengage 16S,
communautés microbiennes, agriculture de conservation
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2.1 Introduction

Les herbicides a base de glyphosate (HBG) sont les plus vendus dans le monde
notamment depuis la commercialisation des plantes génétiquement modifiées en 1996,
la grande majorité étant congues pour y étre résistantes (Benbrook, 2016). Les HBG se
sont impos€s comme une alternative au travail du sol pour la gestion des adventices
dans ces cultures (Dill et al., 2008). Le glyphosate étant un herbicide a large spectre, il
a longtemps été considéré comme idéal pour la gestion des adventices, et réputé
biodégradable rapidement (Duke et Powles, 2008). En conséquence de leur utilisation
massive, on retrouve aujourd’hui 53 espéces végétales d’adventices devenues
résistantes aux HBG dans le monde et ce nombre augmente rapidement (Heap, 2021;
Heap et Duke, 2018). De plus, le glyphosate et ’AMPA sont fréquemment détectés
dans les sols et les eaux de surface ainsi que dans une moindre mesure dans les eaux
souterraines (Aparicio et al., 2013; Battaglin et al., 2014; Giroux, 2019; Struger et al.,
2008). Dans les sols, le glyphosate peut avoir un temps de demi-vie variant de quelques
jours a plusieurs années (Carlisle et Trevors, 1988). Ces variations peuvent provenir du
type de sol (Nguyen et al., 2018), des conditions climatiques (Aparicio et al., 2013;
Lupi et al., 2019), des pratiques agricoles (Primost et al., 2017; Silva et al., 2018) et de
I’efficacité de la dégradation microbienne (la Cecilia et Maggi, 2018; Zhan et al.,
2018).

2.1.1 Structure du sol et résidus végétaux

Le glyphosate a une forte capacité d’adsorption aux particules de sol, les argiles et les
oxydes de fer et d’aluminium, c’est pourquoi on a d’abord considéré qu’il était trés peu
mobile une fois incorporé dans les sols. Cependant, cette adsorption dépend de
plusieurs facteurs notamment le pH du sol qui peut influer sur la charge du glyphosate,
la capacité d’échange cationique, la compétition avec le phosphore et la matiere

organique qui peut bloquer les sites de surface (Borggaard et Gimsing, 2008; Dollinger
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et al, 2015; Okada et al., 2016; Vereecken, 2005). Son principal produit de
dégradation, 1I’acide aminométhylphosphonique (AMPA) va également s’adsorber aux
particules de sol (Rampazzo et al., 2013). Les pratiques d’agriculture de conservation
consistant en 1’absence de travail du sol, I’augmentation de diversité végétale et la mise
en place d’une couverture du sol sont de plus en plus adoptées (Kassam ef al., 2018).
La diversification par I’ajout d’une culture de bl¢ dans les rotations mais-soya ainsi que
I’implantation de plantes de couverture entrent dans ce cadre. Le semis direct sous
couverture végétale permanente (SCV) est une de ces pratiques développées pour
limiter I’érosion du sol (Séguy et al., 2012; Vincent-Caboud ef al., 2017). Les plantes
de couverture présentent un potentiel de compétition avec les adventices (Baraibar et
al., 2017; Dorn et al., 2015) et donc de diminution de 1’utilisation des HBG. Elles
peuvent augmenter la proportion de macropores dans le sol et favoriser 1’infiltration de
I’eau (Cercioglu et al., 2018; Haruna et al, 2018). Malgré leur forte capacité
d’adsorption sur les particules de sol, le glyphosate et ’AMPA sont susceptibles d’étre
transportés notamment via ces macropores ou les fissures du sol a la suite d’évenements
de pluie de forte intensité apres application (Borggaard et Gimsing, 2008; Kjer et al.,
2005; Sorensen et al., 2006; Vereecken, 2005). Les HBG appliqués sur les plantes
vivantes peuvent étre captés et atteindre le sol plus lentement (Doublet et al., 2009).
En absence de labour, les cultures des années antérieures laissent des résidus qui
peuvent aussi avoir un impact sur la persistance des HBG dans les sols (Locke et al.,
2008). Le glyphosate peut étre adsorbé par les résidus des plantes de culture et des
plantes de couverture et en conséquence étre minéralisé plus lentement que lorsqu’il
entre en contact directement avec le sol, avec des variations en fonction du degré de
dégradation des résidus végétaux de l’espéce végétale (Cassigneul et al., 2015;
Cassigneul et al., 2016; Mamy et al., 2016). La minéralisation du glyphosate en
présence de résidus de mais peut étre plus rapide et plus importante qu’avec des résidus
de soya (Rampoldi ef al., 2011). Différents couverts végétaux et différentes rotations
de culture, comme I’ajout de blé dans la rotation mais-soya, pourraient donc impacter

la persistance du glyphosate dans le sol.
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2.1.2 Dégradation microbienne

Dans le sol, la dégradation du glyphosate s’effectue par les microorganismes,
principalement les bactéries, qui sont capables de dégrader le glyphosate et s’en servir
comme source de nutriments (Lo, 2010; Schowanek et Verstraete, 1990; Zhan et al.,
2018). La dégradation du glyphosate par les microorganismes peut aboutir a la
formation d’AMPA ou de sarcosine, ’AMPA ¢tant le principal produit de dégradation
retrouvé dans I’environnement (Sviridov et al., 2015; Zhan et al., 2018). Certaines
especes sont capables a leur tour de métaboliser ’AMPA en sous-produits de
dégradation, méthylamine, formylphosphonate ou formaldéhyde (Sviridov et al., 2015).
Cette dégradation du glyphosate peut avoir lieu méme lorsqu’il est adsorbé aux
particules de sol (Schniirer et al., 2006). Les couverts végétaux et les rotations
apportant plus de diversité végétale peuvent influencer la composition de la diversité
des communautés microbiennes (Chamberlain ef al., 2020; Manici et al., 2018; Peralta
et al., 2018; Venter et al., 2016) et potentiellement influencer cette capacit¢ de
dégradation du glyphosate. En revanche, le mode d’action du glyphosate consiste a
bloquer la 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate (EPSP) synthase qui intervient dans la
voie du shikimate chez les plantes, mais aussi chez certains microorganismes qui
peuvent étre sensibles au glyphosate (Funke et al., 2007). Des études en laboratoire ont
montré que |’utilisation de glyphosate peut avoir des effets sur la biomasse microbienne
des sols (Gomez et al., 2009; Haney et al., 2002), 1’activité microbienne des sols
(Araujo et al., 2003; Cherni et al., 2015; Widenfalk et al., 2008) et la composition
microbienne des sols (Imparato et al., 2016; Lancaster et al., 2010; Lane et al., 2012,
Newman ef al., 2016). Les études en champ ont montré que le glyphosate peut avoir
un impact sur la diversité des communautés microbiennes de la rhizosphére (Barriuso,
2012) et du sol (Guijarro et al., 2018; Vazquez et al., 2021). Seules quelques études
mettent en lien les applications d’HBG avec les communautés microbiennes par les
nouvelles méthodes d’analyse métagénomique en conditions agricoles réelles (Imfeld

et Vuilleumier, 2012). Les effets réciproques des communautés microbiennes et de la
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persistance du glyphosate et de I’AMPA dans les sols sont rares, a cause de la difficulté

méthodologique de détecter ces deux composés dans 1I’environnement (Valle et al.,

2018).

2.1.3  Objectifs et hypotheses

L’objectif principal de cette étude est d’évaluer la persistance du glyphosate et de
I”’AMPA dans les sols de grandes cultures en lien avec les communautés microbiennes

selon différentes régies de culture.

Le premier sous-objectif est d’observer si une corrélation existe entre les teneurs de
glyphosate et d’AMPA mesurées dans les sols et les différentes régies de culture et les
doses d’HBG appliquées. L hypothese premiere est que les teneurs de glyphosate et
d’AMPA mesurées dans les sols sont liées aux différentes doses d’HBG appliquées
dans les régies de culture. La deuxieme hypothése est que la structure du sol et les
différents résidus peuvent impacter la persistance du glyphosate et de I’AMPA dans les

sols.

Le deuxiéme sous-objectif est d’analyser si les communautés microbiennes peuvent
avoir un effet positif ou négatif sur la dissipation du glyphosate et de ’AMPA. Cette
dissipation peut provenir d’une part de la dégradation microbienne de ces composés et
d’autre part de la lixiviation. L’hypothese est que les régies et leur cumul des doses
appliquées d’HBG peuvent modifier la composition microbienne des sols et leur

capacité de dégradation du glyphosate et de I’AMPA.
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2.2 Matériel et méthodes

2.2.1 Régies de culture des parcelles expérimentales

Les échantillonnages de sol ont été réalisés dans neuf parcelles expérimentales de
12 m x 200 m mises en place en 2016 chez deux producteurs de grandes cultures au
Québec. Le site de Sainte-Marthe en région Montérégie Ouest (45°24,025° N, -
74°20,890' O) est constitué d’un sol argileux, et celui de Montmagny en région
Chaudiere-Appalaches (46°57,326' N, 70°33,775" O) d’un sol loameux-limoneux
(MAPAQ, 2011). Les parcelles sont toutes cultivées en semis direct, les rotations
comprennent du soya (Glycine max (L.) Merr. 1917), du mais (Zea mays (L.)) et du blé
tendre (Triticum aestivum (L.)). Les parcelles sont soit en rotation a deux cultures mais-
soya (SD2C) soit en rotation a trois cultures mais-soya-blé. Dans les rotations a trois
cultures, les parcelles sont soit seulement en semis direct (SD3C) soit en semis direct
avec plantes de couverture (SCV). Le dispositif détaillé est présenté dans le Chapitre 1,
et les opérations agricoles depuis 2016 sont répertoriées en Annexe A. Les plantes de
couverture de I’année 2019 dans les parcelles SCV sont détaillées ci-dessous. A Sainte-
Marthe dans la parcelle 3 cultivée en soya, de la luzerne (Medicago sativa (L.)) a été
semée au milieu de 1’ét¢ ainsi que du blé d’automne deux semaines avant
I’échantillonnage de fin de saison (2019 T3), ce blé d’automne a également ét¢ semé
dans la parcelle 1 cultivée en soya SD3C. Dans la parcelle 6 cultivée en blé tendre, le
couvert de luzerne a été semé au début de 1’été, et un mélange de sarrasin (Fagopyrum
esculentum Moench, 1794), féverole (Vicia faba (L.)), tournesol (Helianthus annuus
(L.)), phacélie (Phacelia Juss., 1789), pois 4010 (Pisum sativum (L.)), radis fourrager
(Raphanus sativus (L.) var. oleifera), avoine (Avena sativa (L.)) et luzerne a été semé
un mois avant 1’échantillonnage 2019 T3. Dans la parcelle 9 cultivée en mais, un
mélange de luzerne, tréfle incarnat (7rifolium incarnatum (L.)), radis (Raphanus
sativus (L.)), et navet fourrager (Brassica napus subsp. Rapifera Metzg. 1833) a été

semé en début d’été. A Montmagny, dans la parcelle 3 cultivée en soya, il n’y a pas eu
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de plantes de couverture semées en début de saison, mais du blé¢ d’automne a été semé
une semaine avant 1’échantillonnage 2019 T3 (également dans la parcelle 1 cultivée en
soya SD3C). Dans la parcelle 6 cultivée en blé tendre, il n’y a pas non plus eu de plantes
de couverture semées en fin de saison a cause de la récolte tardive. Dans la parcelle 9
cultivée en mais, du radis fourrager, du navet fourrager, du trefle incarnat et de la

luzerne ont été semés durant 1’été.

2.2.2 Applications d’herbicides

Les doses d’ingrédient actif des HBG utilisées dans les parcelles cultivées en mais et
soya ont été choisies par les producteurs chaque année en fonction des besoins pour
gérer les adventices (Tableaux 2.1 et 2.2).
Tableau 2.1 Quantité de glyphosate (en teneurs d’ingrédient actif en kg ha-') appliquée
dans chaque parcelle annuellement et depuis le début du projet sur le site de Sainte-

Marthe. La culture indiquée est celle de la derniére année de culture (2019) et chaque
culture annuelle est indiquée avec (s) soya, (m) mais et (b) blé

Parcelle 2017 2018 2019 Cumul total
SCV Soya 0.00 (b) 0.00 (m) 2.70 (s) 4.59
SD3C Soya 1.08 (b) 2.70 (m) 2.70 (s) 8.37
SD2C Soya 0.73 (s) 2.70 (m) 2.70 (s) 8.02
SCV Mais 0.73 (s) 0.00 (b) 2.59 (m) 5.21
SD3C Mais 0.73 (s) 0.00 (b) 2.59 (m) 5.21
SD2C Mais 1.46 (m) 2.59 (s) 2.59 (m) 8.53
SCV BIlé 0.73 (m) 1.08 (s) 0.00 (b) 2.89

SD3C Blé 1.46 (m) 2.59 (s) 1.35 (b) 6.48
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Tableau 2.2 Quantité de glyphosate (en teneurs d’ingrédient actif en kg ha!) appliquée
dans chaque parcelle annuellement et depuis le début du projet sur le site de
Montmagny. La culture indiquée est celle de la derniére année de culture (2019) et
chaque culture annuelle est indiquée avec (s) soya, (m) mais et (b) blé

Parcelle 2017 2018 2019 Cumul total
SCV Soya 0.00 (b) 0.00 (m) 1.81 (s) 1.81
SD3C Soya 0.00 (b) 1.57 (m) 1.81 (s) 3.38
SD2C Soya 0.72 (s) 1.57 (m) 1.57 (s) 3.86
SCV Mais 0.72 (s) 0.00 (b) 1.57 (m) 2.29
SD3C Mais  0.72 (s) 0.00 (b) 1.57 (m) 2.29
SD2C Mais  0.72 (m) 1.57 (s) 1.57 (m) 3.86
SCV BIlé 0.72 (m) 0.54 (s) 0.00 (b) 1.26
SD3C Blé 0.72 (m) 1.57 (m) 0.00 (b) 2.29

Les parcelles n’ont pas recu d’application d’HBG durant la culture du blé puisque
celui-ci n’est pas résistant au glyphosate. Cependant, des applications ont pu avoir lieu
apres la récolte du blé pour contrdler les adventices. En 2019, 1’application dans le
SD3C aeu lieu en fin de saison, mais avant I’échantillonnage de fin de saison 2019 T3.
Des herbicides autres que des HBG ont été utilisés dans les parcelles en fonction des

besoins des producteurs (Annexe G).

2.2.3  Echantillonnages des sols

Les échantillonnages des sols ont été réalisés au printemps avant que les cultures
d’intérét ne soient semées et que les HBG ne soient appliqués, en 2017 (2017 T1) et en
2019 (2019 T1) et en fin de saison avant la récolte du mais et du soya mais apres la
récolte du blé en 2019 (2019 T3) (Annexe A). Les carottes de sol a la profondeur 0-

20 cm ont été récoltées a I’aide d’une tariére (20 cm de profondeur et 3 cm de diamétre).
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Dans chaque parcelle, trois échantillons ont été prélevés, chacun de ces échantillons est
un composite de trois carottes homogénéisées dans un contenant avant d’étre

conservées a -20 °C.

2.2.4 Mesure des teneurs en glyphosate et AMPA dans les sols

Les teneurs en glyphosate et en AMPA dans les échantillons de sol ont été mesurées
selon la méthode développée par Alferness et Iwata (1994). Pour cela, les trois
¢chantillons composites de sols de chaque parcelle ont été lyophilisés a -50 °C pendant
48 heures puis broyés a 2 mm a 1’aide d’un mortier et d’un pilon. Un sous-échantillon
de 5 g de sol a été extrait pour chaque composite de sol par 1’ajout de 40 ml de solution
Alferness (0.25 mol I'! NHsOH et 0.05 mol I"' KH,PO4) suivi d’une agitation de
30 secondes au Vortex puis d’une agitation orbitale a 200 rpm pendant 40 minutes.
L’extrait a ensuite été centrifugé pendant 20 minutes a 2800 g et filtré a I’aide d’une
seringue et d’un filtre de 0.22 pm en Nylon Innosep™ SF25N (Canadian Life Science
Inc., Peterborough, ON, Canada). Ensuite, 40 ul d’extrait filtré ont été transférés dans
une fiole d’injection en verre auquel 10 ul d’acide aminophosphonoproprionique
(APPA) (1 pgpl') ont été ajoutés comme étalon interne. Le contenu des fioles
d’injection a été évaporé a sec sous flux continu d’azote. Les échantillons ont été
dérivatisés selon la méthode de Deyrup et al. (1985) par I’ajout de 500 ul de
trifluoroéthanol (TFE) et de1000 pl de trifluoroacétique anhydre (TFAA) et soumis au
chauffage a 100 °C pendant 1 heure. Apres refroidissement a température ambiante, le
contenu des fioles a de nouveau été évaporé sous flux d’azote. Les échantillons ont
finalement ¢été¢ dissous dans 1 ml d’acétate isopropylique et injectés sur un
chromatographe a phase gazeuse couplé a un détecteur a capture d’¢électrons (GC-ECD)
Varian 3800 (Varian Medical System, Palo Alto, CA, E.U.). La limite de détection (LD)
du glyphosate est de 0.02 pg g et celle de I’AMPA est de 0.03 pg g'. La limite de
quantification (LQ) du glyphosate est de 0.05 pgg' et celle de PAMPA est de
0.09 ug g!.
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2.2.5 Equations utilisées pour le traitement des données de glyphosate et d’AMPA
2.2.5.1 Teneurs théoriques

L’HBG utilisé est le Roundup WeatherMAX® (Bayer, Leverkusen, Allemagne). Les
applications d’HBG sont exprimées en kg ha'! d’ingrédient actif, et selon I’étiquette le
fournisseur indique 0.54 kg 1! d’ingrédient actif. Pour calculer I’équivalent glyphosate
présent dans le sol apreés application, nous avons supposé que tout le glyphosate
appliqué rejoint le sol et est incorporé dans la premiere couche de sol (0-20 cm). Cette
supposition constitue une surévaluation des quantités d’équivalent glyphosate présent
dans la couche de surface des sols, puisque les HBG appliqués peuvent étre captés par
les plantes, mais permet de comparer les différentes parcelles entre elles. Ainsi, la
formule (Eq 1) a été utilisée pour calculer la quantité d’ingrédient actif Appary (kg ha
1Y appliquée qui atteint totalement les 20 premiers cm du sol dans un hectare : T The

= Appaw x 10° ug / (10 x 10° cm? x 20 cm x Dso1 g cm’)), soit :

Appei _
Teiy the = ZX—D:ol (g g~ tde sol) Eq 1l

Les applications d’HBG en 2017 et en 2018 ont été¢ additionnées pour déterminer la
quantité cumulée d’HBG entre le début du projet en 2017 et I’échantillonnage 2019 T1
des sols, au printemps 2019 juste avant la premiére application d’HBG de 2019 (Appaiy
19 71). Le cumul théorique de la quantité appliquée d’HBG permet de déterminer la
teneur en équivalent-glyphosate théoriquement mesurable (Taiy e 19 T1) entre le début
du projet et I’échantillonnage 2019 T1. De méme, la totalité¢ des applications d’HBG
du début du projet en 2017 a la fin de saison 2019 (2019 T3) a été calculée (Appaly 19
Tot) pour calculer la teneur en équivalent-glyphosate théoriquement mesurable a 2019
T3 (Taly the 19 Tot) entre le début du projet et I’échantillonnage 2019 T3. Le cumul des
applications d’HBG entre 2019 T1 et 2019 T3 (Appaiy 19 13) a été utilisé pour calculer

le cumul théorique de teneur en équivalent-glyphosate mesurable lors de I’année 2019
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(Taiy the 1973). Nous avons pris comme estimation une densité apparente de sol (Dsol) de

1.4 g cm® a Sainte-Marthe et 1.3 g cm® 2 Montmagny (Ménard, 2014).

2.2.5.2 Teneurs en équivalent-glyphosate

Les teneurs en AMPA sont exprimées en €quivalent glyphosate en supposant que tout
I’AMPA trouvé dans les sols provient de la dégradation de glyphosate et en rapportant
les teneurs en AMPA (Tampa obs) aux teneurs en glyphosate auxquelles elles
correspondent en utilisant des rapports de masse molaire entre I’AMPA et le glyphosate.
Ceci permet 1’addition des teneurs en glyphosate et en AMPA (en glyphosate-
équivalent) (Tgq-gly obs) pour étre comparé avec les quantités de glyphosate appliquées

par année (Taly me) avec la formule suivante (Eq 2) :

Tampaobs X Mgy

TEq—gly obs = TGly obs T Eq2

Mampa
Avec Tay obs la quantité mesurée de glyphosate dans le sol (ug g de sol) et Tampa obs
la quantité mesurée d’AMPA dans le sol (ug g de sol), Mgy la masse molaire du
glyphosate (169.07 g mol™) et Mampa la masse molaire de I’AMPA (111.04 g mol™).
Le calcul a été fait a 2017 T1 (Tgqg-gly obs 17 T1), 2019 T1 (TEq-gly obs 19 T1) €t 2019 T3

(TEg-gly obs 19 T3)-

2.2.5.3 Fractions de dissipation d’équivalent glyphosate

La fraction de dissipation d’équivalent-glyphosate (FDEG) correspond a la proportion
de glyphosate et d’AMPA (en équivalent-glyphosate) qui s’est dissipée par rapport aux
quantités de glyphosate regues avec les applications d’HBG sur les sols. Les FDEG ont
¢été calculées a 2019 T1 (%ot 19 T1) pour évaluer la situation aprés les deux premicres
années du projet, a 2019 T3 pour évaluer la situation apres ’année 2019 d’ajout de
glyphosate (%ot 1913) €t pour évaluer I’évolution durant les trois années du projet (2017,

2018 et 2019) (%Tot 19 Tot) avec les équations respectives suivantes (Eq 3,4 et 5) :
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(TEq—gly obs 17 T1 + TGly the 19 Tl) - TEq—gly obs19T1

0,
/OTOt 19T1 —

X 100
Teq-giy obs1771 + TEq-gly the 191 Eq3

(TEq—gly obs19T1 + TGly the 19 T3) - TEq—gly obs 19T3

0,
/OTot 19T3 —

x 100
Teq—giy obs 1911 + TGiy the 1973 Eq 4

(TEq—gly obs 17 T1 + TGly the 19 Tot) - TEq—gly obs 19T3

0, —
A)Tot 19 Tot —

x 100
Teq—giy obs 1711 + Teiy the 1913 Eq 5

La FDEG maximale peut étre de 100 si I’intégralité du glyphosate appliqué a été dissipé
et elle peut étre négative si la quantit¢ mesurée de glyphosate et d’AMPA en
équivalent-glyphosate dans les 20 premiers centimetres de sol (Eq 2) est supérieure a
la teneur en équivalent-glyphosate théoriquement mesurable (Eq 1) pour la période

considérée.

2.2.6 Analyses microbiennes des sols

L’extraction d’ADN microbien, le contrdle qualité, le séquencage des amplicons
d’ADNr par Illumina MiSeq et les analyses bio-informatiques des séquences ont été
réalisées selon les méthodes décrites au Chapitre 1 pour chacun des sols prélevés lors

des échantillonnages 2019 T1 et 2019 T3.

2.2.7 Analyses statistiques

Pour le traitement statistique des teneurs mesurées en glyphosate et en AMPA des
échantillons dont les teneurs étaient inférieures a la LD, la valeur de la moitié de la LD
soit 0.01 pg g pour le glyphosate et 0.02 pug g™ pour I’AMPA a été utilisée. Pour les
¢chantillons dont les teneurs étaient inférieures a la LQ, la valeur de la moitié de la LQ
a été utilisée soit 0.03 ug g pour le glyphosate et 0.05 ug g pour I’AMPA. Les
analyses ont été réalisées sur le logiciel R (R Core Team, 2020) et les figures ont été

construites avec le progiciel ggplot2. L’analyse statistique des mesures des teneurs en
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glyphosate et AMPA (exprimées en équivalent-glyphosate), en glyphosate appliqué
(théorique) et des FDEG a été réalisée avec le progiciel agricolae. La normalité des
données a ét¢ déterminée a 1’aide d’un test de Shapiro-Wilk, les comparaisons des
données normales ont été réalisées par des ANOVA suivies de tests de Tukey pour les
contrastes, et par un test non paramétrique de Kruskal-Wallis avec une correction BH
pour les données non normales. La mise en lien des FDEG avec les variables de
richesse et de composition microbienne a été réalisée sur la plateforme QIIME 2™
(Bolyen et al., 2019). Le test de Spearman a été utilisé pour étudier la corrélation des
FDEG avec les données de richesse microbienne a 2019 T1 et 2019 T3 mesurée par
I’indice de Shannon. Le test de Mantel, avec corrélation de Spearman, a été effectué
pour observer la corrélation de la matrice de distance de Bray-Curtis de la composition
microbienne globale et 1a matrice de distance euclidienne des FDEG a 2019 T1 et 2019
T3. La composition spécifique identifiant les variants de séquence d’amplicon (ASV)
en lien avec la FDEG a 2019 T1 a été étudiée selon la méthode « Songbird » décrite
par Morton et al. (2019) dans QIIME 2™ : [’analyse différentielle a identifié¢ les ASV
qui sont en lien avec la dissipation du glyphosate par des régressions multinomiales de
chacun des ASV avec la FDEG pour obtenir un classement différentiel relatif des ASV
en lien avec cette variable correspondant au différentiel réel. Le log-ratio par régie est
ensuite calculé par le logarithme népérien du rapport de 1’abondance totale des ASV

corrélés positivement sur 1’abondance totale des ASV corrélés négativement.

2.3 Résultats

2.3.1 Applications d’HBG et teneurs en glyphosate et AMPA par régie

Les quantités maximales de glyphosate pouvant étre mesurées dans les sols (Eq 1) en
début d’année 2019 sont moindres pour le systeme SCV que pour les systemes SD2C
et SD3C aux deux sites, et inférieures pour le systéme SD3C que pour le systeme SD2C

uniquement 8 Montmagny. Les quantités appliquées et théoriquement mesurables dans
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les sols ont été différentes entre les régies en 2017 et en 2018 mais ont été similaires
en 2019 entre les régies d’une méme culture. Malgré ces différences d’application
d’HBG, seule la quantit¢ de glyphosate mesurée a 2019 T3 a Montmagny est
significativement plus élevée dans le systtme SD2C que dans le systéme SCV
(Tableaux 2.3 et 2.4). Aux deux sites, la FDEG a 2019 T1 (Eq 3) est négative dans les
parcelles SCV, la quantité mesurée d’équivalent-glyphosate (Eq 2) est supérieure a ce
qui aurait dii étre mesurable a la suite des applications ’HBG de 2017 et 2018 (Eq 1).
Ceci est d’autant plus notable que les estimations des apports d’équivalent-glyphosate
dans les sols sont maximales, en supposant que tout le glyphosate appliqué est tombé
sur le sol. Cette FDEG est significativement différente entre la régie SCV et les régies
SD3C et SD2C a Montmagny (Tableau 2.5). Le site ayant recu les doses d’application
de glyphosate les plus élevées durant le projet est celui dans lequel les teneurs en
glyphosate et en AMPA mesurées dans le sol sont les plus ¢levées, avec respectivement
0.17 et 0.50 pg g en moyenne a Sainte-Marthe et 0.08 et 0.42 ug g' & Montmagny
pour les sols prélevés en 2017 T1, 2019 T1 et 2019 T3.

2.3.2 Teneurs en Glyphosate et AMPA mesurés et FDEG par parcelle
2.3.2.1 Teneurs en Glyphosate et AMPA mesurés a 2017 T1

A 2017 T1, aucune différence significative de teneurs mesurées de glyphosate et
d’AMPA dans les 8 parcelles n’était observée a Sainte-Marthe. Cependant, a
Montmagny, on observe des différences entre les parcelles. Les teneurs mesurées a
2017 T1 ont été retranchées pour calculer la part de glyphosate regue a la suite des

applications d’HBG pour prendre en compte ces variations aux deux sites (Tableaux

2.3 et 2.4).



Tableau 2.3 Moyennes des teneurs mesurées (ug g'') en Glyphosate et en AMPA (rapportées en équivalent-glyphosate) et des estimations de glyphosate appliqué
par parcelle (n=3) et par régie a Sainte-Marthe, les groupes statistiques ont été attribués pour une p-value < 0.05. Les lignes indiquant une p-value sont les
résultats des tests statistiques entre les teneurs a 2019 T1 et a 2019 T3, en glyphosate, en AMPA et en équivalent-glyphosate, 1’astérisque (*) indique une

différence significative (p < 0.05) 56
Prec (2016) Soya Soya Mais Mais Mais Soya Blé Blé
Prec (2018) pMais pMais pMais pBIlé pBIlé pSoya pSoya pSoya Régie
Parcelle 2 2
p-value SCvV SD3C SD2C SCV SD3C SD2C SCV SD3C p-value SCV SD3C  SD2C

(2019) Soya Soya Soya Mais Mais Mais Blé Blé

Taly obs 1711 >0.05 0.14a 0.09 a 0.14a 0.23a 0.27a 0.11a 021 a 0.22a 0.36 0.19a 0.19a 0.13a

Tampaobs17T1 | 0.15 0.32a 0.19a 0.31 a 0.40 a 0.59 a 0.08 a 0.5l a 043 a 0.26 04la 040a 022a

Teqgyobs1711 | 0.10 0.63 a 0.38a 0.62 a 0.83 a 1.16 a 0.24 a 0.99 a 0.87a 0.25 0.82a 0.80a 047a

TGly the 191 / 0 1.35 1.22 .26 0.26 1.45 0.65 1.45 <001 030b 1.02a 1.34a

TGy obs 19 T1 0.04 0.08 c* 0.10bc  0.16 a 0.11 abec  0.14 abc  0.16 ab 0.16 a 0.12abc | > 0.05 0.12a* 0.12a* 0.16a

TGly obs 19 T3 0.51 0.19 a* 0.24 a 0.15a 0.23 a 0.2l a 0.18a 0.1Ta 0.20 a 0.34 0.18 a* 0.22a* 0.17a

Glyzo19-T1/13 p-value < 0.05 0.11 0.87 0.18 0.13 0.74 0.11 0.12 p-value <0.05 <0.01 08I

Tampaobs19T1 | 0.03 0.78ab 041 bc  0.56abc 0.33 ¢ 0.96 a*  0.45be* 0.77 ab* 0.77ab | 0.3/ 0.63a 0.72a 0.50a

Tampaobs19T3 | 0.04 0.59ab 0.51ab  0.60 ab 0.39b 0.60 ab* 0.37 b* 0.50 ab* 0.78 a 0.14 049a 063a 049a

AMPAz019-T1/13 | p-value 0.08 0.35 0.51 0.55 < 0.05 <0.01 0.01 0.97 p-value 0.14 0.53 0.84

Teg-glyobs19T1 | 0.03 1.27abc 0.72cd  1.01 abed 0.61d 1.60 a 0.84 bed* 1.33 ab* 1.29 abc | 0.43 1.07a 12la 092a

Teq-glyobs 1913 | 0.13 1.08 a 1.02 a 1.07 a 0.82 a 1.13 a 0.75 a* 0.87 a* 1.39 a 0.10 092a 1.18a 09la

Toto19-T1/13 p-value 0.13 0.19 0.60 0.36 0.11 0.03 <0.01 0.85 p-value 0.23 0.90 0.88

Tay the 1913 / 0.96 0.96 0.96 0.93 0.93 0.93 0 0.48 0.42 0.63a 0.79a 095a

Taly the 19 Tot / 0.96 2.31 2.19 1.19 1.19 2.37 0.65 1.93 <001 093¢ 181b 2.28a




Tableau 2.4 Moyennes des teneurs (ug g') en Glyphosate et en AMPA (rapportées en équivalent-glyphosate) et des estimations de glyphosate appliqué par
parcelle (n=3) et par régie a Montmagny, les groupes statistiques ont été attribués pour une p-value < 0.05. Les lignes indiquant une p-value sont les résultats
des tests statistiques entre les teneurs a 2019 T1 et a 2019 T3, en glyphosate, en AMPA et en équivalent-glyphosate, ’astérisque (*) indique une différence

significative (p < 0.05) 57
Prec (2016) Soya Soya Mais Mais Mais Soya Blé Blé
Prec (2018) pMais pMais pMais pBIlé pBIlé pSoya pSoya pSoya Régie
Parcelle 2 2
p-value SCvV SD3C SD2C SCV SD3C SD2C SCV SD3C p-value SCV SD3C  SD2C

(2019) Soya Soya Soya Mais Mais Mais Blé Blé

Taiy obs 1711 <0.01 0.08a 0.06 a 0.09 a 0.06 a 0.08 a 0.02 b 0.02 b 0.02 b 0.96 0.06a 0.05a 0.06 a

Tampaobs17T1 | <0.01  0.50 a 0.18 bc  0.26 abc 0.14 ¢ 0.49 a 0.47 a 0.41ab 0.52a 0.85 0.35a 040a 0.37 a

Teqgyobs17T1 | <0.01 0.84 a 0.33bc  0.49abc 0.27c¢ 0.83 a 0.74ab  0.6Sabc 0.80a 0.86 0.59a 0.65a 0.61 a

TGly the 191 / 0 0.60 0.88 0.28 0.28 0.88 0.48 0.88 <0.01 0.25¢ 0.59b 0.88 a

TGy obs 19 T1 <0.01 0.07bc* 0.08bc 0.05bc  0.03 c* 0.04 c* 0.10ab  0.16 2a*  0.03 c* 0.30 0.08a 0.05a* 0.08a

TGy obs 19 T3 0.03 0.04b* 0.11a 0.17 a 0.08 ab* 0.08 ab* 0.10 a 0.09 ab* 0.09 ab* < 0.01 0.07b 0.10 ab* 0.13a

Glyzo019-T1/13 p-value 0.03 0.11 0.50 <0.01 0.04 0.85 0.02 0.02 p-value 0.48  <0.01 0.06

Tampaobs19T1 | <0.01 0.43bc 048 be* 0.55b 0.27 ¢ 0.46 bc  0.51 be* 1.04a* 0.50bc | 0.65 0.58a 0.48a* 0.53a

Tampaobs19T3 | 0.01 0.45ab  0.28 ab* 0.59a 0.18 b 0.28 ab  0.25 ab* 0.49 ab* 0.25ab | 0.23 037a 0.27a* 042a

AMPAz019-T1/13 | p-value 0.81 0.02 0.80 0.41 0.06 <0.01 0.02 0.07 p-value 0.14  <0.01 0.30

Teqgyobs19T1 | <0.01  0.72bc  0.81 bc* 0.90b 0.44 ¢ 0.74bc  0.87bc* 1.74a* 0.78 bc | 0.49 097a 0.78a* 0.88a

Teq-glyobs 1913 | 0.02 0.72ab  0.54 ab* 1.07 a 0.35b 0.51ab  0.48 ab* 0.83 ab* 047ab | 0.2/ 0.63a 0.51a* 0.78a

Toto19-T1/13 p-value 0.96 < 0.05 0.52 0.59 0.09 <0.01 0.01 0.13 p-value 0.16 <0.01 0.55

Tay the 1913 / 0.70 0.70 0.60 0.60 0.60 0.60 0 0 1 043a 043a 0.60 a

Taly the 19 Tot / 0.70 1.30 1.49 0.88 0.88 1.49 0.48 0.88 <0.01 0.69¢ 1.02b 149 a
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Tableau 2.5 Moyennes des fractions de dissipation d’équivalent-glyphosate (FDEG) aux différents temps par parcelle (n=3) et par régie a Sainte-Marthe et a
Montmagny, les groupes statistiques ont ét¢ attribués pour une p-value < 0.05

Prec (2016) Soya Soya Mais Mais Mais Soya Bl¢é Blé
Prec (2018) pMais pMais pMais  pBIé pBIlé pSoya pSoya  pSoya Régie
Parcelle (2019) p-value SCV SD3C SD2C SCvV SD3C SD2C SCvV SD3C p-value SCV  SD3C SD2C

Soya Soya Soya Mais Mais Mais Bl¢é Blé

Sainte-Marthe
Yorot 19 T1 0.02 -192.67c 58.22a 44.53ab 4241 ab -1447c 49.76ab 12.10bc 43.34ab | 0.1] -46.06a 29.03a 46.63a
Yoot 19 T3 0.09 5143 a 40.44 a 4545a 46.88a 55.60 a 57.58a 34.52a 11.15a | 0.22 4428 a 3573a 51.52a
YoTot 19 Tot 0.11 27.10 a 62.40 a 61.44a 5945a 50.89 a 70.67a 43.85a 50.21a |0.08 4347a 54.50a 65.13a
Montmagny

%oTot19T1 <0.01 9.44a 12.19 a 3543a 21.21a 32.14 a 4546a -54.50b 53.30a <0.01 -795b 32.54a 40.44a
YoTot 19 T3 0.18 48.72 a 63.88 a 2585a 67.22a 61.42 a 6731a 53.02a 39.51a | 0.86 5632a 5494a 46.58a
YoTot 19 Tot 0.03 53.46 bed 66.33 abc 45.55c¢d 69.83abc 70.32abc 7831a 25.26d 71.15ab | 0.14 49.52a 69.27a 6193 a
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2.3.2.2 Teneurs mesurées en Glyphosate et AMPA et FDEG a 2019 T1

Parmi les parcelles cultivées en soya en 2019 (précédent mais), la parcelle SCV n’a pas
recu d’application d’HBG en 2017 et 2018 alors que celles en SD3C et en SD2C en ont
recu (Tableau 2.1). A 2019 T1 a Sainte-Marthe, la teneur en glyphosate mesurée dans
la parcelle SD2C est supérieure aux teneurs des parcelles en régie SD3C et SCV, mais
les teneurs en équivalent-glyphosate dans les sols ne diffeérent pas (Tableau 2.3). La
FDEG est négative dans la parcelle SCV et differe par rapport aux parcelles sans
couverts végétaux, la quantité¢ mesurée d’équivalent-glyphosate est supérieure a ce qui
¢tait quantifiable a la suite des applications de 2017 et 2018 (Tableau 2.5). Dans le
mais, le précédent cultural est différent dans la parcelle SD2C (soya) par rapport aux
parcelles SCV et SD3C (bl¢), et les applications ont été plus ¢élevées dans la parcelle
SD2C. Pourtant, a Sainte-Marthe, la teneur en AMPA et en équivalent-glyphosate est
supérieure dans la parcelle SD3C (Tableau 2.3), cette différence est ¢galement reliée a
une FDEG négative (Eq 3, Tableau 2.5). A Montmagny, la teneur en glyphosate est
supérieure dans la parcelle SD2C mais pas le total des teneurs en €quivalent-glyphosate
(Tableau 2.4). Dans les parcelles cultivées en blé en 2019 (précédent soya), a
Montmagny, les teneurs en équivalent-glyphosate mesurées sont plus €levées dans la
parcelle SCV que dans la parcelle SD3C (Tableau 2.4), elles correspondent aussi a une
FDEG négative dans la parcelle SCV (Eq 3, Tableau 2.5). Les parcelles SD2C et SD3C
dont le précédent cultural est le soya ont re¢u la méme dose d’HBG et la teneur en

AMPA détectée est plus élevée dans la parcelle SD2C a Montmagny.

Dans les parcelles cultivées en SCV, celle en précédent soya présente des teneurs en
glyphosate et en AMPA plus élevées que les autres parcelles 8 Montmagny, et celle en
précédent blé a des teneurs en AMPA et en équivalent-glyphosate plus faibles que les
autres a Sainte-Marthe. A I’inverse, la parcelle SD3C en précédent blé a une teneur en
AMPA et en équivalent-glyphosate plus élevée que celle en précédent mais a Sainte-

Marthe. Cependant, les différences de FDEG (Eq 3) entre parcelles d’une méme régie
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sont observées uniquement avec les parcelles ayant une FDEG négative ou les teneurs
en équivalent-glyphosate mesurées (Eq 2) étaient plus élevées que celles théoriquement

maximales (Eq 1) (Tableaux 2.3, 2.4 et 2.5).

2.3.2.3 Teneurs mesurées en Glyphosate et AMPA et FDEG a 2019 T3

Les variations des teneurs en glyphosate et AMPA entre les parcelles sont moins
marquées a 2019 T3 par rapport & 2019 T1. A Sainte-Marthe, les teneurs en AMPA
sont les plus élevées dans la parcelle SD3C cultivée en blé, elles different
statistiquement seulement des parcelles de mais SCV et SD2C (Tableau 2.3) A
Montmagny, les teneurs en glyphosate sont plus ¢levées dans les parcelles soya SD3C
et SCV et mais SD2C que dans la parcelle SCV soya, et les teneurs d’AMPA et
d’équivalent-glyphosate sont plus €levées dans la parcelle SD2C soya que la parcelle
SCV mais (Tableau 2.4). Contrairement a 2019 T1, aucune FDEG n’est négative a
2019 T3 (Tableau 2.5). On n’observe pas de différence de FDEG par rapport aux
applications d’HBG de I’année 2019 (Eq 4) entre les parcelles aux deux sites. En
revanche, la FDEG calculée par rapport aux applications d’HBG de 2017, 2018 et 2019
(Eq 5) differe a Montmagny. Dans les parcelles cultivées en blé, elle est plus importante
dans la parcelle SD3C que dans la parcelle SCV et dans les parcelles de précédent soya,
elle est plus ¢levée dans la parcelle SD2C que dans la parcelle SCV. Dans les parcelles
de régie SD2C, la FDEG est aussi plus faible que dans celle cultivée en soya que dans

celle cultivée en mais (Tableau 2.5).

2.3.2.4 Variations de teneurs en glyphosate et en AMPA durant la saison 2019

Avec les mémes doses d’HBG appliquées dans le mais en 2019, la teneur d’équivalent-
glyphosate a diminué entre les deux échantillonnages annuels dans la parcelle SD2C
aux deux sites, celle-ci est liée a une diminution de la teneur en AMPA, mais pas en
glyphosate. La parcelle cultivée en SD3C a montré une diminution de la teneur en

AMPA a Sainte-Marthe et une augmentation de la teneur en glyphosate, similaire a la
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parcelle SCV a Montmagny. Dans les parcelles cultivées en blé, la teneur en
équivalent-glyphosate a diminué dans la parcelle SCV qui n’a pas eu d’application
d’HBG durant I’année, elle est liée a une diminution des teneurs en AMPA a Sainte-
Marthe, et des teneurs en AMPA et glyphosate 8 Montmagny. A I’inverse, la teneur en
glyphosate a augmenté dans la parcelle SD3C a Montmagny pourtant en 1’absence
d’application d’HBG. Dans le soya, la teneur en glyphosate a augmenté dans la parcelle
SCV a Sainte-Marthe, mais diminué a Montmagny. La teneur en équivalent-glyphosate
a diminué dans la parcelle SD3C a Montmagny, liée a une diminution de la teneur en

glyphosate (Tableaux 2.3 et 2.4).

2.3.3 Effet des communautés microbiennes sur la dissipation du glyphosate
2.3.3.1 Corré¢lation avec la richesse et la composition microbienne en 2019

Le test de Spearman ne montre pas de corrélation entre la richesse microbienne des
sols mesurée par I’indice de Shannon a 2019 T1 et 2019 T3 et la FDEG par rapport aux
applications d’HBG avant 2019 T1 (%rtot 19 11), entre 2019 T1 et 2019 T3 (%otot 19 13) €t
entre le début du projet et 2019 T3 (%Tot 19 Tot) (Tableau 2.6).

Tableau 2.6 Test de corrélation de Spearman entre la FDEG et la richesse microbienne
mesurée par I’indice de Shannon (n = 23 a Sainte-Marthe et n = 24 & Montmagny),
I’astérisque (*) représente une différence statistiquement significative (p-value < 0.05)

Régie Yrtot19T1 —2019-T1  Y%tot1913 —2019-T3  Y%T0t 19 Tot — 2019-T3

Facteur p p-value p p-value p p-value

Sainte-Marthe

Bactéries 0.09 0.69 -0.03 0.91 <-0.01 0.98
Eucaryotes (.38 0.07 -0.27 0.22 -0.04 0.87
Montmagny

Bactéries 0.17 0.42 0.24 0.27 0.08 0.73

Eucaryotes 0.33 0.12 0.03 0.91 0.17 0.44
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A 2019 T1(Chapitre 1) et 2019 T3 (Annexe H), aucune différence significative de
richesse (estimée par les indices de Shannon et Chaol) bactérienne et eucaryote n’est
observée entre les 8 parcelles a chaque site (p > 0.05). Le test de Mantel permet de
mettre en corrélation les matrices de distance euclidienne des FDEG (Eq 3, 4 et 5) et

de distance de Bray-Curtis de la composition microbienne des échantillons individuels

22019 T1 et 2019 T3 (Tableau 2.7).

Tableau 2.7 Test de corrélation de Mantel entre la FDEG et la matrice de distance de
Bray-Curtis de la composition microbienne (n = 23 a Sainte-Marthe et n = 24 a
Montmagny), 1’astérisque (*) représente une différence statistiquement significative
(p-value < 0.05)

Régie Yortot19T1 —2019-T1  %rtot1913 —2019-T3  Y%t0t 19 Tot — 2019-T3

Facteur r p-value r p-value r p-value

Sainte-Marthe

Bactéries 0.27 <0.01* -0.06 0.69 0.09 0.42
Eucaryotes 0.08 0.56 -0.04 0.77 0.22 0.04
Montmagny

Bactéries 0.37 <0.01* <0.01 0.99 0.25 <0.01%
Eucaryotes 0.08 0.51 <0.01 1.00 -0.04 0.73

Aux deux sites d’étude, il existe une corrélation entre la composition bactérienne et la
FDEG a 2019 T1 (Eq 3), elle est également observée en fin de saison (2019 T3) a
Montmagny avec la dissipation d’équivalent-glyphosate depuis le début du projet (Eq
5). A Sainte-Marthe, la composition des eucaryotes a 2019 T3 est corrélée a la
dissipation d’équivalent-glyphosate depuis le début du projet (Tableau 2.7). La
composition microbienne a 2019 T3 ne differe pas significativement entre les parcelles

avec un seuil de p-value de 0.05 (Annexe I).
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2.3.3.2 Analyse différentielle de la composition bactérienne spécifique

L’analyse différentielle permet de corréler les ASV en lien avec la FDEG observée par
rapport aux cumuls des doses appliquées d’HBG. Le score ( associé permet de
déterminer si les ASV mises en lien peuvent étre effectivement prédictives de la
proportion de dissipation du glyphosate calculée. Un Q° proche de 1 indique une bonne
chance de prédiction, a I’inverse s’il est négatif ou proche de 0 il indique plutot une
mauvaise prédiction. Tous les Q° sont négatifs a Sainte-Marthe, cependant a
Montmagny, les scores positifs indiquent une meilleure relation entre certains ASV

bactériens et la FDEG a 2019 T1 (Eq 3) et a 2019 T3 (Eq 4) (Tableau 2.8).

Tableau 2.8 Scores O de I’analyse différentielle de corrélation des ASV en lien avec
la dissipation du glyphosate du glyphosate par rapport aux doses d’HBG appliquées

Site Sainte-Marthe Montmagny

Temps Yorot19T1  Y%Tot19T3  YTot19Tot YoTot19T1  Y0Tot19T3  Y0Tot19 Tot
Bactéries -0.01 -0.24 -0.02 0.05 <0.01 -0.08
Eucaryotes 0.01 -0.30 -0.01 -0.02 -0.02 -0.16

Les valeurs (° demeurent faibles et présentent donc des limitations d’un point de vue
prédictif. Pour les eucaryotes, seul le 0° 24 2019 T1 a Sainte-Marthe est positif et faible

¢galement.

2.3.3.3 Corrélation de la composition bactérienne spécifique a 2019 T1

La relation entre la biologie du sol et la FDEG étant plus forte a 2019 T1 et pour les
communautés bactériennes (Tableaux 2.7 et 2.8), les données de 2019 T1 ont été
sélectionnées pour effectuer ’analyse différentielle. Sur la Figure 2.1, chaque point
représente un ASV corrélé a la FDEG par rapport aux applications d’HBG a 2019 T1
(Eq 3). Les ASV qui sont corrélés positivement (en bleu) sont associés a des valeurs
élevées de dissipation de glyphosate et ceux qui sont corrélés négativement (en rouge)

sont associés a de faibles valeurs de dissipation du glyphosate. La plupart des phyla ont
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a la fois des ASV corrélés positivement et des ASV corrélés négativement a la
dissipation du glyphosate et de ’AMPA. A Sainte-Marthe, I’effet des ASV corrélés
négativement semble plus faible que I’effet des ASV corrélés positivement, cependant,
le score O de ce site est proche de zéro, mais négatif. Les phyla des Actinobactéries,
des Acidobactéries des Protéobactéries et des Chloroflexes sont ceux pour lesquels on
observe le plus d’ASV corrélés. Ces groupes représentent les phyla les plus abondants
dans les sols étudiés (Annexe F). Certains groupes plus rares ont aussi des ASV corrélés
positivement et négativement, les Bacteroidetes, les Firmicutes, les Nitrospirae et les

Gemmatimonadetes (Figure 2.1).
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Figure 2.1 Analyse différentielle des ASV corrélés positivement et des ASV corrélés
négativement a la fraction de dissipation de glyphosate (équivalent-glyphosate mesuré
par rapport a la teneur théoriquement quantifiable a la suite du cumul des doses
appliquées d'HBG a 2019 T1 aux deux sites
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La distance des points avec 1’axe représente la force du changement observé en unité
logarithme (log). Lorsqu’elle est trés marquée, elle peut étre de plusieurs logs. Ici les
variations observées (entre -0.02 et 0.03) montrent un effet relativement faible. On
observe que ces variations sont un peu plus importantes pour le site de Montmagny.
L’analyse log-ratio (Figure 2.2) représente le logarithme népérien du ratio des sommes
des abondances des ASV corrélés positivement par rapport a ceux corrélés

négativement avec la variable FDEG.
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Figure 2.2 Log-ratio (logarithme népérien des ratios) de l’abondance des ASV
positivement corrélés sur les abondances des ASV négativement corrélés a la
dissipation du glyphosate a 2019 T1 entre les régies a Sainte-Marthe (A) et a
Montmagny (B)

Plus le log-ratio est ¢élevé, plus les populations (ASV) positivement reliées a la

dissipation du glyphosate sont importantes par rapport aux populations négativement
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en lien avec la dissipation du glyphosate. Pour le site de Montmagny, on observe que
ce log-ratio est significativement plus faible dans la régie SCV que dans les régies
SD3C et SD2C a 2019 T1, mais les valeurs déterminées en parcelles SCV sont trés

hétérogenes.

2.4 Discussion

2.4.1 Teneurs en glyphosate et en AMPA mesurées dans les sols

Les teneurs de glyphosate et d’AMPA détectées dans le sol aux deux sites sont
cohérentes avec les moyennes détectées dans des champs similaires au Québec ou au
moins I’un des deux composés a été retrouvé dans 91 % des échantillons (Maccario,
2020). Aux Etats-Unis, les deux composés sont également retrouvés dans plus de 90 %
des échantillons de sol analysés, mais avec des teneurs en glyphosate et en AMPA
inférieures aux notres (Battaglin et al., 2014). Cependant, la méthode d’extraction de
Battaglin et al. (2014) était adaptée pour I’analyse d’échantillons d’eau, ainsi la part
des résidus adsorbés aux particules de sol n’est pas prise en compte alors que notre
méthode d’extraction permet de les mesurer. Par rapport a d’autres endroits dans le
monde, les teneurs en glyphosate et en AMPA sont supérieures a ce qui a été retrouvé
dans des sols de grandes cultures en Europe (Silva et al., 2018). A D’inverse, les
moyennes des teneurs mesurées en Argentine sont 18 fois supérieures pour le
glyphosate et 9 fois pour ’AMPA. Dans cette région cependant, les applications
d’HBG sont parfois plus importantes avec des doses d’ingrédient actif appliquées

annuellement allant de 1.9 4 9.1 kg ha! (Primost et al., 2017).

2.4.2 Effet des régies sur la persistance du glyphosate et de ’AMPA aprés deux
années d’applications de différentes doses

A 2019 T1, aucune différence de teneurs en glyphosate et en AMPA entre les trois

régies n’a été observée. A 2019 T3, seule la teneur en glyphosate 4 Montmagny était
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plus faible dans les sols de la régie SCV que la régie SD2C. Pourtant, étant donn¢ les
applications plus faibles d’HBG dans les sols en régie SCV par rapport aux sols en
régie SD3C, le calcul des quantités de glyphosate si toute 1’application d’HBG avait
atteint le sol (Eq 1) auraient pu montrer des teneurs en glyphosate et en AMPA
inférieures. De la méme manicre, les applications plus faibles d’HBG sur les sols de
régie SD3C par rapport aux sols de la régie SD2C auraient pu montrer des différences
de teneurs de ces deux composés. Les parcelles ayant regues les plus grosses quantités
d’HBG, ayant donc la quantité théoriquement mesurable la plus €élevée en équivalent-
glyphosate (Eq 1) aux deux sites, sont celles cultivées en régie SD2C ainsi que celle en
régie SD3C cultivée en soya en 2019. Pourtant, les teneurs en glyphosate et en AMPA
sont similaires aux autres parcelles de méme culture. 11 est possible qu’une plus grande
présence de résidus végétaux dans les parcelles cultivées en SCV par rapport aux
parcelles SD2C et SD3C ait eu un impact sur la dissipation du glyphosate (Cassigneul
et al., 2015; Cassigneul et al., 2016; Mamy et al., 2016).

Des FDEG négatives ont été observées a 2019 T1 dans les parcelles SCV et dans une
parcelle cultivée en SD3C. Les teneurs en équivalent-glyphosate (Eq 2) retrouvées dans
ces parcelles sont supérieures a celles qui auraient dii €tre trouvées si on considére
uniquement les apports dus aux applications d’HBG des années 2017 et 2018 (Eq 3).
Ceci peut provenir d’une persistance du glyphosate et de I’AMPA plus importante dans
ces sols provenant des années antérieures a 2017. Nous aurions pu nous attendre a ce
que les plantes de couverture présentes dans le SCV aient augmenté le nombre de
macropores dans le sol et ainsi favorisé I’infiltration de 1’eau dans ces parcelles
(Cercioglu et al., 2018; Haruna et al., 2018). Cette infiltration aurait pu a son tour
entrainer le glyphosate et I’AMPA par les macropores et les fissures du sol (Borggaard
et Gimsing, 2008; Kjer et al., 2005; Sorensen et al., 2006; Vereecken, 2005). Le semis
direct, sans plantes de couverture comme dans les régies SD2C et SD3C, permet de
diminuer 1’érosion du sol en conservant les résidus végétaux des cultures, mais dans

les premicres années d’implantation, il peut augmenter la densité des couches
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supérieures du sol et diminuer les macropores dans les sols argileux (Bogunovic et al.,
2018; Gao et al., 2016). 11 est alors possible que le ruissellement de surface ait entrainé
horizontalement le glyphosate et I’ AMPA entre les parcelles étant donné leur proximité
et se soit retrouvé en quantité plus importante dans les parcelles en régie SCV.
Cependant, les FDEG associées aux parcelles en régie SD2C et SD3C ne sont pas
significativement plus €élevées que celles des parcelles en régie SCV dans la plupart des
cas. De plus, les inondations fréquentes des sols a Montmagny ont pu favoriser le
transport du glyphosate et de I’AMPA entre les parcelles. Il est aussi possible que de
petites quantités de glyphosate et d’AMPA retrouvées dans les sols proviennent
d’autres sites agricoles, puisqu’il a ét¢ montré que ces deux composés peuvent étre
transportés par ruissellement et par le vent depuis les champs a proximité et étre
mesurés dans des sols ou ils n’ont pas été appliqués originellement (Aparicio ef al.,

2013; Lupi et al., 2019).

2.4.3 Effet des régies sur la persistance du glyphosate et de I’AMPA durant I’année
2019 avec applications similaires ’HBG

Au cours de I’année 2019, les teneurs en glyphosate ont augmenté dans les parcelles
cultivées en régie SCV et SD3C, mais pas dans celles cultivées en SD2C a Sainte-
Marthe. A Montmagny, les quantités d’équivalent-glyphosate ont diminué dans la régie
SD3C a cause de la diminution des teneurs en AMPA malgré une augmentation des
teneurs en glyphosate. Aux deux sites, dans plusieurs parcelles, les teneurs en
glyphosate ont augmenté ou diminué sans lien direct avec un type de culture ou un type
de régie particulier. Ceci est en contradiction avec les études en laboratoire qui ont
montré que I’adsorption du glyphosate sur les résidus de végétaux pouvait diminuer la
vitesse de dissipation du glyphosate par rapport a un sol nu (Cassigneul et al., 2015;
Cassigneul et al., 2016; Mamy et al., 2016). Une petite fraction du glyphosate appliqué
sur le sol et ses résidus de dégradation peut aussi étre absorbée par les racines des
plantes de culture cultivées durant I’année, ce qui pourrait exercer une influence

¢galement sur la dissipation du glyphosate (Simonsen et al., 2008; Sprankle et al.,
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1975; Wagner et al., 2003). Certaines parcelles ont vu leur teneur en AMPA diminuer
significativement, dont les parcelles SCV blé et SD2C mais toutes deux en précédent
soya. Il est possible que les parcelles en précédent soya meénent a une FDEG plus faible
que d’autres parcelles du fait de la captation par les résidus (Rampoldi ef al., 2011).

Cependant, les estimations calculées peuvent avoir varié en réalité entre les parcelles.

2.4.4 Role des communautés microbiennes sur la dissipation du glyphosate
2.4.4.1 Role des communautés bactériennes sur la dissipation du glyphosate

La richesse microbienne ne semble pas jouer un role dans la dissipation observée du
glyphosate dans les sols. La corrélation des communautés microbiennes en lien avec la
fraction de dissipation du glyphosate obtenue avec le test de Mantel et I’analyse
différentielle varie en fonction des temps d’échantillonnages et des sites d’étude. La
composition bactérienne est associée a la dissipation du glyphosate a 2019 T1 aux deux
sites. C’est a 2019 T1 que les plus grandes variations de dissipation du glyphosate ont
¢été observées (Tableau 2.5) a la suite de deux années d’application de doses différentes
de glyphosate. Nous avons observé pour ce temps d’échantillonnage des différences
significatives de composition bactérienne entre les régies (Chapitre 1). Les meilleurs
scores O ont également été obtenus 2 2019 T1, pour les ASV bactériens a Montmagny.
Les ASV corrélés positivement pourraient étre associés directement ou indirectement
a plus de dégradation du glyphosate ou a une plus grande lixiviation. Plusieurs especes
de Bacteroidetes, de Protéobactéries et de Firmicutes ont été identifiées comme
capables de dégrader le glyphosate en AMPA et en sarcosine (Zhan et al., 2018). Parmi
elles, on retrouve notamment des bactéries du genre Flavobacterium (Balthazor et
Hallas, 1986) et Bacillus (Fan et al.,, 2012) et de la famille des Alcaligenaceae
(Ermakova et al., 2017; McAuliffe et al., 1990). Nous avons retrouvé des ASV de ces
groupes taxonomiques corrélés positivement a la dissipation du glyphosate, sans
différence de proportion entre les différentes régies. Ces groupes taxonomiques

peuvent étre affectés différemment par I’application d’HBG. Newman ef al. (2016) ont
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observé une augmentation de la proportion relative des Protéobactéries a la suite de
I’application d’HBG. Schlatter et al. (2017) ont montré que plusieurs familles
appartenant au phylum des Protéobactéries étaient impactées positivement et
négativement par 1’application de glyphosate, mais que les plus grosses variations de
communautés microbiennes provenaient des différentes régies de culture et du lieu
d’échantillonnage. La dégradation du glyphosate et de I’AMPA sont des processus non
spécifiques a un phylum particulier, et des bactéries d’'un méme phylum peuvent étre
capables de le dégrader ou peuvent y étre sensibles. Par exemple, le phylum des
Actinobactéries a ¢été impacté négativement par ’application d’HBG dans certaines
¢tudes (Barriuso, 2012; Guijarro et al., 2018), mais des especes appartenant au phylum

des Actinobactéries peuvent aussi dégrader le glyphosate (Zhan et al., 2018).

2.4.4.2 Communautés bactériennes associées aux régies de culture

L’analyse log-ratio (Figure 2.2) montre que les régies SD3C et SD2C ont un ratio plus
¢levé que la régie SCV a Montmagny. La régie SCV pourrait étre plus défavorable a la
dissipation du glyphosate a ce site. Nous avons observé dans le Chapitre 1 que la régie
SCV a impacté négativement certains ASV des Protéobactéries et des Acidobactéries,
qui pourraient étre en lien avec cette corrélation négative avec la dissipation plus faible
du glyphosate. Il n’y a pas de différence entre les régies a Sainte-Marthe peut-étre parce
que la corrélation observée par 1’analyse différentielle était plus faible. De plus, malgré
des différences de doses, les parcelles du projet ont toutes été exposées durant plusieurs
années a des HBG. La répétition des applications de glyphosate peut mener a des
variations de communautés microbiennes qui pourraient acquérir avec le temps une
meilleure capacité de dissipation par dégradation du glyphosate (Lancaster et al., 2010).
Guijarro ef al. (2018) n’ont pas observé de changement significatif des communautés
bactériennes associées a la dissipation du glyphosate, indiquant une redondance
fonctionnelle puisque plusieurs groupes microbiens sont capables de dégrader le

glyphosate en AMPA, puis I’AMPA en d’autres produits de dégradation (Sviridov et
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al.,2015; Zhan et al., 2018). L’analyse différentielle permet d’observer les ASV reliés
positivement et des ASV reliés négativement a la dissipation du glyphosate et de
I’AMPA, ainsi que la force de cette corrélation. Elle peut permettre de mieux évaluer
les variations microbiennes relié¢es aux applications d’HBG par rapport a 1’utilisation

des abondances relatives des phyla qui est couramment rapportée.

2.4.4.3 Communautés eucaryotes et dissipation du glyphosate

A Sainte-Marthe, la composition des eucaryotes a été corrélée a la dissipation
d’équivalent-glyphosate en fin de saison (Eq 5) et un O positif a été obtenu en début
de saison. L’analyse différentielle des ASV eucaryotes permettrait d’approfondir la
compréhension de la dissipation du glyphosate puisque les communautés de
champignons et de protistes peuvent étre impactées par les applications de glyphosate
(Imparato et al., 2016; Vazquez et al., 2021) et certaines especes de champignons sont
capables de dégrader le glyphosate (Zhan et al., 2018). L’utilisation des ASV, couplée
a des approches d’analyse différentielle, permet de définir des indicateurs microbiens
innovants pouvant contribuer au développement d’une agriculture durable (Jeanne et
al., 2019). Dans notre étude, les scores O rapportés sont faibles ou négatifs, et ont été
obtenus sur seulement deux champs expérimentaux. L’augmentation du nombre de
données récoltées sur plusieurs sites expérimentaux pourrait améliorer ces scores et la

force prédictive de dissipation du glyphosate.

2.5 Conclusion

L’objectif de cette étude était d’évaluer I’'impact de régies de culture comprenant des
pratiques d’agriculture de conservation et des communautés microbiennes de ces sols
sur la persistance du glyphosate et de I’AMPA dans les grandes cultures du Québec.
Les différentes doses d’HBG appliquées dans les régies n’ont pas été reliées a des

teneurs différentes de glyphosate et d’AMPA. En revanche, nous avons observé des



72

quantités indiquant une persistance dans le temps de ces deux composés dans certaines
parcelles qui pourrait provenir d’une plus grande rétention par les résidus de plantes de
couverture. La dissipation du glyphosate et de I’AMPA dans les sols est attribuable soit
a des processus de lixiviation, soit a la dégradation bactérienne. Nous avons observé
que la composition des communautés bactériennes des sols peut étre relice a la
dissipation du glyphosate et de ’AMPA dans les sols en début de saison agricole.
L’analyse différentielle suggere que le microbiome de la régie SCV pourrait €tre moins
favorable que les régies SD3C et SD2C a la dissipation de ces deux composé€s sur un
des deux sites d’étude. Nous avons également trouvé dans les sols agricoles étudiés des
ASV des phylum Bacteroidetes, Protéobactéries et de Firmicutes dont certaines espéces
sont connues pour dégrader le glyphosate. La compréhension de I’importance de la
dégradation microbienne dans la dissipation du glyphosate, par I’étude de 1’expression
des genes intervenant dans la dégradation microbienne permettrait d’¢lucider la
contribution microbienne par rapport a la lixiviation sur la persistance du glyphosate et
de ’AMPA. Nous avons également obtenu une corrélation entre la composition
eucaryote et la dissipation du glyphosate en début de saison., il serait également
intéressant d’analyser I’implication de ces communautés eucaryotes, notamment des

champignons et des protistes dans la dissipation du glyphosate.



CONCLUSION

Cette étude avait pour but d’étudier différentes régies d’agriculture de conservation
incluant deux types de rotations et des couverts végétaux qui ont toutes €té soumises a
des applications d’HBG. Le chapitre 1 a permis d’évaluer le microbiome relié au sol
de ces régies. L utilisation d’analyses de métagénomique a permis d’observer que la
biomasse moléculaire, des bactéries et des champignons, n’a pas été impactée par
I’apport de diversité végétale dans les régies d’agriculture de conservation. En
revanche, I’analyse de la composition microbienne a permis de confirmer I’hypothése
selon laquelle la diversification des rotations de culture et 1’ajout de plantes de
couverture influent sur la diversit¢ microbienne. Ceci en fait I’indicateur le plus
sensible aux variations de pratiques agricoles de conservation étudiées. Les ASV
spécifiques de certains groupes microbiens en lien avec les différentes régies ont été
identifiés. Elles peuvent avoir des implications fonctionnelles multiples qui restent a
approfondir pour mieux comprendre les effets a court et a long terme de ces pratiques

agricoles sur les fonctions des sols.

Le chapitre 2 a été axé sur les herbicides a base de glyphosate. Contrairement a ce qui
¢tait attendu, les teneurs en glyphosate et en AMPA détectées dans les sols n’ont pas
varié significativement entre les trois régies agricoles malgré des doses d’application
d’HBG différentes. Des quantités supérieures aux quantités attendues indiquent une
persistance de ces deux composés dans les sols des parcelles en régie avec plus de
diversité végétale. Cela pourrait provenir d’une plus grande rétention du glyphosate et
de ’AMPA par les végétaux plus abondants dans ces régies ou de pertes plus élevées

dans les sols ou la faible couverture du sol pourrait augmenter la compaction. Les
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principaux phyla bactériens (Protéobactéries, Actinobactéries et Acidobactéries) ayant
été affectés par les régies peuvent également avoir joué un role dans la dissipation du
glyphosate et de ’AMPA. Plusieurs ASV de ces groupes, certains reliés positivement
et d’autres reliés négativement a cette dissipation ont été¢ identifiés. Des ASV des
groupes plus rares (Bacteroidetes et Firmicutes notamment) ont également été corrélés
a la dissipation. Certains appartiennent a des groupes taxonomiques connus pour
dégrader le glyphosate et I’AMPA et pourraient avoir joué un role en participant a leur
dégradation. L’importance relative de la lixiviation et de la dégradation dans la
dissipation du glyphosate et de I’AMPA reste a élucider pour mieux comprendre ces

mécanismes qui influent sur la persistance de ces deux composés dans les sols agricoles.

Les deux chapitres ont permis d’analyser a la fois le microbiome et la persistance du
glyphosate et de I’AMPA dans des sols agricoles de grande culture. La combinaison de
ces deux aspects est rarement utilisée et permet d’apporter un portrait plus complet des
effets des régies sur les sols agricoles. Dans un contexte de diminution de 1’efficacité
des HBG et de la nécessité de trouver des alternatives viables pour la durabilité des
grandes cultures, le semis direct sous couverture végétale permanente qui permet de
réduire leur utilisation et potentiellement leur dispersion dans 1’environnement peut

étre envisagé a plus large échelle dans les grandes cultures au Québec.



ANNEXE A

CHRONOLOGIE DETAILLEE DES OPERATIONS AGRICOLES PAR PARCELLE



Semis culture
Dekalb 28-15 R2

13/06/2019

Semis culture
FPioneer 9188AM

14/05/2018

Semis culture
QOAC Calypso
01/06/2016

Semis blé d'automne
Lexington
03/09/2019

Semis blé d'automne
Fioneer 26R46

15/09/2016

Récolte 3.63tha Récolte 3.8tha Récolte 10.35tha Récolte 3.18tha

J1M10/2018 J0M0/2019

janv.[2016 jany. 2017 janv. 2018 janv. 2018
L1 o1 I|5"'3’2I EE T T T B |_ Ll |.|5"'3’IH EE
Campagne 1 Campagne 1 Campagne 1
15/05/2018 16/05/2019

(e

Campagne 2 Campagne 2

1210712018 15/07/2019
Campagne 3 Campaagne 3 Campagne 3
0110/2018 16/09/2019

Sainte-Marthe Parcelle 1
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Semis couverts végétaux Semis couverts végétaux Semis couverts végétaux Semis couverts végétaux
Tréfle incarnat + radis Luzerne commune Seigle Luzerne comimune
fourrager + luzermne commune 12/05/2017 26M10/2018 26/07/2019
15/09/2016 : : :
Semis culture ' Semis culture Semis culture
AQC Calypso Fioneer 9188AM Dekalb 28-15 R2
24/05/2016 : 14/05/2018 13/06/2019
i [Semis blé d'automne : Semis blé d'automne
Fioneer 25R46 Lexingtan
15/09/2016 03/09/2019
Récolte 3.68tha Reécolte 3.5tha Récolte 5.20tha Récolte 3.54tha
24M0/2018 30M0/2019
T T |{?.Iouverbvégétaux
janv. (2016 jany, 2017 janv. 2018 jany. 20189
L1 1 | |soya [Ble N T T I T N B —| e |.|5°1";’-' [Bie
Campagne 1 Campagne 1|} i: Campagne 1| |
15/05/2018 16/05/2019
g 24/05/2018) i | §
eathermax 1.51ha | iberty 2 51hal |
2410512016 11/06/2018 )i ;
Liberty 2.5/ma] i Campagne 2
20/06/2018 15/07/2019
Campagne 3 Campagne 2 Campagne 3
12/07/2018 16/09/2019

Campagne 3|
0110/2018

Sainte-Marthe Parcelle 3




jany.

Semis culture

Semis culture

Semis blé printemps

78

Semis culture

Fioneer 9526AMX Fioneer 90%90 09/05/2018 Fioneer 9188AMX
07/05/2016 04072017 : 01/06/2019
Selmis blé d'automne
Fioneer 25R46
01/09/2017
Récolte 13.59tha Récolte 2.69tha Récolte 3.9tha Récolte 8.55tha
21102017 15/08/2018 08M12/2019
T T T T T T T 1 1 T [ T T T T T 1T T T T T T ] T T T T T T T T T T T [ T T T T T T 1 1
2016 janv. 2017 janv. 2018 janv. 20149
[, ST Ly [Sowa N T N T 1= I R I R
Campagne 1 Campagne 1 Campagne 1
: 29/06/2017 15/05/2018 16/05/2019 | !
; Ll g l: ; ;
15lha]
10/06/2016 : :
Campagne 2 Campaagne 2
13072017 15/07/2019
Campaagne 3 Campaagne 3 Campaagne 3
01M10/2018 16/09/2019

Sainte-Marthe Parcelle 4




jany.
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Semis culture

Semis culture Semis culture Semis culture
AQC Calypso Fioneer 9526AMX Fioneer 06T28rr Fioneer 9188AMX
24/05/2016 07/05/2017 24105/201% 01/06/20149
Reécolte 3.95tha Recolte 11.34tha Reécolte 4.0tha Récolte 8.67tha
28102017 2210/201% 08M2/20149
I [ I I I T 1 [ I [ I I [ I I [ I I [ [ I I I I I I [
2016 janw. 2017 Jan\.r 2018 janw. 2018
| | | |Sova L _ L1 |5“"3"‘:'l L L1
Eﬂealmnax135“m] Campaagne 1 Campagne 1
241052017 15/05/2018 16/05/2019

15ha]
2410512016

Campagne 1
13/06/2017 | :

1350na ] |
26/06/2017

130772017

Campaagne 2

Campagne 3

CampagneE CampagneE

03/07/2018 15/07/2019
Campaagne 3 Campaagne 3
0110/2018 16/09/2019

Sainte-Marthe Parcelle 5




janv.

Semis couverts végétaux

Semis couverts végétaux

Semis couverts végétaux
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Semis couverts végétaux

Semis couverts

Luzerne + couvert multiespéces Luzerne LUzZerne commune Luzerne commune vegetaux
22/08/2016 14/06/2017 11/06/2018 13/06/2019 Luzemne +
: : : sarrasin +
: : féverole +
Semis blé printemps Semis culture Semis culture tnurn:?s_ul +
Wilkin Fioneer 9183AM Fioneer 06T28mr phacelie +
05/05/2016 21/05/2017 24/05/2018 pois 4010+
; — . —— radis fourrager +
: . I Semis ble d'automne avaine
Fioneer 25R46 22/08/2019
26M0/2018
Reécolte 2.47tha Récolte 12.11tha Récolte 4.09tha Récolte 3.75tha
28102017 221012018 22/08/2019
M M I I I |{:nuverl\_=~végétaux
2016 janv. 2017 janv. 2018 jany, 2019
L 11 Ble |||I||||_||I||||.|5‘f’3"f EE L 11
: Weathermax 135I.r'ha' Campagne 1| | Campagne 1|
; 241052017 ; i i 15/05/2018 ; 16/05/2019 ;
' Campagne 1 ' Badge125l.ha'
13/06/2017 | ¢ ; 12/06/2019
Callisto 179003 |
26/06/2017 ) |
Campagne 2 Campagne 2 Campagne 2
13072017 030712018 151072019
Campaane 3 Campaagne 3 Campaagne 3
01M0/2018 16/09/2019

Sainte-Marthe Parcelle 6
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Semis blé printemps Semis culture Semis culture

Wilkin Fioneer 9526AMX Fioneer OGT28rr
05/05/2016 07052017 2410572018
; ; ; Semis blé d'automne
Fioneer 25R46

26M0/2018

Récolte 3.41tha Récolte 3.77tha Récolte 2.1tha
221072018 221082019

Récolte 11.53tha
281012017
T T T ] 1

janv. (2016 janw. 2017 janv. 2018 janv, 2019
| 1oy Ble N |_| [ R ||5‘:"3"‘5'I [EE _ |.' |
Weamerrnax135lmal P Campagne 1 ' Campagne 1 '
i 24052017 i i ; 15/05/2018 i §§ 16/05/2019 i
I Campagne 1 I Badge125lmal ;
13/06/2017 | : §§ 12/06/2019 ;
eathermax 1.35ha] | Campagne 2
26/06/2017 : 15/07/2019 :
Campaagne 2 Campaane 2 '
13072017 03/07/2018
Campagne 3 Campagne 3| Campagne 3
0110/2018 16/09/2019

Sainte-Marthe Parcelle 7




jany.

Semis culture

Fioneer 9526AMX

07052016

Récalte 13.77tha

Semis culture
Fioneer 90%80

04/06/2017

Semis culture
Fioneer 9188AM

14/05/2018

Récolte 2. 80tha
21102017

Récalte 10 50tha
241012018

Semis culture
Dekalb 28-15 R2

13/06/2019

Récalte 3.31tha
301072019

2016

janv. 2017

janv. 2018

janv. 2019

_|_|_|_|::_|I|||||5°:3'f :||I||||_||I||||:|:5°?’:3:||

Campagne 1

29/06/2017

1.350ha |

[ oFiT2017

-

Campagne 2
13072017

Campagne 1

15/05/2018

Campagne 3

Campagne 2
12/107/2018

Campagne 1

16/05/2019

Campagne 3

011072018

Sainte-Marthe Parcelle 8

Campagne 2
15/07/2019

Campagne 3
16/09/2019
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Semis couverts végétaux
Luzerne + tréfle incarnat +

Semis couverts végétaux

Semis couverts végétaux
Luzerne + tournesol + phacélie +

Semis couverts végétaux

Sainte-Marthe Parcelle 9

Luzerne + lotier Luzerne
06/06/2016 09/05/2018 millet perlé + sorgho + sarrasin + radis + navet fourrager
: i avoine + radis + tréfle incarnat + 04/07/2019
Semis ble d'automne pois autrichien
Fioneer 25R46 22/08/2018
01:08/2017
Semis culture Semis culture I Semis blé printemps Semis culture
Fioneer 952 6AMX Fioneer 90%90 09/05/2018 Fioneer 9188AMX
07/05/2016 04/06/2017 01/06/2019
Récolte 13.50tha Récolte 2 98tha Récolte 4.04tha Récolte 8 36tha
2110/2017 15/08/2018 08M12/2019
T T T TCouens vageiaux |
janv (2016 janw. 2017 janv. 2018 jany. 2019
_|_|_|__ N N T T TN .- I I R I L T R T N O B B A
Campaagne 1 § Campaagne 1 Campaagne 1
i 20/06/2017 | |; 15/05/2018 16/05/2019 | |
; o777 Jli ; ;
151haf Classic 0.032kgha |
10/06/2016 0772017 ; ;
Campagne 2 Campagne 2
13072017 15/07/2019
Campagne 3 Campagne 3 Campagne 3
0110/2018 16/09/2019




janv.

Semis couverts végétaux
Luzerne commune (erreur)

Semis culture

Semis culture

84

Semis culture

Fioneer PT211HR Frograin Kendo R2
27105/2018 19/06/2019
Semis blé d'automne ' : [Semis blé dautomne
Pioneer 25R46 Synagri Zorro
07M10/2016 24/09/2019
Récolte Récolte 5.93 tha Récolte perdue (neige) Récalte 3.05tha
[ [ [ I I [ I [ I I [ I I [ [ [ I I I [ [ I I I I I [ I I
2016 jany, 2017 janv. 2018 nv. 20149
L 1 |Sova EE T I T —ﬂ L 111 | [o0¥a N EE
Campaagne 1 Campaagne 1 Campaagne 1
22105/2018 22105/2019

Campaagne 2
19/06/2018

05M10/2018

Campaagne 3

Montmagny Parcelle 1

Eﬂeﬂmnax125ﬂm

17/07/2019

Campaagne 2
25/07/2019

Campagne 3
30/09/2019




Semis couverts végetaux
Luzerne commune

Semis culture

Semis culture
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Semis couverts végetaux
Mélange blackjack

24/06/2019

Semis culture
Frograin Kendo

Fioneer FT211HR
371052018 191'[15:1':2[]19
Semis blé d'automne : i |Semis blé d'automne
Fioneer 26R46 it Synagri Zorro
07M10/2016 i 24/09/2019
Récolte Récolte 5.18tha Récolte perdue (neige) Récolte 3.48tha
T T iCuumerIs vagets uxl |
janv.[2016 jany, 2017 janv. 2018 janv. 2019

Dl |, e ]

L1 !5"3’3 EE

(e

Campagne 1

Campaagne 3

Campagne 1
22/105/2018 ig

Campaagne 2
19/06/2018

221052019

Campagne 1

Weathermax 1.251/ha] |
17/07/2019
Campaagne 3
05M10/2018
Campagne 2
25/07/2019

Montmagny Parcelle 3

Campagne 3
30/09/2019



janv.
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Semis culture Semis culture Semis blé printemps Semis culture
Astro R2 Fresidio Fioneer F7211HR
' 09/06/2017 16/05/2018 06/06/2019
Semis blé d'automne
Récolte Récolte 3 46tha Récolte 3.29tha Récolte
i 02/09/2018
| I — 1 T T T 1T I — 1 T T T 1T T 1T T T T ] I — '
2016 janv. 2017 janv. 2018 janv. 2019
||||_|I||||.|_|I||||.E”E. L1 L1
Campaagne 1 Campaagne 1 Campaagne 1
22/05/2018 22/05/2019

Campaagne 2

Campaagne 3

Campagne 3
05M10/2018

Montmagny Parcelle 4

Campagne 2
25/07/2019

Campagne 3

30/09/2019
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Semis culture Semis culture Semis culture Semis culture
Fionner 7005 Frograin Kendo R2 FPioneer FT211HR
02/06/2017 30/05/2018 06/06/2019
Récolte Récolte 6.67tha Récolte 2 25tha Récolte
14M10/2018
T T T T T T T T 1 T 1 N B m T T T 1 T T T T T 1 1 1 T 1 T
janv (2016 janw. 2017 janv. 2018 janv. 2018

L1 o1 |Sf’5’3 L _ Ll N T I T R B

Montmagny Parcelle 5

Campagne 1 Campagne 1| P ; Campagne 1
; ; 2210512018 | | ; ; ; 22/05/2019 ; ; ;
B Weathermax 1.331a| B
i 10/06/2017 i ; i §§
' Campagne 2| | E Weathermax 1.25ha |
19/06/2013 17072019 '
Campaagne 2 wgalmnax125lha' Campaagne 2
: 10/07/2018 25/07/2019
Campagne 3 Campaagne 3 Campaagne 3
05M10/2018 30/09/2019




janv.

Semis couverts végetaux

Semis blé printemps

Semis couverts végetaux
Luzerne + lotier

06/06/2017

Semis culture
Fionner 7005

02/06/2017

Semis culture
Frograin Kendo R2

J0/05/2018

Semis blé d'automne
Synagri Carnaval
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Récolte Récolte 3 46tha Récolte 2.39tha Récolte 5.77tha
141012018 15/08/20149
T I | Luzame + autreso::-uwla-rb veégetaux
2016 janv. 2017 janv. 2018 janv, 2019
L S Loy, PSSR ) ) ) [So EE L
Campagne 1 Campagne 1| i} Campagne 1
P 22105/2018 22105/2019
Autre herbicide Liberty 250ha | | | Liberty 21haj |
10/06/2018

01/06/2017 ) | |

eathermax 1.331/ha |
15/06/2017

Campagne 2
19/06/2015

Callisto 1.79103]
26/06/2017

mpagne 2

Campaagne 3

Weathermax 1l/ha i
10/07/201%

Campagne 2
25/07/2019

Campagne 3

05M10/2018

Montmagny Parcelle 6

Campagne 3
30/09/2019




jany.

Semis blé printemps

Semis culture
Fionner 7005

02/06/2017

Récolte 5.93tha

Semis culture
Frograin Kendo R2
J0/05/2018

Semis blé d'automne
Synagri Carnaval

&9

Semis blé

printemps (si besoin)

Récolte 2.39tha
1410/2018

{|Récolte 5.38tha

15/08/2019

2016 janw. 2017 janv. 2018 janv, 2019
L | | | |[Be |||I||||._|I||||.|5.“?1"§ EE !
Campagne 1 Campagne 1| i Campagne 1
221052018 | i 221052019
‘Autre herbicide] eathermax 1.331ha |
15/06/2017

Campagne 2

Campagne 3

Campagne 2
19/06/2018

Weathermax 125I.r'ha'
10/07/2018
Campaagne 3
05M10/2018

Montmagny Parcelle 7

Campagne 2
251072019

Campaagne 3
30/09/2019
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Semis culture Semis culture Semis culture Semis culture
Astro R2 Fioneer P7211HR] Frograin Kendo R2
09/06/2017 27/05/2018 19/06/2019
Récolte Récolte 3.71tha Récolte perdue (neige)

Récolte 3.63tha

I I I I I I I I I I I [ L I I I I I I I I I [ L I I I I I I I I I [ L I I I I I I I I I
janv (2016 jame. 2017 janw. 2018 janv. 2019
L1 - I N R |.||5‘.‘3’“. Ll - L1 |.|55"_‘TI'*lI L
Campagne 1 Campagne 1 Campagne 1
: : : 22105/2018 22/05/2019

' Campagne 2
i ; 19/06/2018

Campaagne 2 Weathermax 1.25tha
: 04/07/2018

Campaagne 3 Campaagne 2

05M10/2018 2510712019 ;
Campagne 3|
30/09/2019

17072019 |

Montmagny Parcelle 8




Semis couverts végétaux

Semis couverts végétaux
Avoine +vesce velue +

91

Semis couverts végétaux
Radis fourrager + Mavet

fourrager + Tréfle
incarnat + Luzerne

féverolle + pois 4010 +
radis fourrager +

Semis culture Semis culture 1 Semis culture 2 Semis blé printemps tournesol +
Astro R2 Astro R2 Presidio Vesce commune _ :
09/06/2017 30/06/2017 16/05/2018 07/09/2018 Semis culture
: Fioneer F7211HR
Semis blé d'automne 06/06/2019
Récolte Récolte 2.72tha Récolte 4 34tha Récolte
02/09/2018
T T Couvers végetaux
janv.[2016 janw. 2017 janv. 2018 jany. 2018
""_'l"".'|&.’“. L o [Ee N I T S B
Campagne 1 Campagne 1 Campagne 1
; ; 22/05/2018 i i 221052019 E
: 27062017 : ii
; 17/07/2019
Campagne 2 Campagne 2
2510712019
Campagne 3 Campaagne 3 Campaagne 3
05M10/2018 J0/09/2019

Montmagny Parcelle 9




ANNEXE B

TEXTURE DU SOL DANS LES PARCELLES
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Teneurs en sable, limon et argile des différentes parcelles

Sable (%) Limon (%) Argile (%) Texture!

Sainte-Marthe

SCV pSoya 4 47 49 Argile limoneuse
SCV pMais 4 45 51 Argile limoneuse
SCV pBIlé 6 42 52 Argile limoneuse
SD3C pSoya 3 49 48 Argile limoneuse
SD3C pMais 0 50 50 Argile limoneuse
SD3C pBIlé 2 44 54 Argile limoneuse
SD2C pSoya 2 47 51 Argile limoneuse
SD2C pMais 0 41 59 Argile limoneuse
Montmagny

SCV pSoya 11 69 20 Loam limoneux
SCV pMais 8 71 21 Loam limoneux
SCV pBIé 17 65 18 Loam limoneux
SD3C pSoya 7 71 22 Loam limoneux
SD3C pMais 7 66 27 Loam limono-argileux
SD3C pBIé 6 71 23 Loam limoneux
SD2C pSoya 10 70 20 Loam limoneux
SD2C pMais 11 68 21 Loam limoneux

! Texture déterminée selon les familles de classes texturales définies par Agriculture Canada, «Famille
et série de sols», dans Le systeme canadien de classification des Sols (Ottawa : Presses Scientifiques du
CNRC, 2002)



ANNEXE C

TENEURS EN ELEMENTS DANS LES PARCELLES
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Moyennes et écarts-types des teneurs en éléments dans chaque parcelle a Sainte-Marthe en début de saison agricole 2019 (T1), les groupes statistiques ont
¢été attribués pour un seuil de p-value <0.05

Elément p-value SCV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya SD2C pMais
P 0.10 1297+ 1.01a 10.88+236a 1587+3.26a 12.63+6.16a 8.76+0.09a 13.57+0.61la 9.76+0.79a 1297+18a
<0.01 114.00+4.36bc 158.33+6.11a 107.40+£7.26bc 141.00+21.52ab 112.67+8.14bc 158.33+17.90a 99.09 £6.26 ¢  127.67+17.21 abc
Ca 0.05 316433 £80.13ab  3238.00+54.53ab  3084.00 £ 167.14ab 312100+ 128.31ab  3297.33+62.04ab  3150.00 £72.96ab  3369.67+209.16 2 3013.67+129.88 b
Mg 0.04 483.00 £ 11.79a 547.67+16.62a 515.33+2.89a 554.00+61.25a 562.67+13.32a 53433+18.77a 481.33+34.56a 511.67+45.182a
Al 0.61 1035.67+13.05a 103433 £16.44a 1015.67+1550a 1027.00+34.51a 1044.00+£20.22a 1021.33+18.58a 1040.33+20.13a 101833 £18.90 a
B 0.83 0.48+0.08a 0.53+0.03a 0.52+£007a 045+0.07a 049+001la 048+0.07a 0.50+0.04a 0.49+0.06a
Cu 0.10 247+030a 2.73+043a 2.10+£0.14a 243+0.13a 282+04la 252+031a 241+0.16a 2.28+0.12a
Fe <0.05 181.00+3.61ab 179.67+4.73ab 188.00+4.36a 170.33+6.66b 183.00+4.36ab 180.67+6.66 ab 178.67 £2.52ab 178.33 +7.02 ab
Mn 0.01 35.63+7.22ab 42.97+851a 21.17+397b 37.17+7.40ab 36.07+5.96ab 4540+4.81a 3553+4.19ab 33.77+1.29b
Zn 0.59 258+031a 244+032a 259+032a 239+£067a 237+0.08a 2.82+030a 227+0.10a 2.61+0.20a
Na 0.06 17.07+1.65a 1507+0.55a 18.87+1.80a 18.77+6.37a 1930+1.15a 1593+0.47a 17.77+091a 1493+0.85a
Ni 0.01 1.45+0.02ab 151+0.01a 1.27+0.08b 143+0.03ab 1.49+0.09a 154+0.11a 1.40+0.08ab 1.39+0.09b
Cd 0.21 0.11+0.0la 0.10£001la 0.12+£0.01a 0.09+0.02a 0.10£0.01a 0.11£0.00a 0.11+0.0la 0.10+0.01a
Cr 0.04 0.20£0.01bec 0.24+0.01a 0.19+0.01c 0.24£0.05abc 0.23+£0.01 ab 0.22+0.02 abc 0.22+0.01 abec 0.21 £ 0.01 abc
Co 0.01 0.31+£0.03ab 0.38+0.02a 0.24+0.02b 041+0.10a 0.31+0.04ab 0.39+0.03a 0.32+0.01 ab 0.36 +=0.03 ab
Pb <005 1.63+0.16a 129+0.10a 1.71+0.21a 1.29+0.27a 141+0.16a 135+0.09a 158+0.13a 1.64+0.24a
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Moyennes et écarts-types des teneurs en ¢léments dans chaque parcelle 8 Montmagny en début de saison agricole 2019 T1, les groupes statistiques ont été
attribués pour un seuil de p-value <0.05

Elément p-value SCV pSoya SCV pMais SCV pBIé SD3C pSoya SD3C pMais SD3C pBIé SD2C pSoya  SD2C pMais
P 0.02 69.83+12.97ab 62.43+13.80ab 43.07+11.65b 49.63+2.25ab 64.63+£10.14ab 64.07+7.45ab 62.40+2.33ab 75.97+£9.56 a
K <0.01 100.40+19.75a 60.13+£14.26 b 62.60+13.77ab 74.77+19.11ab 51.07+12.22b 54.33+10.59b 47.77+3.16 b 77.17+10.23 ab
Ca <0.01 1249.33+189.58d 138633 £155.18 cd  1685.67£149.25abc  1598.33+87.19 bed  1837.33+108.62 ab  1595.67+57.49bed  2054.67 £ 136.43 2 1618.00 £ 153.26 bed
Mg 0.22 86.93+£4.88a 71.97+£1091a 8320+884a 7550+624a 8243+£9.04a 85.13+£10.07a 89.53+8.73a 84.00+2.81a
Al <0.01 1064.67+5277ab 1111.33+£77.31a 804.33£51.94¢c 922.67+69.57bc 104533 £52.18ab  1034.33+£11.59ab  832.00 £13.23 ¢  942.67 £ 30.27 be
B <0.01 030+0.01d 034+0.04cd 0.50=£0.06ab 0.35+£0.01 bed 0.58+£0.06a 0.41+0.04bcd 0.57+0.11a  0.47 +0.04 abc
Cu 0.13 548+0.78a 5.03+0.67a 4.74+043a 473+£0.06a 5.18+0.05a 5.72+0.28a 532+0.20a 5.00+£040a
Fe 0.08 338.67+37.02a 29433+35.16ab 308.67+10.79ab 286.33 £13.43ab 293.33+10.69ab 27133 £4.62b 302.67+25.11ab 314.33£23.07 ab
Mn <0.01 17.60+7.75b 20.80+3.29b 41.20+6.86a 23.57+3.43b 12.13+£3.37b 16.17+091b 21.70+£3.98b 25.73+6.55b
Zn >0.05 398+0.59a 347+090a 3.79+0.75a 2.57+024a 3.16+0.14a 2.79+038a 342+0.16a 3.66+0.47a
Na <0.01 1330+x0.6b 1330+1.35b 9.84+1.06 bc 12.77+£2.04 bc 20.23+235a 12.9+1.00bc 12.37+2.18 bc 8.63 £0.59 ¢
Ni <0.01 0.57+0.08ab 0.56+0.06b 0.70+£0.04a2a 046+0.05b 046+0.03b 0.54+0.01b 0.53+0.03b 0.51+0.03b
Cd <0.01 0.07+£0.00b 0.09+0.00ab 0.10£0.01a 0.07£0.01b 0.09+0.01 ab 0.09+0.00ab 0.1+0.00a 0.08+0.01b
Cr 0.01 0.27+0.02a 0.24+0.02abc 0.16£0.01d 0.25+0.07ab 0.27+0.01 ab 0.26+0.01 ab 0.19£0.00 cd 0.22 £0.02 bed
Co <0.01 0.16=0.04bc 0.16+0.03bc 030+0.04a 0.20+£0.02bc 0.11+0.01¢ 0.15£0.01 bc 0.19%0.03 bc 0.21 = 0.05 ab
Pb <001 224+027c¢ 3.08+0.27a 293+0.08ab 2.34+037bc 2.91+0.11ab 2.65+0.07abc 3.04+0.04a 2.25+0.22¢




ANNEXE D

ANOVA DE LA QUANTIFICATION MICROBIENNE ET DU RAPPORT BACTERIES/CHAMPIGNONS PAR
PARCELLE A 2019 T1
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Moyennes et écart-types du nombre (U.A. g sol sec) de bactéries et de champignons détectés dans chaque parcelle en début de saison agricole 2019, les
groupes statistiques ont été attribués pour un seuil de p-value <0.05

Sainte-Marthe Montmagny
Bactéries Champignons Bactéries Champignons

Parcelle Moyenne  Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe
SCV pSoya  6.90E+9 3.19E+9 a 8.69E+7 325E+7 a 1.26E+10 2.46E+9 a 1.57E+8 3.77E+7 a
SCV pMais  7.85E+9 1.56E+9 a 6.62E+7 1.43E+7 a 9.32E+9 5.79E+8 a 8.01E+7 1.49E+7 b
SCV pBIé 7.13E+9 1.52E+9 a 8.72E+7  4.15E+7 a 1.10E+10 1.36E+9 a 9.23E+7 1.73E+7 b
SD3C pSoya 6.78E+9  2.16E+9 a 5.69E+7 2.67E+7 a 9.06E+9 8.91E+8 a 8.93E+7 7.05E+6 b
SD3C pMais 5.77E+9  2.63E+8 a 4.89E+7 9.04E+6  a 1.09E+10 9.24E+8 a 6.35E+7 1.52E+7 b
SD3C pBIé 8.76E+9  2.40E+9 a 9.31E+7 2.86E+7 a 9.05E+9 1.42E+9 a 7.76E+7  1.07E+7 b
SD2C pSoya 5.96E+9  4.50E+8 a 4.83E+7 3.79E+6  a 1.02E+10 2.67E+9 a 6.52E+7 1.92E+7 b
SD2C pMais 7.10E+9  2.08E+9 a 6.17E+7 1.55E+7 a 8.77E+9 1.86E+9 a 9.27E+7 237E+7 b
p-value 0.64 0.20 0.15 <0.01
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Moyennes et écart-types du log bactéries/champignons dans le sol de chaque parcelle en
début de saison agricole 2019 T1, les groupes statistiques ont €té attribués pour un seuil de
p-value <0.05

Sainte-Marthe Montmagny

Parcelle Moyenne Ecart-type  Groupe Moyenne Ecart-type  Groupe
SCV pSoya 1.89 0.17 a 1.90 0.06 b

SCV pMais  2.07 0.02 a 2.07 0.09 ab
SCV pBIlé 1.95 0.25 a 2.08 0.08 ab
SD3C pSoya 2.10 0.11 a 2.01 0.01 b
SD3C pMais 2.08 0.07 a 2.24 0.11 a
SD3C pBIlé 1.98 0.04 a 2.07 0.04 ab
SD2C pSoya 2.09 0.02 a 2.20 0.01 a
SD2C pMais 2.06 0.05 a 1.98 0.06 b

p-value 0.31 <0.01




ANNEXE E

ANOVA DE LA RICHESSE BACTERIENNE ET EUCARYOTE PAR PARCELLE A 2019 T1
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Moyennes et écart-types des indices de Shannon et de Chaol pour les bactéries et les eucaryotes dans chaque parcelle en début de saison agricole 2019 T1 a
Sainte-Marthe, les groupes statistiques ont €té attribué€s pour un seuil de p-value <0.05

Bactéries Eucaryotes

Indice de Shannon Indice de Chaol Indice de Shannon Indice de Chaol
Parcelle Moyenne  Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe
SCV pSoya  5.50 0.09 a 374.19 50.54 a 3.90 0.51 b 224.09 154 c
SCV pMais  5.50 0.03 a 353.78 25.57 a 4.48 0.19 ab 247.73 26.44 abc
SCV pBIé 5.58 0.04 a 397.51 33.06 a 4.42 0.03 ab 229.24 8.36 be
SD3C pSoya 5.47 0.10 a 349.57 18.97 a 4.58 0.21 a 259.24 16.07 abc
SD3C pMais 5.50 0.03 a 368.57 7.44 a 4.67 0.13 a 291.90 25.54 a
SD3C pBIé 5.47 0.08 a 350.63 35.11 a 4.52 0.15 a 248.92 28.34 abc
SD2C pSoya 5.47 0.09 a 362.63 27.41 a 4.62 0.06 a 284.11 17.78 ab
SD2C pMais 5.53 0.06 a 374.96 26.26 a 4.62 0.03 a 254.36 10.88 abc

p-value 0.55 0.57 0.01 <0.01
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Moyennes et écart-types des indices de Shannon et Chaol pour les bactéries et les eucaryotes dans chaque parcelle en début de saison agricole 2019 T1 a
Montmagny, les groupes statistiques ont ét¢ attribués pour un seuil de p-value <0.05

Bactéries Eucaryotes
Indice de Shannon Indice de Chaol Indice de Shannon Indice de Chaol
Parcelle Moyenne  Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe
SCV pSoya  5.54 0.14 a 373.78 53.61 a 4.44 0.07 a 234.73 15.61 a
SCV pMais  5.61 0.13 a 406.83 43.06 a 4.54 0.49 a 257.74 12.20 a
SCV pBIé 5.56 0.06 a 367.67 19.70 a 4.66 0.18 a 233.49 44.24 a
SD3C pSoya 5.64 0.03 a 403.49 10.94 a 4.44 0.22 a 247.67 13.75 a
SD3C pMais 5.67 0.06 a 413.91 21.05 a 4.72 0.29 a 274.36 72.37 a
SD3C pBIé 5.60 0.01 a 391.47 5.29 a 4.61 0.35 a 249.11 39.27 a
SD2C pSoya 5.64 0.01 a 403.07 8.76 a 4.73 0.49 a 270.26 57.37 a
SD2C pMais 5.47 0.11 a 348.17 4291 a 4.42 0.25 a 249.73 18.44 a

p-value 0.15 0.19 0.85 0.88




ANNEXE F

COMPOSITION MICROBIENNE A 2019 T1
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Protecbactenia-
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Abondances relatives des 10 principaux phyla bactériens (A) et eucaryotes (B) aux deux sites d’étude en début de saison agricole 2019 T1



ANNEXE G

HERBICIDES NON HBG APPLIQUES SUR LES PARCELLES
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Nom commercial des herbicides et mélanges d’herbicides autres que des HBG
appliqués dans chaque parcelle depuis le début du projet (quantité entre parenthéses)

Parcelle 2019 2017

2018

2019

Sainte-Marthe

SCV Soya / Liberty (7 1ha™) /
SCV Mais Classic (0.032 kgha) / /
SCV Blé Callisto (1.79 1 ha')  / Badge (1.251 ha™)
SD3C Soya / / /
SD3C Mais  Classic (0.032kgha') / /
SD3C Blé / / Badge (1.251ha™)
SD2C Soya Classic (0.032 kg ha) / /
SD2C Mais  / / /
Montmagny
SCV Soya / Liberty (2.5 1 ha') + Blackhawk (0.8 1 ha™') +
. . Statue (0.51 ha™) +
1
Callisto (0.21 1ha™) Merge (11 ha')
SCV Mais / MCPA Sodium 300 (3 1ha!)  /
SCV BIlé Liberty (2.51ha')+ Liberty (2 1ha™) /
Callisto (1.73 1 ha')
SD3C Soya  / Callisto (0.21 1 ha')  Blackhawk (11ha™) +
Statue (0.51 ha) +
Merge (11 ha')
SD3C Mais  / MCPA Sodium 300 (3 1ha!) ~ /
SD3C Blé / / /
SD2C Soya  / Callisto (0.21 1ha')  Blackhawk (11ha') +

Statue (0.5 1 ha) +
Merge (1 1 ha'')

SD2C Mais

/




ANNEXE H

ANOVA DE LA RICHESSE BACTERIENNE ET EUCARYOTE PAR PARCELLE A 2019 T3
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Moyennes et écart-types des indices de Shannon et Chaol pour les bactéries et les eucaryotes dans chaque parcelle en fin de saison agricole 2019 T3 a Sainte-
Marthe, les groupes statistiques ont été attribués pour un seuil de p-value <0.05

Bactéries Eucaryotes
Indice de Shannon Indice de Chaol Indice de Shannon Indice de Chaol
Parcelle Moyenne  Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe
SCV Soya 5.59 0.11 a 409.75 44.70 a 4.56 0.18 a 239.29 62.42 a
SD3C Soya 5.57 0.05 a 406.04 1.21 a 4.51 0.16 a 257.01 39.22 a
SD2C Soya 5.58 0.06 a 395.24 27.32 a 4.63 0.17 a 256.63 10.88 a
SCV Mais 5.58 0.08 a 399.46 33.38 a 4.57 0.18 a 244.38 25.17 a
SD3C Mais 5.66 0.06 a 428.30 12.38 a 4.52 0.12 a 238.29 2.030 a
SD2C Mais 5.60 0.03 a 418.27 8.64 a 4.50 0.07 a 237.62 22.93 a
SCV Blé 5.64 0.10 a 423.56 44.11 a 4.67 0.11 a 257.53 26.91 a
SD3C Blé 5.63 0.01 a 416.53 6.49 a 4.52 0.31 a 253.94 41.73 a

p-value 0.15 0.81 0.55 0.71
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Moyennes et écart-types des indices de Shannon et Chaol pour les bactéries et les eucaryotes dans chaque parcelle en fin de saison agricole 2019 T3 a
Montmagny, les groupes statistiques ont ét¢ attribués pour un seuil de p-value <0.05

Bactéries Eucaryotes
Indice de Shannon Indice de Chaol Indice de Shannon Indice de Chaol
Parcelle Moyenne  Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe Moyenne Ecart-type Groupe
SCV Soya 5.59 0.09 a 390.31 4791 a 4.51 0.35 a 267.58 41.46 a
SD3C Soya 5.61 0.04 a 390.35 12.82 a 4.45 0.64 a 291.69 26.45 a
SD2C Soya 5.58 0.01 a 371.56 2.88 a 4.72 0.19 a 259.58 35.39 a
SCV Mais 5.61 0.07 a 391.47 24.16 a 4.84 0.16 a 288.38 21.33 a
SD3C Mais 5.54 0.02 a 368.55 16.53 a 4.70 0.09 a 278.28 28.01 a
SD2C Mais 5.60 0.09 a 393.80 29.58 a 4.72 0.43 a 273.56 42.49 a
SCV BIlé 5.54 0.06 a 358.43 26.51 a 4.69 0.19 a 243.85 43.31 a
SD3C Blé 5.39 0.21 a 314.99 55.77 a 4.62 0.18 a 266.62 17.14 a

p-value 0.15 0.10 0.86 0.71




ANNEXE I

PERMANOVA DES COMPOSITIONS MICROBIENNES ENTRE LES PARCELLES A 2019 T3
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PERMANOVA de la composition des bactéries a Sainte-Marthe entre les parcelles en fin de saison agricole 2019 T3, ’astérisque (*) représente une différence
statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCV Soya SD3C Soya SD2C Soya SCV Mais SD3C Mais SD2C Mais SCV BIlé
Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SD3C Soya 1.15 0.21 / / / / / / / / / / / /
SD2C Soya 1.05 0.43 1.39 0.28 / / / / / / / / / /
SCV Mais 1.88 0.10 1.64 0.10 1.77 0.10 / / / / / / / /
SD3C Mais 1.09 0.28 2.20 0.10 1.89 0.10 2.39 0.09 / / / / / /
SD2C Mais 1.75 0.08 1.36 0.10 1.63 0.11 2.70 0.13 3.19 0.12 / / / /
SCV BIlé 1.03 0.39 1.23 0.31 1.08 0.21 1.59 0.11 1.55 0.20 1.59 0.11 / /
SD3C Blé 1.16 0.20 1.95 0.11 1.29 0.10 2.48 0.10 1.26 0.21 2.62 0.10 1.42 0.09
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PERMANOVA de la composition des bactéries a Montmagny entre les parcelles en fin de saison agricole 2019 T3, I’astérisque (*) représente une différence
statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCV Soya SD3C Soya SD2C Soya SCV Mais SD3C Mais SD2C Mais SCV BIlé
Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SD3C Soya 1.80 0.11 / / / / / / / / / / / /
SD2C Soya 1.60 0.09 2.13 0.09 / / / / / / / / / /
SCV Mais 2.04 0.11 2.19 0.11 1.95 0.09 / / / / / / / /
SD3C Mais 1.57 0.10 1.96 0.09 1.87 0.11 1.88 0.11 / / / / / /
SD2C Mais  2.28 0.11 1.57 0.11 2.52 0.11 2.08 0.10 2.27 0.12 / / / /
SCV BIlé 1.77 0.11 2.89 0.11 1.52 0.09 2.60 0.11 1.97 0.10 3.51 0.10 / /
SD3C Blé 1.84 0.10 1.66 0.11 1.37 0.08 1.48 0.11 1.89 0.09 2.00 0.12 1.96 0.08
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PERMANOVA de la composition des eucaryotes a Sainte-Marthe entre les parcelles en fin de saison agricole 2019 T3, I’astérisque (*) représente une différence
statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCV Soya SD3C Soya SD2C Soya SCV Mais SD3C Mais SD2C Mais SCV BIlé
Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SD3C Soya 1.20 0.32 / / / / / / / / / / / /
SD2C Soya 1.29 0.10 1.57 0.10 / / / / / / / / / /
SCV Mais 1.58 0.10 1.53 0.08 1.45 0.12 / / / / / / / /
SD3C Mais 1.43 0.10 1.68 0.11 1.58 0.10 0.98 0.41 / / / / / /
SD2C Mais 1.86 0.11 1.87 0.10 1.60 0.10 1.49 0.11 1.74 0.09 / / / /
SCV BIlé 1.59 0.11 1.98 0.08 1.56 0.09 1.77 0.10 1.98 0.10 1.79 0.11 / /
SD3C Blé 1.36 0.19 1.51 0.19 1.01 0.64 1.63 0.11 1.61 0.10 1.59 0.10 1.26 0.19
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PERMANOVA de la composition des eucaryotes a Montmagny entre les parcelles en fin de saison agricole 2019 T3, I’astérisque (*) représente une différence
statistiquement significative (p-value < 0.05)

SCV Soya SD3C Soya SD2C Soya SCV Mais SD3C Mais SD2C Mais SCV BIlé
Parcelle F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value F p-value
SD3C Soya  0.89 0.61 / / / / / / / / / / / /
SD2C Soya 1.10 0.40 1.19 0.11 / / / / / / / / / /
SCV Mais 1.71 0.10 1.39 0.09 1.41 0.11 / / / / / / / /
SD3C Mais 1.36 0.09 1.50 0.09 1.15 0.51 1.80 0.10 / / / / / /
SD2C Mais 1.26 0.12 1.45 0.11 1.39 0.10 1.46 0.09 1.26 0.11 / / / /
SCV BIlé 1.67 0.10 1.85 0.10 1.18 0.49 2.34 0.10 1.48 0.22 1.88 0.09 / /
SD3C Blé 1.65 0.10 1.68 0.12 1.42 0.10 1.81 0.09 1.50 0.10 1.46 0.10 1.65 0.11
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