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"What makes James Bond an agent ? He has a clear goal, he is autonomous in his decisions
about achieving the goal, and he adapts these decisions to his rapidly changing situation. We

are surrounded by such autonomous, adaptive agents : cells of the immune system, plants,
citizens, stock market investors, businesses, etc. The agent-based complex systems (ACSs)

around us are made up of myriad interacting agents."
GRIMM et al. 2005 "Pattern-Oriented Modeling of Agent-Based Complex Systems : Lessons

from Ecology", Science 310.5750, p. 115-126

page ix



page i



Résumé

Les communautés microbiennes des sols sont reconnues comme centrales pour la fertilité des sols et sont des bioin-

dicateurs pour évaluer l’impact des pratiques agricoles sur les sols. L’enjeu est de favoriser leur utilisation pour

accompagner / accélérer l’innovation dans le monde agricole. Pour cela, l’objectif était ici de caractériser les dy-

namiques spatiales et temporelles de l’abondance des communautés microbiennes des sols à l’échelle d’un paysage

agricole pour les modéliser et proposer une première version d’outil d’aide à la décision (OAD) aux acteurs du monde

agricole. Une approche pluridisciplinaire a été mise en œuvre en mêlant écologie microbienne, évaluation environne-

mentale, modélisation par des systèmes multi-agents, celle-ci combinée à une démarche de modélisation participative

permet d’intégrer le savoir-faire des acteurs (chercheurs, conseillers agricoles et agriculteurs). Cette approche s’est

appuyée sur le paysage agricole de Fénay (1200 ha, Dijon, 21) où les communautés microbiennes du sol ont été

caractérisées pour leur abondance au cours de trois campagnes respectivement en 2011, 2016 et 2019, les pratiques

agricoles étant connues depuis 2004. L’analyse des variations d’abondance des communautés microbiennes des sols

a permis de mettre en évidence sa dépendance vis-à-vis des variations des caractéristiques physico-chimiques des

sols et des changements de pratiques agricoles, mais aussi et surtout l’importance de l’historique de la parcelle tant

en termes d’abondance des communautés microbiennes que de pratiques agricoles. A partir de ces connaissances,

un modèle basé sur un système multi-agents a été produit afin de prédire l’évolution de la biomasse microbienne

des sols face à des changements de pratiques agricoles. Les étapes de calibration ont permis d’évaluer la capacité

d’accueil et le taux de croissance des micro-organismes ainsi que la durée d’impact des pratiques agricoles, ceci en

fonction de l’occupation du sol, et ainsi d’aboutir à un modèle ayant une bonne capacité prédictive. En s’appuyant

sur une interface utilisateurs, des ateliers participatifs ont permis d’évaluer les facilités d’appropriation du modèle

par différents types d’acteurs.

Mots-clés : Modélisation multi-agents ; Écologie microbienne des sols ; Outil d’aide à la décision (OAD)

Abstract

Soil Microbial communities play a major role in soil fertility and are important as bioindicators to evaluate the im-

pacts of agricultural practices on soils. The challenge is to promote their use in order to support / accelerate innovation

in the agricultural sector. The goal of this thesis was to characterize spatial and temporal dynamics of soil microbial

communities at the scale of an agricultural landscape in order to create models and propose a Decision Support

Instrument (DSI) for stakeholders in the agricultural communities. For this, a multi-disciplinary approach was used

combining microbial ecology, environment assessment, spatial computer modeling, associated to a participatory ap-

proach which effectively mobilize stakeholders’ knowledge (scientists, agricultural advisors and growers). This study

was based on data collected in Fénay agricultural landscape (1200 ha, Dijon, 21, France) where soil microbial bio-

mass was characterized in 2011, 2016 and 2019 and farming practices are known since 2004. The variance of soil

microbial community abundance analysis evidenced the impact of soil physico-chemical characteristics variability

and the importance of historical plot management in soil microbial community abundance and agricultural practices.

Based on this knowledge, a multi-agent model was created in order to predict the evolution of soil microbial commu-

nity abundance in the face of changing agricultural practices. Calibration steps were required in order to evaluate soil

microbial biomass carrying capacity and growth and determine time impact of agricultural practices depending on

the land use, and thus result in a model with good predictive capabilities. A graphical user interface was developed

in order to conduct participatory workshops and the handling of the model was evaluated by various actors.

Keywords : Agent Based Modelling ; Soil Microbial Ecology ; Decision Support Instrument (DSI)
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Glossaire

ADN = acide désoxyribonucléique (acide du noyau des cellules vivantes contenant l’informa-
tion génétique). Dans ce manuscrit, cette abréviation est également utilisée pour désigner une
technique de quantification de la biomasse microbienne des sols
ARN = acide ribonucléique
BMM = biomasse moléculaire microbienne (obtenue à partir de l’extraction d’ADN du sol),
également appelée SMMB (soil molecular microbial biomass) dans les parties rédigées en an-
glais de ce manuscrit
C = carbone
CFE = chloroforme fumigation-extraction
FAO = food and agriculture organization of the United Nations
GES = gaz à effet de serre
INRAe = Institut national de recherche pour l’agriculture, l’alimentation et l’environnement
K = potassium
KIDS = keep it descriptive, stupid ! , approche utilisée en SMA
KILT = keep it a learning tool, approche utilisée en SMA
KISS = keep it simple, stupid !, approche utilisée en SMA
L = labour
Mg = magnésium
MO = matière organique
N = azote
NT = non travail du sol
OAD = outil d’aide à la décision
P = phosphore
PLFA = phospholipid fatty acid
PLS PM = Partial Least Square Path modeling

PPP = produits phytopharmaceutiques
RT = travail réduit du sol
S = soufre
SMA = simulations multi-agents, également appelées MAS (multi-agent simulations) dans les
parties rédigées en anglais de ce manuscrit
UCS = unité cartographique des sols
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Chapitre 0

A l’échelle de la planète, la pédosphère, ensemble des types de sol, est une interface source
d’une extrême diversité d’habitats tant pour les micro-organismes, que pour la faune ou la
flore. Ces organismes vivants supportent le fonctionnement des écosystèmes, en particulier
des agroécosystèmes, à la base de l’alimentation humaine. Elle offre ainsi des paysages va-
riés. Entre 1950 et 2000, l’utilisation des sols a été marquée par une forte intensification des
pratiques agricoles afin de répondre à la demande alimentaire associée à l’accroissement démo-
graphique : forte mécanisation, travail du sol intensif, utilisation massive d’intrants de synthèse,
forte utilisation de produits phytopharmaceutiques (PPP). Ces pratiques ont contribué à tripler
les rendements de 1950 aux années 2000 mais ont eu des conséquences sur l’environnement
et plus particulièrement sur les sols (ROSA et al. 2021). Le travail du sol plus régulier et plus
profond a mené à l’appauvrissement des sols et à son érosion (FOUCHER et al. 2014). L’usage
intensif de fertilisants et de PPP, de par leurs faibles dégradations dans la nature, conduit à
une contamination des écosystèmes et à l’eutrophisation de plusieurs masses d’eau , i.e. la sa-
turation du milieu en éléments nutritifs qui conduit à l’asphyxie des écosystèmes aquatiques
(WITHERS et al. 2014). Ces pratiques entraînent une modification de l’abondance et de la di-
versité des organismes que ces écosystèmes hébergent (DUDLEY et al. 2017 ; PONGE et al.
2013 ; NORRIS 2008).

Les sols constituent aujourd’hui un système sous pression. A court terme, les activités an-
thropiques intenses entraînent des changements drastiques : augmentation du risque érosif, aug-
mentation des surfaces imperméabilisées liée à l’étalement urbain, intensification des activités
de production, appauvrissement des sols (baisse de la quantité et la qualité des nutriments)
(ROJAS et al. 2016). A moyen et long terme, les sols sont soumis à des pressions liées aux
changements climatiques : augmentation des températures annuelles moyennes, modifications
quantitatives des précipitations et de leur répartition annuelle, augmentation de l’intensité et
de la fréquence des événements extrêmes. Ces pressions conduisent à des modifications des
propriétés des sols (réserve en eau, épaisseur) et de leur fonctionnement (cycle des éléments).
Elles viennent affecter le fonctionnement des sols et par conséquent la performance et la du-
rabilité des systèmes de production agricole. Plusieurs régions voient leurs rendements dimi-
nuer et environ 1% de le productivité est perdue chaque année à cause de la dégradation des
sols (DELONG et al. 2015). La performance et la durabilité des agroécosystèmes sont déter-
minantes pour faire face à l’augmentation de la demande alimentaire liée à l’accroissement
démographique. Cette prise de conscience a permis au concept d’agroécologie de voir le jour.
Selon le Ministère français de l’Agriculture et de l’Alimentation, l’agroécologie peut se dé-
finir comme étant une manière de concevoir un système de production en s’appuyant sur les
fonctions offertes par les écosystèmes. Ainsi, le compromis entre la production agricole forte
et la préservation des écosystèmes est une notion qui est de plus en plus discutée notamment
via l’agroécologie. Pour cela, elle est construite sur plusieurs piliers et plus particulièrement
sur la composante biologique des sols car elle permet d’inombrables fonctions essentielles : le
recyclage et la qualité des nutriments et de l’eau, le stockage du carbone, la stabilité structurale
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des sols et la croissance ainsi que santé des plantes. L’abondance et la diversité des organismes
vivants du sol permettent ainsi d’améliorer la performance et la durabilité des systèmes de pro-
duction. Leur prise en compte dans la conception des systèmes de culture permettrait d’assurer
l’avenir de la planète et de l’agriculture. Par ailleurs, pour que la transition vers l’agroécologie
puisse être permise, des méthodes de partage de connaissances à l’ensemble des acteurs du
monde agricole doivent être développées.

Les présents travaux permettent de faire un rapide état des connaissances sur le fonctionne-
ment des sols et le rôle des organismes vivants au sein de ces écosystèmes puis de se focaliser
sur les micro-organismes et les moyens de modéliser et partager les processus gouvernant la
dynamique des communautés microbiennes.

Ainsi, dans le chapitre 1, un état de l’art des connaissances des organismes et de leurs fonc-
tions dans les sols, de l’écologie microbienne et de sa modélisation informatique est proposé.

Le chapitre 2 permet de présenter la problématique de la thèse ainsi que la stratégie de
recherche mise en place pour y répondre.

Le chapitre 3 a pour principal objectif de rassembler de nouvelles connaissances et com-
préhensions sur l’impact des pratiques agricoles sur l’abondance microbienne des sols.

Le chapitre 4 propose une étude de l’abondance et de la diversité microbienne en fonction
des pratiques agricoles à l’échelle d’un paysage suivi depuis plus de 10 ans.

Le chapitre 5 permet de présenter le modèle multi-agents développé dans le but de prédire
la biomasse microbienne des sols en fonction des pratiques agricoles appliquées.

Le chapitre 6 propose de présenter un premier pas vers le partage de connaissances et l’aide
à la décision en présentant la mise en place d’ateliers participatifs et de tester la généricité du
modèle présenté en chapitre 5.

Pour terminer, les résultats de ces travaux sont discutés et des perspectives à ce projet sont
proposées.
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Chapitre 1

1.1 Les sols, un milieu de vie rendant de nombreux services
écosystémiques aux hommes

Cette partie permet de présenter les sols en tant que système, leur constitution ainsi que la
diversité des organismes qui y vivent. Un focus est réalisé sur les micro-organismes des sols, qui
sont des organismes à la fois abondants, divers et fortement impliqués dans le fonctionnement
des sols et qui rendent ainsi de nombreux services écosystémiques. Les ressources du sol sont
soumises à des pressions qui interrogent sur l’avenir de l’agriculture.

1.1.1 Les constituants d’un sol

La formation d’un sol implique une combinaison de processus chimiques, biologiques, phy-
siques, principalement à des pas temps longs. Ainsi, sous l’action du vent, de l’eau et des êtres
vivants, la roche mère va se dégrader et être mélangée à de la matière organique, ce qui induit
un accroissement de l’épaisseur du sol et des processus de transfert de matières conduisant à la
différenciation d’horizons. Ces horizons sont constitués de matières :

— d’origine minérale (95% de la masse) : argiles (inférieur à 2 µm), limons (compris entre
2 µm et 20 µm), sables (compris entre 20 µm et 2 mm), graviers (compris entre 2 mm
et 20 mm) et roches (supérieur à 20 mm) ;

— d’origine organique (5% de la masse) : dont 5% d’organismes vivants, 10% de racines
de végétaux et 85% de matière végétale et animal en décomposition appelée fraction
diverse (FAO).

L’ensemble des constituants des sols et leur agencement dans l’espace permettent une diversité
d’habitats pour les organismes. Ces habitats correspondent à l’ensemble des facteurs biotiques
et abiotiques offrant un milieu de vie et des ressources en nourriture suffisantes pour permettre
à une population d’y vivre et de s’y reproduire (STAMPS 2008). Cette diversité est intrinsè-
quement liée à la notion de niche écologique qui prend en compte les interactions trophiques
notamment de compétition (HUTCHINSON 1957). Différents niveaux d’habitats sont présents
au sein des sols selon leur taille (figure 1).

Au sein des agrégats, les différentes fractions du sol (solide, liquide et gazeux) et les pro-
priétés physico-chimiques (pH, teneur en éléments : e.g. C, N, P, K, carbonates) s’agencent
entre elles et offrent une grande diversité d’habitats (taille, composition physico-chimique)
pour les organismes vivants du sol et plus particulièrement les micro-organismes (bactéries,
champignons, archées).

L’assemblage de ces agrégats ainsi que d’autres caractéristiques des sols en terme de texture,
de couleurs et de propriétés physico-chimiques va permettre de définir des horizons. Au sein
d’un même profil pédologique, la diversité des horizons présents offre d’autant plus d’habitats
possibles pour les organismes vivants des sols.
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FIGURE 1 – Schéma de l’hétérogénéité des habitats au sein des sols.
Les types de sols sont déterminés sur la base des UCS (unité cartographique des sols) ; un nom

est donné à chaque sol prédominant.

La combinaison des différents horizons et de l’épaisseur du sol (pouvant varier de quelques
centimètres à plusieurs mètres) permet de définir le type de sol sur la base de référentiels (Ré-
férentiel Pédologique Français, 2008 ; World Reference Base for Soil Science WRB). Il existe
donc au sein du profil une hétérogénéité d’habitats aux caractéristiques variées.
A des échelles plus globales comme celle du paysage, plusieurs types de sols peuvent être
distribués spatialement, ce qui augmente la diversité d’habitats à l’échelle du paysage.

1.1.2 Les organismes vivants du sol

La très forte variabilité des habitats dans les sols depuis l’échelle de l’agrégat jusqu’à celles
du profil et du paysage en fait un grand réservoir de biodiversité. Les organismes vivants du sol
correspondent aux organismes présents dans le sol pendant tout ou partie (e.g. stade larvaire)
de leur cycle biologique. Ils peuvent être localisés dans les horizons organiques de surface ou à
différentes profondeurs dans le profil du sol en fonction de leurs exigences écologiques en lien
avec la composition des horizons et l’épaisseur du sol.

Environ un quart des organismes vivants décrits (23%, EUROPEAN COMMISSION et al.
2016), plus ou moins mobiles, peuvent être identifiés sur et dans les sols. Le plus couramment,
ces organismes (en dehors des plantes) sont classés selon leurs tailles (figure 2) :

— la mégafaune (organismes dont la taille est supérieure à 20 mm). Les principaux orga-
nismes appartenant à cette classe sont des vertébrés tels que la taupe ou le campagnol.
Des invertébrés peuvent également faire partie de cette classe comme certaines arai-
gnées ;

— la macrofaune (organismes dont la taille est comprise entre 2 mm et 20 mm). Ces orga-
nismes sont encore visibles à l’œil nu : les vers de terre, les myriapodes (mille-pattes),
les larves d’insectes et certains mollusques ;
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— la mésofaune (organismes dont la taille est comprise entre 2 mm et 200 µm). Ces or-
ganismes sont observables à l’aide d’une loupe binoculaire et comptent notamment des
acariens, des collemboles, des oligochètes (vers enchytréides), des insectes ou encore
des diploures ;

— la microfaune (organismes dont la taille est inférieure à 200 µm) est observable au
microscope et compte notamment les tardigrades, les nématodes ou les protozoaires ;

— les micro-organismes quant-à eux ne peuvent pas être décrits de manière exhaustive au
travers d’observations microscopiques ou de méthodes cultures-dépendantes. Ils sont
principalement étudiés par le biais de méthodes moléculaires s’appuyant directement
sur l’ADN extrait du sol. Les organismes associés appartiennent aux règnes des bacté-
ries, des archées et des champignons.

Bien qu’elles soient souvent mises de côté, les plantes font partie des organismes des sols au
titre de leur système racinaire et de leur implication dans le fonctionnement des sols.

FIGURE 2 – Classification des organismes vivants du sol selon leurs tailles.
La taille des bulles correspond à une échelle de taille des organismes du sol, les plus grands
organismes étant compris dans la mégafaune et les plus petits étant les micro-organismes.

Ces organismes sont à la fois abondants et divers au sein des sols. Pour comprendre com-
ment ceux-ci peuvent contribuer au bon fonctionnement des sols, il est nécessaire d’identifier
et de quantifier les organismes des sols et leurs caractéristiques (LUCK et al. 2009). L’abon-
dance des organismes peut se quantifier de plusieurs manières. La méthode la plus classique
consiste à compter le nombre d’individus sur une surface ou une quantité donnée (par exemple,
nombre d’individus par gramme de sol). D’autres méthodes quantifient plutôt la MO ou en-
core le carbone (C) que contiennent ces individus, le C étant le constituant fondamental de la
matière vivante (MA et al. 2018). Ces organismes sont répartis en différentes espèces compre-
nant plus ou moins d’individus comme indiqué dans la figure 3. L’abondance et la diversité
des organismes du sol diminuent en fonction de leur taille. Ainsi, seuls 5 à 100 représentants
de la macrofaune tels que les arthropodes ou les oligochètes sont présents dans 1 g de sol. Les
nématodes qui ne sont pas visibles à l’œil nu sont légèrement plus nombreux (jusqu’à 2000
individus) et divers (90 espèces). Les protozoaires sont présents dans les sols à hauteur de
quelques millions d’individus par gramme de sol, répartis en environ 60 espèces différentes.
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Les organismes du sol qui sont à la fois les plus nombreux, les plus divers et impliqués dans un
grand nombre de fonctions au sein des sols sont les micro-organismes. D’après CURTIS et al.
2005, 1 gramme de sol peut contenir jusqu’à 1 milliard de bactéries et archées et jusqu’à 3 m
d’hyphes (champignons) pouvant être représentant jusqu’à 1 million d’espèces différentes. En
plus d’être nombreux et divers, les micro-organismes sont présents partout et dans n’importe
quel type de sol.

FIGURE 3 – Abondance et diversité de quelques organismes du sol.

En plus de leur diversité taxonomique, les micro-organismes représentent une ressource géné-
tique importante, ce qui permet d’assurer une forte diversité fonctionnelle. Cela est directement
lié à leur biologie. Apparus il y a plus de 3,5 milliards d’années, ces micro-organismes ont dé-
veloppé de nombreuses modifications génétiques liées à leur cycle biologique court et leur
taux de mutation élevé. Souvent, ces mutations permettent l’adaptation des bactéries à n’im-
porte quel milieu. Par ailleurs, ces mutations peuvent être partagées avec les autres bactéries
par des processus génétiques (transformation, recombinaison, conjugaison, transfert horizontal
de gène, etc). Ainsi, les bactéries sont souvent considérées comme ayant un haut niveau de
redondance fonctionnelle, c’est-à-dire la capacité du système à assurer son fonctionnement et
sa stabilité même en cas de perte de diversité. Les micro-organismes sont capables de réaliser
énormément de fonctions parmi celles qui sont réalisables au sein des sols.
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1.1.3 Fonctions biologiques assurées par les organismes du sol

Les habitants du sol (faune, flore et micro-organismes) sont en interaction entre eux et avec
leurs habitats. Ils assurent des fonctions écologiques qui permettent à leur tour des services
écosystémiques. Les plantes jouent un rôle essentiel et permettent un apport de MO facilement
mobilisable par les autres organismes du sol. La faune et les micro-organismes, quant à eux,
permettent d’autres types de fonctions :

1. La fragmentation et l’intégration de la MO. Une première dégradation de la MO tombée
au sol est rendue possible grâce aux organismes fragmenteurs comme les arthropodes
et les vers de terre qui découpent en morceaux la MO, en ingèrent une partie et la
redistribuent dans le profil au travers de leurs déjections.

2. Les processus de minéralisation et régulation des cycles biogéochimiques. La minéra-
lisation est la transformation de la MO en matière minérale assimilable par les plantes.
C’est par ce processus que les organismes se nourrissent de nutriments tels que le phos-
phore (P), l’azote (N), le cuivre (Cu), le fer (Fe), le magnésium (Mg), ou encore le cal-
cium (Ca), des éléments nécessaires à la vie. Certains organismes du sol surnommés les
ingénieurs chimistes décomposent ces morceaux en éléments nutritifs assimilables. Ils
assurent ainsi le recyclage des éléments nutritifs au sein des sols. C’est notamment le cas
de la plupart des micro-organismes tels certains champignons qui, à l’aide d’enzymes,
provoquent la pourriture blanche qui correspond à une dégradation de la lignine, un
élément difficilement assimilable par les autres organismes. Par ailleurs, certaines bac-
téries sont capables de fixer l’azote atmosphérique pour ensuite le rendre assimilable
par les plantes. C’est le cas notamment des bactéries du genre Rhizobium qui vivent
en symbiose avec certaines plantes notamment celles de la famille des Fabacées (petit
pois, haricot, trèfle, soja, luzerne, etc) (GIRAUD et al. 2004). Tous les organismes du
sol respirent, ce qui dégage des gaz dans l’atmosphère notamment du dioxyde de car-
bone (CO2), du méthane (CH4) et du protoxyde d’azote (N2O). Les micro-organismes
permettent en partie de réguler les émissions de gaz à effet de serre (GES) (SINGH et
al. 2010) et plus particulièrement le méthane CH4 qui est directement produit par des
archées anaérobies, notamment dans les sols marécageux, les océans ou dans les tubes
digestifs du bétail ou des termites ou au contraire consommé par certaines bactéries
désignées comme étant méthanotrophes (SINGH et al. 2010). De même, les flux de pro-
toxyde d’azote (N2O) directement issus des activités de nitrification et de dénitrification
des micro-organismes et les flux de dioxyde de carbone (CO2) peuvent être régulés, car
la moitié des émissions de (CO2) provenant du sol résulte de la décomposition exercée
par les micro-organismes.

3. La structuration du sol, stabilité structurale et filtration. Au niveau de la physique des
sols, certains organismes jouent un grand rôle, notamment au sein de la mésofaune.
Ils se chargent de renouveler la structure des sols et régulent la distribution spatiale
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des ressources en MO qui peut être désignée par le terme bioturbation. Ces fonctions
sont principalement réalisées par les vers de terre qui aèrent le sol et les termites qui
sélectionnent certains éléments du sol et le remanient. Les micro-organismes et plus
particulièrement les champignons ont un rôle important pour la stabilité structurale des
sols. C’est le cas des hyphes, structures filamenteuses des champignons, qui stabilisent
les micro et macro-agrégats des sols (TISDALL 1994), créant ainsi des habitats pour
d’autres organismes. Cela permet également un meilleur drainage et un stockage de
l’eau plus efficient dans les pores du sol.

4. La dégradation des polluants. En plus de pouvoir assimiler la MO, certains organismes
peuvent aussi dégrader les matières polluantes ou immobiliser les métaux lourds et les
produits chimiques, ce qui présente un grand intérêt concernant l’usage de produits
phytopharmaceutiques en agriculture. Par ailleurs, la diversité des communautés mi-
crobiennes est également liée à la durabilité des systèmes, à leur résistance et à leur
résilience face à des stress principalement liés à la pollution ou au climat (TARDY et al.
2014).

5. La régulation des pathogènes / bioagresseurs. Les interactions entre organismes per-
mettent par ailleurs d’autres fonctions principalement de régulation d’espèces qui pro-
liféreraient trop. Par exemple, certains nématodes prédatent des micro-organismes qui
pourraient être des pathogènes pour les plantes. En outre, une forte diversité d’espèces
dans les sols permet un effet barrière face aux pathogènes. VIVANT et al. 2013 ont
d’ailleurs démontré qu’une forte diversité microbienne des sols agissait comme une bar-
rière contre Listeria monocytogenes, une bactérie pathogène chez l’homme pouvant être
transmise via l’agriculture. Les micro-organismes aident à la croissance et à la santé des
plantes. Ils peuvent également les protéger grâce à la production de métabolites (com-
posés organiques sécrétés) qui permettent d’inhiber la croissance d’autres organismes
souvent pathogènes de ces mêmes plantes (BRAKHAGE et al. 2011).

Toutes ces fonctions assurées par les organismes du sol, et particulièrement les micro-
organismes, contribuent à des fonctions agronomiques (figure 4). Elles permettent d’assurer :

— la fertilité des sols en termes d’accessibilité et de recyclage des nutriments et ainsi de
préserver la nutrition des cultures ;

— la structuration des sols et la stabilité structurale en assurant la fertilité physique des
sols et en évitant ainsi leur dégradation, ce qui permet de garantir la pérennité de l’agri-
culture ;

— la régulation de potentiels pathogènes et des bioagresseurs ;
— la facilitation de la dégradation des polluants permettant de garantir un état sanitaire des

sols agricoles et donc de préserver la santé et la croissance des plantes.

La présence de ces organismes est donc nécessaire pour assurer un bon fonctionnement
et une durabilité de l’agriculture. Par ailleurs, l’abondance et la diversité des organismes per-
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mettent la redondance de certaines fonctions parfois essentielles et ainsi la stabilité du fonc-
tionnement du sol. C’est dans cette même idée que YACHI et al. 1999 ont mis en lumière la
théorie de l’assurance écologique qui propose que plus la biodiversité d’un écosystème est éle-
vée, plus le fonctionnement des écosystèmes est stable face à des perturbations. Cette théorie
a été testée et validée pour les micro-organismes du sol (TARDY et al. 2014) et soutient donc
le fait qu’il vaut mieux plus de diversité et d’abondance des bactéries et champignons dans les
systèmes pour assurer leur productivité mais aussi leur résistance et leur résilience en cas de
perturbation.

FIGURE 4 – Fonctions et services permis par les organismes du sol.
Adapté de CHRISTEL et al. 2021.

La diversité des fonctions assurées par les organismes du sol permettent la réalisation de mul-
tiples services écosystémiques. Les services écosystémiques sont définis comme étant des bé-
néfices offerts par la nature pour le bien-être des sociétés et des écosystèmes (Millenium Eco-
system ASSESSMENT 2005). Ces services peuvent être de 4 différents types (FAO) :

— Les services de soutien, notamment via le maintien des habitats pour fournir un espace
de vie aux organismes ou le maintien de la diversité génétique afin de garder un pool de
gènes suffisant pour la mise au point des cultures et de l’élevage. La biomasse des orga-
nismes vivants dans les sols est directement liée à certains services de soutien comme
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le cycle des nutriments qui permet la croissance et la bonne santé des plantes ainsi que
la création d’habitats pour d’autres organismes.

— Les services d’approvisionnement (par exemple la fourniture en eau, nourriture, maté-
riaux etc) ; la production de biomasse est directement liée aux services d’approvisionne-
ment comme par exemple, le rendement des cultures ou l’élevage de certains animaux
qui nous permettent de nous nourrir, ou encore l’approvisionnement en matières pre-
mières, matériaux de construction, fibres et combustibles pour nos infrastructures et nos
modes de vie. Certaines molécules produites par les organismes vivants sur et dans le
sol peuvent être utiles en tant que ressource médicinale ou pharmaceutique.

— Les services de régulation notamment des processus écologiques tels que la qualité de
l’air, la fertilité des sols, la lutte contre les maladies, etc. De par leur implication dans le
cycle de la MO, les organismes du sol contribuent également aux services de régulation,
tant en terme de stockage de carbone (effets sur la qualité de l’air et régulation du climat)
qu’en terme de recyclage de nombreux éléments et particulièrement azote. La présence
de végétaux dans les zones urbaines agit comme des îlots de fraîcheur, régule donc la
température et l’humidité et assure par la même occasion une dépollution de l’air. La
purification de l’eau et le traitement des contaminants (polluants comme les éléments
traces métalliques ou les pesticides) sont dépendants de la MO et donc des organismes
capables de la dégrader, ce qui est le cas de certains micro-organismes (WOŁEJKO et al.
2020). Les organismes du sol permettent également la régulation des maladies et des
ravageurs notamment grâce aux auxiliaires de culture tels que les carabes ou indirecte-
ment via la structuration des sols assurée par des organismes ingénieurs physiques.

— Les services culturels qui se réfèrent à des biens non-matériels et qui peuvent être liés
au spirituel, à l’esthétique, au traditionnel, à l’éducatif, etc. Le nombre d’animaux et de
végétaux présents dans un endroit donné peut avoir une valeur esthétique et faire partie
du patrimoine culturel.

Dans ce continuum organismes - fonctions biologiques - fonctions agronomiques - services
écosystémiques, les micro-organismes jouent un rôle central. Leurs extrêmes abondance et di-
versité supportent l’intensité et la diversité des fonctions biologiques des sols identifiées en
figure 4. Par ailleurs, cette diversité des micro-organismes assurent la performance et la sta-
bilité des fonctions agronomiques. Parmi les différents groupes biologiques cités, il s’agit du
seul groupe pouvant être impliqué dans l’ensemble des fonctions biologiques et des services
écosystémiques des sols.

Des théories sont apparues faisant le lien entre la diversité biologique et les capacités des
écosystèmes à être productifs, stables et résilients. L’abondance et la diversité d’organismes
présents dans les sols au sein même des différents groupes taxonomiques peuvent avoir une
influence sur les services écosystémiques rendus. L’abondance des organismes est liée à la pro-
ductivité des écosystèmes tandis que leur diversité (nombre d’espèces) est liée à la stabilité des
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fonctions, c’est-à-dire la capacité du milieu à revenir à un état stable après une perturbation
(résilience) et à sa capacité à résister à cette perturbation (résistance).

D’autre part, des études menées sur les plantes et les micro-organismes ont permis de
mettre en évidence une productivité accrue lorsque la diversité biologique augmentait (van der
HEIJDEN et al. 2004). Bien que de nombreux micro-organismes partagent des fonctions com-
munes, notamment de minéralisation de la MO, une perte de diversité peut provoquer une perte
de productivité et de fonctionnement des écosystèmes. Ainsi, productivité, diversité fonction-
nelle et biodiversité semblent fortement liées (LOREAU et al. 2001), ce qui est compréhensible
du fait d’une forme de complémentarité dans l’utilisation des ressources (chaînes trophiques).

1.1.4 Pression sur les ressources du sol et enjeux pour l’agriculture

Le sol est donc un système complexe assurant un grand nombre de fonctions et de services,
en grande partie grâce aux organismes qui y habitent et plus particulièrement grâce aux micro-
organismes. Partout dans le monde, les sols ont été modifiés par les activités humaines avec des
conséquences fortes comme la diminution de la surface cultivable (FERREIRA et al. 2018), la
baisse de la productivité des systèmes liée à une baisse de la fertilité des sols (PIERCE et al.
2017), les dérèglements des régimes hydrologiques et biologiques, la déstructuration physique
(AMUNDSON et al. 2015), l’érosion, la pollution, la salinisation (DELONG et al. 2015) etc.
Ces impacts peuvent être amplifiés par les changements climatiques actuels. Cependant, les
modifications apportées par les hommes n’ont pas toujours eu des conséquences négatives.
En effet, la fertilité et certaines propriétés physiques des sols ont été améliorées grâce à une
gestion raisonnée en agriculture (assolement adapté, gestion attentive de la MO, amendements,
irrigation, etc). Ces améliorations techniques permettent de palier à la baisse de fertilité et à
l’altération de la structure du sol mais cela augmente la dépendance du système à des ressources
externes finies et notamment une dépendance aux énergies fossiles. Par ailleurs, ces pratiques
ne permettent pas nécessairement d’augmenter la résistance et la résilience du système face
aux aléas, les agroécosystèmes ayant subi de fortes pertes ces dernières années suite à des
évènements extrêmes (BEN-ARI et al. 2018 ; ABABAEI et al. 2019 ; LI et al. 2019) : sécheresse
et / ou excès d’eau, gel, maladies ...

L’enjeu aujourd’hui est d’assurer la durabilité des productions et cela ne semble possible
qu’à travers une gestion durable des sols, c’est-à-dire le maintien ou le renforcement des ser-
vices écosystémiques sans compromettre ni la diversité et les fonctions permettant ces services
ni la production végétale (FAO). La qualité des sols, parfois également appelée santé des sols,
est définie comme étant la capacité d’un sol à fonctionner et à soutenir une productivité bio-
logique, à maintenir ou à améliorer la qualité de l’environnement et la santé des plantes, des
animaux et la santé humaine (DORAN et al. 1994 ; DORAN et al. 1997 ; LARKIN 2015). Vu
l’importance de la biologie des sols dans le fonctionnement des agroécosystèmes, cette gestion
durable des sols implique à fortiori cette composante biologique, et particulièrement micro-
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biologique vu leur position centrale dans le fonctionnement biologique des sols. Ainsi, l’usage
pérenne des sols et plus particulièrement l’agriculture durable nécessite de répondre à plusieurs
points :

1. Comprendre l’écologie des micro-organismes des sols : distribution, filtres environne-
mentaux.

2. Caractériser leur réponse aux différentes pressions sur les sols, en particulier les pra-
tiques agricoles.

3. Transmettre pour accompagner le conseil en gestion des agroécosystèmes.

1.2 Ecologie microbienne des sols

Longtemps laissés de côté à cause de leur petite taille et des techniques trop peu perfor-
mantes pour les caractériser, les micro-organismes sont des organismes pouvant être qualifiés
de "clé de voûte" pour le fonctionnement des écosystèmes et plus particulièrement dans les sols
(SINGH et al. 2018).

Depuis la deuxième moitié du XIXème siècle avec les méthodes pasteuriennes de cultures
des bactéries sur des milieux adaptés, les études des micro-organises ont connu de très grandes
avancées. Depuis le début du XXIème, les méthodes d’identification et de quantification des
micro-organismes sont de plus en plus performantes notamment grâce aux méthodes de sé-
quençage haut débit et de quantification de l’ADN. La quantification d’ADN extrait à partir
d’un échantillon permet de quantifier l’abondance des communautés microbiennes. Les mé-
thodes de séquençage, quant à elles, ciblent un groupe taxonomique particulier grâce à des ré-
gions cibles dans l’ADN codant pour l’ARN. Ainsi, les gènes de l’ADN ribosomique 16S sont
utilisés pour caractériser les communautés procaryotiques (bactéries et archées), les gènes de
l’ADN ribosomique 18S et ITS sont utilisés pour cibler les communautés fongiques. Les résul-
tats de ces méthodes permettent d’identifier des unités taxonomiques opérationnelles appelées
OTU (operational taxonomic unit) générées à partir de la similarité de leurs séquences d’ADN
(souvent à 97%, ce qui correspond à un niveau taxonomique entre le genre et l’espèce). Grâce à
ces nouvelles technologies, des études ont permis de grandes avancées dans la compréhension
des rôles et de l’écologie des micro-organismes dans le sol. Ainsi, il est possible d’identifier les
OTU présentes dans les sols, et de quantifier leurs abondances relatives. Par ailleurs, de plus
en plus d’analyses sont menées afin de comprendre les réseaux de co-occurences et d’interac-
tions de ces micro-organismes (KARIMI et al. 2019). Plus les organismes sont connectés entre
eux, plus le système pourra être productif et résilient face à une perturbation. Aussi, il sera
prochainement possible de relier les fonctions et donc les services écosystémiques des sols aux
différents micro-organismes présents sur la base de ces matrices d’OTU grâce à des méthodes
d’inférence (DJEMIEL et al. 2022). L’abondance, la diversité, la composition et les interactions
des micro-organismes des sols ne sont pas identiques dans tous les sols de la planète. Leurs
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études permettent ainsi de mieux comprendre les processus écologiques qui gouvernent la pro-
ductivité, la résistance et la résilience de ces systèmes au travers des micro-organismes.

1.2.1 La distribution spatiale des micro-organismes

Présents sur tous les sols de la planète, les micro-organismes sont souvent considérés comme
des organismes ubiquistes (présents partout) mais l’environnement sélectionne ceux qui sont
les plus adaptés : "everything is everywhere but the environment selects" (BAAS BECKING

1934). Ce postulat indiquant que les communautés microbiennes des sols sont capables d’exis-
ter n’importe où mais sont dépendantes des conditions environnementales locales a été créé sur
la base des techniques et des observations de l’époque et est cohérent avec des caractéristiques
biologiques des micro-organismes (dispersion rapide par le vent, l’eau et via d’autres orga-
nismes, capacité à former des structures adaptées à la survie comme les kystes ou les spores,
...). Cependant, certaines études d’écologie microbienne massives sur la distribution spatiale
des communautés permises grâce aux développements récents des techniques ont contredit ce
postulat en prouvant qu’il existait une influence de la distance géographique sur la distribution
de l’abondance et de la diversité des communautés microbiennes.

L’abondance microbienne et la richesse procaryotique des sols ont déjà été étudiées à diffé-
rentes échelles spatiales dont les principales sont indiquées sur la figure 5 : mondiale (XU et al.
2013 ; DELGADO-BAQUERIZO et al. 2018), continentale (WALDROP et al. 2017 ; GRIFFITHS et
al. 2016), nationale (HORRIGUE et al. 2016 ; XUE et al. 2019 ; GRIFFITHS et al. 2011 ; TERRAT

et al. 2017), territoriale (SMITH et al. 2021) ou régionale (CLUZEAU et al. 2012), paysagère
(LENTZSCH et al. 2005 ; CONSTANCIAS et al. 2015) , parcellaire (TESSIER et al. 1998), ou au
niveau des agrégats (CONSTANCIAS et al. 2014).

Ces études ont permis de démontrer que les micro-organismes sont présents dans tous les
sols mais que leur distribution spatiale est hétérogène (DEQUIEDT et al. 2011) et structurée.
L’un des éléments les plus importants pour mieux comprendre ces distributions spatiales est
la prise en compte de l’échelle spatiale utilisée pour examiner ces processus (THAKUR et al.
2020). En utilisant les mêmes méthodes d’identification et de quantification des communau-
tés microbiennes des sols sur différentes échelles, il serait possible de mieux comprendre les
processus écologiques gérant la distribution des micro-organismes des sols (RAMETTE et al.
2007 ; HANSON et al. 2012).

1.2.2 Des filtres environnementaux à l’origine de la distribution de l’abon-
dance microbienne des sols

La distribution spatiale de la biomasse microbienne des sols est hétérogène et structu-
rée. L’abondance des micro-organismes est dépendant de filtres environnementaux. En effet,
il existe une forte corrélation entre la biomasse microbienne et le carbone organique du sol.
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FIGURE 5 – Distribution de la richesse bactérienne des sols à plusieurs échelles.
Les cartes proviennent chacune d’études différentes associées à des méthodes spécifiques, ces

cartes ne sont donc pas comparables entre elles. Références des études : mondiale
(DELGADO-BAQUERIZO et al. 2018) ; continentale (GRIFFITHS et al. 2016) ; nationale

(TERRAT et al. 2017) ; paysagère (CONSTANCIAS et al. 2015).

D’autres paramètres physico-chimiques influent sur la biomasse microbienne notamment la
texture (principalement le pourcentage d’argiles) et le pH des sols (HORRIGUE et al. 2016).
Des éléments géographiques tels que l’altitude entrent également en jeu pour la distribution
spatiale de l’abondance microbienne des sols, de même que la latitude et la longitude peuvent
être déterminantes mais correspondent plus à un filtre climatique, l’accessibilité à l’eau et donc
les précipitations limitant la biomasse microbienne (DRENOVSKY et al. 2010). De plus, l’usage
des sols peut avoir un effet significatif sur leur distribution spatiale : ainsi, la biomasse micro-
bienne est en moyenne plus élevée en forêt par rapport aux grandes cultures (DEQUIEDT et al.
2011). Tout particulièrement en terres arables, certaines pratiques agricoles peuvent influencer
la biomasse microbienne des sols de manière plus ou moins forte. Le travail du sol perturbe la
biomasse microbienne des sols, en particulier le labour (LE GUILLOU et al. 2019 ; LIENHARD

et al. 2013). Ces changements peuvent avoir lieu selon des impacts directs comme indirects
(via les paramètres physico-chimiques) sur les micro-organismes (BÜNEMANN et al. 2006).

1.2.3 Des processus écologiques et filtres environnementaux impliqués
dans la distribution de la diversité des micro-organismes du sol

La distribution spatiale de la diversité des micro-organismes des sols dépend de quatre
processus écologiques connus :

— le processus de sélection avec notamment des facteurs biotiques (interactions biolo-
giques comme la compétition, la prédation, la facilitation, le mutualisme etc) et les
facteurs abiotiques (i.e. filtres environnementaux) qui contraignent les communautés
microbiennes des sols ce qui a pour effet de sélectionner certains groupes taxonomiques
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— le processus de dispersion qui implique un déplacement des individus de manière ac-
tive ou passive d’un endroit vers un autre (ce processus intervient notamment dans le
cadre de la colonisation d’un nouvel habitat)

— le processus de dérive écologique qui est défini comme des modifications aléatoires au
sein des espèces ou des populations (ROSINDELL et al. 2012)

— le processus de mutation est une modification arbitraire dans l’information génétique

La diversité des bactéries des sols peut être expliquée par des processus stochastiques et
déterministes (sur la base de filtres environnementaux). Afin de déterminer quels processus
gouvernent la distribution spatiale des micro-organismes du sol, des études ont été menées sur
les relations entre diversité bactérienne de différents sites et la distance géographique ou la
similarité environnementale.

• Les processus déterministes ont été identifiés comme les premiers processus expliquant
la distribution spatiale des micro-organismes du sol. Ceci est en accord avec la théorie
des niches écologiques qui stipule que les paramètres de l’environnement vont sélec-
tionner les organismes du milieu qui seront adaptés aux conditions de l’habitat. Cette
théorie est également en accord avec le postulat de BAAS BECKING 1934 "everything

is everywhere but the environment selects".
• A l’inverse, les processus stochastiques ont abouti à la théorie neutre (HUBBELL 2005).

Deux espèces possédant les mêmes caractéristiques et partageant la même niche écolo-
gique ont des probabilités égales de se reproduire ou de mourir, c’est donc l’aléatoire
qui peut décider du sort de ces espèces. La communauté serait alors principalement
influencée par la dispersion des espèces ainsi que la dérive écologique et les mutations.

Les processus écologiques se cachant derrière cette distribution spatiale des communau-
tés microbiennes des sols peuvent être liés aux deux théories énoncées ci-dessus. En effet, les
patterns ne peuvent pas être expliqués ni sur la base de la physico-chimie des sols et du cli-
mat ni aléatoirement. Les processus déterministes s’appuient sur des filtres environnementaux
liés aux caractéristiques physico-chimiques et sur l’utilisation des sols. Les propriétés physico-
chimiques du sol qui conditionnent la diversité bactérienne sont principalement le pH, le ratio
carbone sur azote (C/N) et la teneur en argile (DEQUIEDT et al. 2011). Le climat peut être éga-
lement un facteur déterminant de la distribution spatiale des communautés microbiennes du sol
(DRENOVSKY et al. 2010). Par ailleurs, cette distribution spatiale de la diversité bactérienne
des sols est dépendante de l’usage des sols : la diversité bactérienne est souvent plus élevée
en grandes cultures par rapport aux forêts (DEQUIEDT et al. 2011). En terres arables, les pra-
tiques agricoles peuvent avoir des effets sur les micro-organismes des sols et peuvent ainsi être
impliquées dans ces processus de sélection. De plus, des variations temporelles des réponses
des micro-organismes aux pratiques agricoles peuvent être observées et ainsi intervenir dans
l’écologie de ces organismes.
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La biomasse comme la richesse microbiennes des sols ont fait l’objet de nombreuses études.
Ces dernières ont même permis d’établir des référentiels tels que le RMQS (réseau de mesure
de la qualité des sols) en France ou le référentiel européen LUCAS (Land Use and Coverage
Area frame Survey) (van LEEUWEN et al. 2017a). D’autres monitoring ont pu être menés à
des échelles spatiales plus petites comme le paysage (CONSTANCIAS et al. 2015) ou la région
mais n’ont pas nécessairement fait l’objet d’une publication scientifique (référentiel Sâone-et-
Loire). Ces études à différentes échelles spatiales ont permis de prendre conscience de l’impor-
tance de l’abondance et de la diversité des micro-organismes des sols, ainsi que leur sensibilité
aux pratiques agricoles. Les micro-organismes sont très importants pour la gestion des sols et
c’est pour cela qu’ils sont considérés comme étant de bons indicateurs de la qualité des sols
(CANNAVACCIULO et al. 2017 ; SCHLOTER et al. 2018). Des outils ont pu être créés et utilisés
pour le diagnostic de la qualité des sols en parcelles agricoles notamment dans le cadre du pro-
jet AgrInnov (CHEMIDLIN PRÉVOST-BOURÉ et al. 2018). Cependant, ces outils à disposition
ne sont pour le moment pas en mesure de prendre en compte la variabilité temporelle de la
biomasse et de la richesse microbiennes des sols. La modélisation permettrait de mieux com-
prendre ces dynamiques spatiales et temporelles de l’abondance et de la diversité microbiennes
des sols, de pouvoir les prédire et de partager et diffuser ces connaissances à divers publics.

1.3 Modélisation en écologie

La modélisation est la conception et l’utilisation d’un modèle, c’est-à-dire une représenta-
tion de la réalité de manière simplifiée. La modélisation est de plus en plus utilisée et ce dans
de nombreuses disciplines et de nombreux domaines. Bien qu’à l’origine, elle soit souvent as-
sociée à la physique et aux mathématiques, elle est de plus en plus présente dans les sciences de
la terre, sciences de la vie et sciences de l’homme et de la société. Ses objectifs sont multiples :
compréhension, développement technologique, aide à la décision, partage de connaissances,
fondements de l’action (SCHMIDT-LAINÉ et al. 2002). Le monde de la recherche, plus parti-
culièrement dans le domaine de l’écologie et de l’environnement, s’en sert de plus en plus. La
notion de modèle peut avoir des significations différentes :

— Il peut s’agir notamment d’organismes vivants tels que les porcs dont les organes se
rapprochent beaucoup de ceux des hommes. Leur étude permettent des avancées no-
tamment en médecine. Il existe également des plantes modèles comme Arabidopsis

thaliana dont les caractéristiques (cycle court, plante résistante demandant peu d’entre-
tien) en font un bon cobaye pour contribuer aux avancées en biologie et en génétique.
Au niveau des micro-organismes, la bactérie Escherichia coli qui se retrouve dans les
tubes digestifs de la plupart des organismes à sang chaud est facilement cultivable, assez
polyvalente et ubiquiste. Elle a permis des progrès importants dans la compréhension
des bactéries et dans la biologie moléculaire et la génétique en général (mise en lumière
du code génétique, des principes de réplication et de transcription de l’ADN, etc). Cet
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organisme a permis de grandes avancées technologiques notamment dans le domaine de
la médecine (synthèse de protéines thérapeutiques comme l’insuline pour lutter contre
le diabète, le taxol pour lutter contre le cancer, les interférons β pour soigner les sclé-
roses en plaques etc) comme en écologie et en évolution (relations entre l’évolution
du génome et l’adaptation, répétabilité des évolutions, apparition de nouveaux traits,
dynamiques de populations proies prédateurs etc) ou encore dans les biotechnologies
(production de fuel et de produits chimiques industriels tels que l’éthanol, le phénol ou
le mannitol etc) (BLOUNT 2015).

— Il peut s’agir de modèles physiques tels que des objets permettant de reproduire, sou-
vent à des échelles plus petites, une situation ou un problème matériel. Par exemple,
les maquettes peuvent être des modèles pour étudier un phénomène physique comme
l’aérodynamisme de l’aile d’un avion. En chimie, et notamment dans le cadre de l’en-
seignement, des boules et des bâtons sont utilisés pour représenter la structure tridimen-
sionnelle des molécules sous forme d’atomes et de liaisons.

— Enfin, les modèles peuvent être abstraits sous forme de système formel (lié à une ou
plusieurs formules) ou encore de représentations informatiques (programmation) afin
d’obtenir des représentations numériques de ce qui doit être modélisé. Un système peut
être défini comme un ensemble d’éléments en interaction. Ce sont ces types de modèles
qui vont être employés dans la suite de ce manuscrit.

1.3.1 Les systèmes et les approches analytiques

Les modèles s’appuient sur des connaissances souvent disponibles sous forme de données
que ce soit pour leur création (mesures du ou des phénomènes à modéliser), leur utilisation
(données en entrée pour obtenir des données en sortie) ou pour comparer ou valider un modèle
par rapport à des observations. La manière dont le modèle est créé va dépendre de l’objectif
recherché. En écologie, de nombreux modèles sont créés dans le but de comprendre des phé-
nomènes, des processus ou des comportements. Avant toutes choses, la notion de modèle en
écologie est liée à la notion de système. Un système est défini comme un ensemble d’objets en
interaction. Lorsque l’état du système est modifié au cours du temps, il s’agit alors d’un système
dynamique. Par ailleurs, les systèmes peuvent eux-même être décomposés en sous-systèmes,
l’environnement n’est donc pas toujours facile à délimiter. Si nous prenons l’exemple de la
Terre, celle-ci forme à elle seule un système qui est lui-même intégré dans un autre système
plus large (le système solaire) et peut être décomposé en une multitude de sous-systèmes (at-
mosphère, pédosphère, biosphère etc). La modélisation implique de définir les contours du
système tant au niveau de l’échelle spatiale que de l’échelle temporelle. Par ailleurs, les objets
étudiés au sein de ces systèmes doivent être définis. Dans le but de modéliser un phénomène
au sein d’un système, un modèle peut être créé. Ce phénomène peut être défini à différentes ré-
solutions (ou niveau d’observation). L’ensemble des composants du système n’est pas toujours
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descriptible de manière exhaustive (objets en interaction entre eux de manière plus ou moins
importante), des analyses se focalisent sur les relations entre quelques objets du système : pour
ces types de modélisation, nous avons fait le choix dans ce manuscrit de parler de modélisation
analytique. Ces types de modèles créés permettent de décrire de manière simple et précise un
système en décomposant ses éléments les plus constitutifs et les plus simples souvent grâce
à une ou plusieurs équations mathématiques dont les comportements sont connus. Autrement
dit, la modélisation analytique vise à expliquer une variable (la variable réponse à expliquer)
en fonction d’autres variables qui sont donc explicatives. Le but est de construire un modèle
reproduisant au mieux les réponses de la variable à expliquer en fonction des variables expli-
catives. Pour cela, les chercheurs ont souvent recours aux statistiques. Ces modèles statistiques
sont très nombreux et de plus en plus sophistiqués. Ils permettent de prendre en compte à la fois
des phénomènes déterministes (évolution identique, pas d’aléatoire possible) et stochastiques
(prise en compte de variations aléatoires pouvant être associée à une loi de probabilité). Les
modèles les plus courants sont :

— les modèles linéaires (régression linéaire, analyse de variance ou de co-variance)
— les modèles linéaires généralisés (régression logistique, régression de Poisson)
— les modèles non-linéaires (réseaux de neurones, régression non-paramétrique)
— les modèles mixtes comprenant des variables explicatives aléatoires (modèles linéaires

gaussiens mixtes, généralisés mixtes ou non-linéaires mixtes)
— les modèles de classification et de décision (méthodes CART, machine learning)
— d’autres modèles plus complexes mélangeant parfois plusieurs méthodes (bagging, boos-

ting, random forest ou encore la méthode PLS qui sera abordée dans le chapitre 4 de ce
manuscrit)

Toutes ces méthodes nécessitent souvent des conditions d’application (indépendance des échan-
tillons, normalité des distributions et / ou homoscédasticité des variables ou des résidus) ainsi
que des données propres, c’est-à-dire pré-traitées pour que celles-ci soient complètes (sans don-
nées manquantes), comparables (même ordre de grandeur ou prise en compte des différences
d’ordre si elles existent), et dont les relations entre les variables soient connues (analyse de
corrélation pour variables quantitatives, pour les variables qualitatives, ce travail peut être plus
délicat). Les liens entre ces différentes variables n’ont pas nécessairement de direction prédéfi-
nie, mais ils peuvent être confrontés à des concepts ou des mécanismes connus afin de pouvoir
définir éventuellement des liens de causalité. En plus de l’aspect de compréhension, ces mo-
dèles statistiques permettent de prédire une valeur de la variable modélisée. Ainsi, ils apportent
souvent des informations statiques du système : qu’importe le nombre de fois où le modèle
sera lancé, la valeur prédite sera toujours la même (avec les mêmes conditions en entrée). Ces
méthodes statistiques sont très performantes pour analyser un phénomène précis ou un système
stable dans le temps (MÉRIAN et al. 2018).
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1.3.2 De la modélisation systémique à la modélisation des systèmes com-
plexes

Parmi ces modèles statistiques, certains sont dits systémiques, c’est-à-dire qu’ils permettent
de modéliser un système et de rendre compte des processus au sein de celui-ci. Pour autant,
un modèle dit systémique ne prend pas nécessairement en compte l’ensemble des processus
et des composants du système. L’un des modèles les plus connus en écologie est le modèle
proie-prédateur créé grâce aux équations de prédation Lotka-Volterra proposées indépendam-
ment par Alfred James Lotka en 1925 et Vito Volterra en 1926 (voir encadré 1). Dans le but
de comprendre ce système, celui-ci est décomposé en différentes parties (par exemple dans le
cas du modèle proie-prédateur, les objets peuvent être des proies ainsi que des prédateurs avec
chacun des caractéristiques particulières) qui permettent de reconstituer un fonctionnement
d’ensemble. Ainsi, le système est simplifié en restreignant le nombre de paramètres qui sont
déterminés et une meilleure compréhension du système est permise. Lorsque ces interactions
varient au cours du temps, il s’agit alors de systèmes dynamiques. Cette notion de dynamique
est apportée grâce à l’utilisation d’équations structurelles permettant d’identifier la cause de
l’organisation du système. Ce modèle est à la fois un modèle analytique s’appuyant sur un
ensemble d’équations différentielles mais il est également systémique car il représente un sys-
tème permettant de connaître la dynamique des proies comme des prédateurs en minimisant le
nombre de paramètres.

Lorsque le nombre d’entités en interaction prises en compte au sein d’un même système
est élevé, des propriétés émergentes observables uniquement à l’échelle du système sont dé-
voilées. Il s’agit alors d’un système complexe. Les liens entre les différents constituants du
système peuvent être plus ou moins complexes avec notamment des boucles, des rétroactions,
des régulations. La modélisation des systèmes complexes via des approches analytiques né-
cessite de nombreuses connaissances et requiert une vue très large des systèmes, ce qui n’est
pas toujours simple à mettre en place. Tous les processus attenants ne sont pas toujours connus
d’où l’utilisation assez fréquente de boites noires. De plus, la complexité des solutions analy-
tiques, le manque de règle de décision, la stochasticité du modèle peuvent limiter la résolution
mathématique (HO 2016).
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Encadré 1 : Le modèle proie-prédateur
Principe : modéliser la dynamique des systèmes biologiques dans lesquels des proies et des prédateurs interagissent.
Le but est de comprendre comment les proies et les prédateurs interagissent entre eux dans un milieu. Ces études
ont été menées en tout premier lieu par Alfred James Lotka et Vito Volterra. Dans cet exemple, les proies sont des
moutons et les prédateurs des loups. Les équations différentielles du modèle de Lotka Volterra sont les suivantes :

dx(t)

dt
= x(t)(α - βy(t)) (1.1)

dy(t)

dt
= −y(t)(δ - γx(t)) (1.2)

avec x(t) = effectif de moutons au temps t ; y(t) = effectif de loups au temps t ; t = le temps ; α = le taux de
reproduction des moutons ; β le taux de mortalité lié à la prédation exercée par les loups ; δ = le taux de mortalité
des loups et γ = le taux de reproduction des loups. Les paramètres α, β, δ et γ dépendent des espèces étudiées. Avec
une approche analytique, la résolution de ces équations permet de savoir dans quelles conditions les populations
de proies et de prédateurs atteignent un point d’équilibre c’est-à-dire soit à l’extinction de l’une des 2 populations,
soit un effectif de loups égal à α / β et un effectif de moutons égal à δ / γ. Cependant, ces points d’équilibre sont
rarement atteints. En modifiant les paramètres en entrée du modèle, une période cyclique se dessine : lorsqu’il n’y
a plus assez de proies, les loups voient leur population en déclin ; lorsque les moutons ne sont plus menacés par les
prédateurs, leur population se met à croître et ainsi de suite.

Dans le cas d’une approche systémique utilisant une simulation multi-agents, chacun des moutons et loups sont
représentés dans l’environnement en tant qu’agents. De nouveaux aspects peuvent être ajoutés notamment l’aspect
spatial qui pourra constituer le système de ce modèle. Les équations de Lotka-Volterra sous-entendent des postulats
forts (ressources illimitées pour les proies, croissance exponentielle des proies lorsqu’elles ne sont pas prédatées,
taux de prédation proportionnel à la rencontre des proies et des prédateurs). Cependant, dans la nature, ces postulats
ne sont pas systématiquement justes, les ressources n’étant pas toujours illimitées ou la croissance des deux popu-
lations pouvant être soumise à d’autres contraintes (maladies, compétition de niches, etc). D’autres constituants de
l’environnement réel pourront être pris en compte grâce au modèle systémique multi-agents : ce que mangent les
moutons dans leur environnement, ajout de conditions pour pouvoir se reproduire, besoin d’énergie pour chasser,
manger, se reproduire etc). En spatialisant les naissances et morts des moutons comme des loups par la représen-
tation d’agents se déplaçant dans un environnement, la prédation ne sera pas la même selon la localisation dans le
système. Il s’agit d’une propriété émergente du modèle puisque cette prédation spatialisée n’a jamais été modélisée
directement mais découle de l’ensemble du système et des individus qui le composent.

FIGURE 6 – Exemple du modèle proie-prédateur en système multi-agents.
Ce modèle a été créé grâce au logiciel GAMA Platform et est issu des tutoriels d’utilisation du logiciel https://gama-platform.org/
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Les approches systémiques via des méthodes statistiques permettent une meilleure com-
préhension des systèmes et peuvent être assez performantes, cependant elles ont des limites.
Ces modèles sont statiques et sont limités dans la prise en compte des évolutions temporelles
des systèmes. Ces méthodes sont également confrontées à une quantité de données pouvant
être intégrées de manière subjective. Par ailleurs, le contenu de ces modèles n’est souvent pas
propice au partage des connaissances et à l’aide à la décision. Certaines de ces limites peuvent
être levées grâce à la modélisation des systèmes complexes par des méthodes informatiques de
simulation.

1.3.3 Les modèles informatiques et les simulations multi-agents

Les avancées dans le domaine de l’informatique ont permis des améliorations fulgurantes en
termes de modélisation. L’augmentation en puissance et la disponibilité croissante des ordina-
teurs ont permis au monde de la recherche de disposer d’une puissance de calcul phénoménale
(TREUIL et al. 2008). Les domaines des mathématiques et de l’informatique, bien que diffé-
rentes, sont intrinsèquement liés. L’informatique intervient comme outil de mise en œuvre de la
modélisation notamment sur base mathématique mais pas seulement. En effet, c’est un moyen
propre de modélisation qui s’intéresse à l’aptitude à créer un réseau complexe, dynamique et
dont les composants sont en interaction (SCHMIDT-LAINÉ et al. 2002). Elle permet le rassem-
blement de connaissances sous différentes formes, pouvant même associer plusieurs modèles
(système de modèles). L’informatique a facilité l’approche des systèmes complexes, c’est-à-
dire le rassemblement de nombreuses composantes de natures diverses, à différentes échelles
d’organisations et pouvant être dynamiques dans l’espace comme dans le temps. La notion de
simulation informatique est importante puisque c’est grâce aux simulations que le modèle va
pouvoir être exécuté et c’est ainsi que les données en sortie (les résultats de simulation) vont
pouvoir être obtenues. Grâce à ces simulations, toute une multitude de scenarii vont pouvoir être
imaginés et testés. Les résultats de simulations pourront être confrontés à des données expéri-
mentales pour valider le modèle ou au contraire l’infirmer. Lorsque le modèle est spécifié dans
un langage compatible avec le simulateur (qui sert à exécuter les simulations), il peut alors être
exécuté et interprété directement : le modèle est alors opérationnel (TREUIL et al. 2008). Par
ailleurs, la modélisation dans le domaine de l’écologie n’oppose pas nécessairement l’approche
analytique à l’approche de simulation des systèmes complexes mais permet plutôt de coupler
les deux ou de les mener en parallèle comme l’indique la figure 7. Le processus de modélisa-
tion part d’un phénomène ou d’un ensemble de phénomènes à modéliser : l’objectif est alors
défini et des connaissances sont utilisées sous la forme de concepts, données, mesures ou ob-
servations. Le processus de modélisation passe souvent par la mise en place d’une ou plusieurs
formules découlant des connaissances déjà acquises. Dans le cas du processus analytique, la ré-
solution de la formule passe par une étude logique où par exemple, les solutions d’une équation
sont trouvées en minimisant les erreurs ou en maximisant la compréhension. Dans la cas de la
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FIGURE 7 – Schéma du processus de modélisation en science. Les approches analytiques et de
simulation de systèmes complexes peuvent être menées en parallèle.

Figure modifiée d’après SCHMIDT-LAINÉ et al. 2002
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modélisation de systèmes complexes par le biais de simulations, les paramètres sont explorés
puis calibrés. Par ailleurs, une dernière étape consiste à confronter le modèle créé à d’autres
connaissances pour avoir une première étape de validation. Après cette étape, soit un nouvel
échantillonnage ou une nouvelle expérimentation peuvent être menés pour modifier le modèle
ou l’améliorer, soit il pourra être utilisé. Les modèles de simulation de systèmes complexes
peuvent être composés de plusieurs sous-modèles y compris des modèles analytiques.

Une des méthodes de modélisation informatique permettant d’utiliser diverses approches
(y compris l’approche systémique) est la modélisation multi-agents. Au sein de ces modèles,
les composants représentés du système sont décrits par des agents évoluant dans un environne-
ment donné et pouvant interagir selon certaines règles définies. La nature de ces composants
peut être très variée : animaux, plantes, micro-organismes, hommes, parcelles de terres etc. Ces
agents possèdent des attributs qui leurs sont propres, peuvent avoir des comportements définis
et peuvent détenir des capacités de perception et de communication. Enfin, ils sont autonomes
et ils sont capables d’adapter leurs décisions suite à un changement de situation. L’état des
agents peut être ainsi défini par l’ensemble de leurs attributs à un instant donné et l’ensemble
des agents présents dans le modèle forme l’état du système. L’émergence des phénomènes qui
découlent de ces structures collectives permet ainsi de répondre aux questions scientifiques
posées en amont. Ce type de modélisation est utilisé assez fréquemment en science sociale et
économique et est de plus en plus connu dans d’autres domaines comme la géographie, la phy-
sique, les sciences de l’environnement. Les SMA sont assez génériques puisqu’elles permettent
d’appréhender n’importe quel type de système et ce dans de nombreux domaines. Elle rendent
possible le couplage de nombreuses techniques de modélisation y compris les méthodes ana-
lytiques vues précédemment. Elles permettent également un emboîtement des sous-systèmes
dans un système défini avec une hiérarchie dont certains paramètres seront plus importants
que d’autres. Cette approche permet de lever des verrous importants auxquels les sciences
agro-environnementales sont souvent confrontées : le couplage de processus, les emboîtements
d’échelles spatiales comme temporelles et la généricité des modèles. Cependant, le manque de
cadre méthodologique et la diversité des disciplines, travaux et méthodes regroupés sous ces
mêmes systèmes rendent difficile l’accessibilité et la réutilisation des études et modèles exis-
tants.

Pour autant, les SMA facilitent les échanges entre différentes parties prenantes et permettent
des perspectives intéressantes quant aux modèles destinés à partager des connaissances et aider
aux décisions (TAILLANDIER et al. 2019b). Ils permettent notamment la co-construction de
modèles et ainsi de contribuer aux sciences participatives. Les connaissances ne pouvant pas
toujours être détenues que par une seule personne, des groupes pluridisciplinaires peuvent être
réunis autour d’une thématique commune (mais pouvant avoir des objectifs personnels diffé-
rents). Cependant, pour que l’ensemble des co-créateurs et utilisateurs de ces modèles puissent
s’investir, un compromis doit être choisi entre la simplification du modèle et la diversité des pa-
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ramètres permettant sa description. Ainsi, 3 approches permettent de caractériser ces modèles :

— l’approche KISS (keep it simple, stupid) qui permet de résumer le plus simplement pos-
sible des systèmes complexes grâce à une représentation simplifiée mais permettant une
représentation fidèle des comportements et des concepts. Les résultats de ces modèles
peuvent être complexes et indiquent bien la notion de dynamique.

— l’approche KIDS (keep it descriptive, stupid) qui permet de créer des modèles explica-
tifs. Dans cette approche, les composants du modèles sont décrits dans toute leur com-
plexité. La représentation graphique peut être très fidèle à l’environnement modélisé
grâce notamment aux systèmes d’information géographique (SIG). Cette approche né-
cessite beaucoup de connaissances et notamment des données pour pouvoir représenter
l’ensemble des éléments du système.

— une troisième approche intermédiaire des 2 premières a vu le jour et est plus spécialisée
pour les approches participatives : l’approche KILT (keep it a learning tool !, LE PAGE

et al. 2017). Cette approche permet de réaliser des modèles ni trop simples, ni trop
détaillés qui se focalisent sur certaines spécificités uniquement.

La modélisation des processus des sols, des fonctions et des services écosystémiques associés
aux organismes vivants dans les sols et particulièrement des micro-organismes est un chal-
lenge pour le futur de la gestion des écosystèmes et particulièrement de l’agriculture. De nom-
breux modèles existent déjà mais sont spécifiques (modélisation d’un seul processus à la fois
et souvent dans une seule et unique discipline) (VEREECKEN et al. 2016). Dans le but d’une
meilleure compréhension, du partage de connaissances et pour l’aide à la décision, des modèles
systémiques interdisciplinaires doivent être développés, mettant en lien tous les acteurs que ce
soit les experts des domaines ainsi que les scientifiques et les modélisateurs. C’est dans cette
idée qu’un collectif de chercheurs appelé Commod (companion modelling) s’est mobilisé pour
mettre en place une modélisation d’accompagnement. Cette approche permet d’allier modéli-
sation et jeux sérieux afin de permettre une compréhension et une implication de personnes de
disciplines différentes. Les SMA sont alors utilisés comme objets de médiation et permettent
la discussion entre différents acteurs autour d’une problématique commune. Par ailleurs, de
manière un peu plus poussée, les méthodes agiles permettent la collaboration entre plusieurs
experts de différentes disciplines. Cette méthode place l’Homme et ses besoins au cœur du pro-
cessus. Ainsi, cette méthode se veut flexible, et fait souvent appel à un processus itératif sous
forme essai-erreur.

Qu’importe la méthode de modélisation utilisée, pour que les modèles créés soient utiles
et puissent être utilisés, il est important de passer par des étapes de calibration, de validation
et d’exploration du modèle. Toutes ces étapes dépendent de l’objectif du modèle. Il est donc
primordial de bien fixer les objectifs du modèle en amont et d’identifier ses utilisateurs (si le
modèle est destiné à des personnes autres que les concepteurs). Une fois les objectifs définis et
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le modèle construit, la première étape de calibration consiste à ajuster les paramètres du modèle
par rapport à des données de référence, par l’usage des statistiques et/ou par expertise. Cette
étape de calibration peut être plus ou moins complexe selon le nombre de paramètres à opti-
miser. Le lancement de multiples simulations avec divers jeux de paramètres sera dans ce cas
utile afin de déterminer le ou les jeux de paramètres qui permettent de reproduire le plus fidèle-
ment possible le processus étudié. Une fois le modèle calibré, l’étape suivante est la validation.
Elle consiste à savoir si les résultats sont acceptables par rapport au phénomène modélisé. La
plupart du temps, ce processus de validation passe par la confrontation de données observées
aux données prédites par le modèle. Ces données d’observations doivent être différentes de
celles utilisées pour calibrer les paramètres du modèle. Cependant, cette validation sur un jeu
de données n’est pas toujours suffisante pour dire qu’un modèle est "valide" (AMBLARD et al.
2006). Dans le cas particulier des SMA, la validation peut passer par 2 étapes : la validation
interne et la validation externe. La validation interne consiste à vérifier si les propriétés du
modèle correspondent à ce qu’on attendait de lui. Il est possible de vérifier la robustesse du
modèle c’est-à-dire sa capacité à ne pas être complètement perturbé par de petites modifica-
tions et la sensibilité du modèle pour savoir si les réponses sont bien différenciées sur l’espace
des paramètres. La validation externe consiste à comparer les sorties du modèle avec des don-
nées observées. Enfin, explorer le modèle sert à comprendre le système modélisé, et pouvoir
le mettre en application pour prédire des valeurs et aider aux décisions. Ainsi, les étapes de
validation et d’analyse de sensibilité font partie de cette exploration. Elle passe aussi par le
test d’opérationalité du modèle qui permet de s’assurer que le modèle peut reproduire fidè-
lement un résultat dans des conditions autres que son champ de validation. Pour les modèles
destinés à être intégrés au sein d’outil d’aide à la décision (OAD), cette notion est importante
et permet d’éviter des erreurs lors du déploiement de l’outil. Un outil d’aide à la décision est
défini comme un support permettant de faire des choix et de proposer une analyse des coûts et
des bénéfices d’actions menées. Ces outils s’appuient généralement sur un modèle, qu’il soit
conceptuel ou analytique, et sont très utilisés dans le cadre de la recherche appliquée.
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Les sols sont des écosystèmes dont l’hétérogénéité et l’organisation structurée offrent une
grande diversité d’habitats pour des organismes d’une extrême abondance et diversité. Ces or-
ganismes vivants sont en constantes interactions entre eux et avec leur environnement, faisant
des sols des écosystèmes dynamiques à différentes échelles spatiales et temporelles. Au sein
de ces écosystèmes, les micro-organismes (bactéries, champignons et archées) sont les plus
abondants et les plus diversifiés. Ils assurent de nombreuses fonctions clés pour la vie des sols
(dégradation de la MO, nitrification, maintien de l’état structural des sols, dépollution, etc) et
contribuent ainsi à divers services écosystémiques rendus par les sols. L’étude et la compré-
hension des mécanismes qui permettent la diversité et l’abondance de ces micro-organismes
peuvent être utilisées comme levier pour la gestion durable des sols en agriculture.

Les 15 dernières années ont connu un essor des études en écologie microbienne des sols
aboutissant à des gains de connaissance importants, notamment sur leur distribution et ses dé-
terminants. Ainsi, l’abondance et la richesse des micro-organismes du sol présentent une dis-
tribution spatiale hétérogène et structurée à différentes échelles allant de la parcelle (TESSIER

et al. 1998) au paysage (CONSTANCIAS et al. 2015), au territoire national (DEQUIEDT et al.
2011 ; GRIFFITHS et al. 2011) et à l’échelle mondiale (DELGADO-BAQUERIZO et al. 2018).
Elle est principalement liée aux processus déterministes et stochastiques dont la part peut va-
rier. Les processus stochastiques sont liés à des phénomènes de dispersion spatiale, de mu-
tation et de dérive écologique. Ces phénomènes sont associés à des évènements imprévus et
parfois indécelables générant des fluctuations plus ou moins fortes au sein des populations
microbiennes. Les processus déterministes, quant à eux, sont liés à des filtres environnemen-
taux notamment les paramètres physico-chimiques du sol (pH, carbone organique, ratio C/N,
texture des sols, ...), géographiques (altitude) et enfin l’usage des sols (forêts, prairies, vignes
et vergers, grandes cultures). Plus particulièrement au sein des grandes cultures, les micro-
organismes sont sensibles aux pratiques agricoles (PONGE et al. 2013). Cette sensibilité peut
être plus ou moins forte selon la pratique qui est appliquée et le contexte pédo-climatique.
Les tendances des impacts de pratiques agricoles sur les communautés microbiennes des sols
sont plus ou moins connues. Par exemple, certaines études ont montré que le travail du sol
impactait négativement les micro-organismes des sols (CONSTANCIAS et al. 2015 ; LIENHARD

et al. 2013 ; KRAUT-COHEN et al. 2020). Cependant, l’impact de certaines pratiques agricoles
sur ces micro-organismes n’est pas souvent facile à évaluer avec précision. Un des exemples
les plus flagrants est la méconnaissance de l’impact de l’usage de PPP sur l’abondance et la
diversité microbienne car cette pratique ajoute diverses substances dans les sols pouvant être
délétères et parfois bénéfiques pour les micro-organismes des sols (WOŁEJKO et al. 2020).
D’après STEGEN et al. 2012, les processus déterministes et stochastiques influencent simulta-
nément l’assemblage des communautés microbiennes des sols mais leurs poids diffèrent dans
le temps et dans l’espace. Les processus déterministes gouvernent la composition des com-
munautés et le renouvellement entre les communautés tandis que les processus stochastiques
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ont une forte influence sur les changements au sein des communautés, notamment des modi-
fications de compositions et d’abondances des taxa qui deviennent prédominants par rapport
à d’autres. De plus, le renouvellement des communautés microbiennes des sols est fortement
lié au renouvellement des habitats disponibles (RANJARD et al. 2013) et donc à des processus
déterministes de sélection des micro-organismes selon des filtres environnementaux.

Forts de ces connaissances et de ces développements, il est aujourd’hui reconnu que les
micro-organismes du sol sont des bioindicateurs de la qualité des sols (BISPO et al. 2018 ;
CANNAVACCIULO et al. 2017). Ainsi, ces indicateurs pourraient permettre de gérer les sols de
manière durable. Des modèles d’estimation de la biomasse moléculaire microbienne (HORRIGUE

et al. 2016) et de la richesse taxonomique bactérienne (TERRAT et al. 2017) sur la base des pro-
cessus déterministes en fonction des paramètres physico-chimiques du sol ont été développés.
Ces modèles sont utilisés pour diagnostiquer la qualité des sols. Cependant, il existe des fluc-
tuations temporelles de la biomasse microbienne des sols au cours du temps. Ces fluctuations
sont liées notamment à la gestion des sols et plus particulièrement aux pratiques agricoles. Les
impacts des pratiques agricoles dépendent du système de cultures étudié et de la succession des
pratiques agricoles dans le temps (itinéraires techniques) pouvant parfois mener à des effets
de compensation entre pratiques. Il en est de même pour le climat et plus particulièrement les
précipitations qui gèrent l’humidité des sols et qui peuvent impacter la biomasse microbienne
(LIU et al. 2009). De même, les saisons dans les régions tempérées peuvent grandement modi-
fier l’abondance des micro-organismes (MCDANIEL et al. 2016 ; DÍAZ-RAVIÑA et al. 1995).
Par ailleurs, la notion de gestion agricole est dépendante de la temporalité qui n’est généra-
lement pas prise en compte dans les modèles analytiques où le système est considéré comme
statique. Ainsi, des méthodes de modélisation plus complexes, permettant d’examiner à la fois
les dynamiques temporelles et spatiales des communautés microbiennes des sols doivent être
appliquées. Ces modèles de prédiction de l’abondance et de la richesse microbiennes des sols
permettraient une meilleure compréhension des impacts des pratiques agricoles sur les sols
et mèneraient vers l’opérationnalité de ces bioindicateurs de la qualité des sols (CHEMIDLIN

PRÉVOST-BOURÉ et al. 2018).

Ainsi, plusieurs verrous ont pu être identifiés en amont de ce travail :

— Certaines connaissances sont manquantes pour comprendre les réponses de l’abondance
microbienne des sols aux différentes pratiques agricoles. L’acquisition de données pour
quantifier l’impact des différentes pratiques agricoles sur la biomasse semble être né-
cessaire.

— L’identification d’une échelle spatiale d’étude peut être déterminante pour comprendre
l’impact des pratiques agricoles sur les communautés microbiennes, il est donc néces-
saire d’identifier une échelle pertinente.

— Des modèles ont déjà permis de grandes avancées sur la compréhension de l’écolo-
gie des micro-organismes des sols. Cependant, les modèles statistiques dits analytiques
donnent des résultats statiques et ne prennent pas vraiment en compte la variabilité tem-
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porelle de la biomasse microbienne des sols. En outre, plus un modèle est complexe et
plus il est difficilement transférable pour les utilisateurs, que ce soit pour un objectif de
compréhension, de diagnostic ou d’aide à la décision.

Dans cette étude, les travaux mis en œuvre visent à comprendre et caractériser les dyna-
miques spatiales et temporelles de l’abondance des micro-organismes dans le sol. La réalisation
de ce projet passe par une démarche de modélisation et d’évaluation de la transférabilité du mo-
dèle grâce à des ateliers participatifs. Les réponses à ces problématiques passent par plusieurs
étapes qui remplissent chacune un objectif :

1. La compréhension et la quantification de l’impact de chacune des pratiques agricoles
sur la biomasse microbienne des sols ;

2. La caractérisation de la dynamique spatiale et temporelle de la biomasse microbienne
et de la richesse bactérienne face à des changements de pratiques agricoles au cours du
temps et les différents filtres environnementaux qui génèrent les patterns observés ;

3. La modélisation de la dynamique spatiale et temporelle de la biomasse microbienne des
sols à plusieurs échelles ;

4. Le test d’opérationnalité du modèle et la transférabilité des connaissances acquises à
différents publics.

FIGURE 8 – Schéma du déroulement global de la thèse.
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Pour répondre à ces objectifs, une stratégie de recherche a été mise en place et a rythmé
ces travaux de thèse selon un déroulement décrit en figure 8. Afin de compléter les connais-
sances déjà acquises sur la compréhension de la dynamique de la biomasse microbienne des
sols dans un contexte agricole, la sélection et l’analyse de publications de rang A ont permis de
déterminer l’impact de chacune des pratiques agricoles sur la biomasse microbienne des sols.
Les résultats de cette analyse sont présentés dans le chapitre 3 sous le format d’une revue qui
pourra faire l’objet d’une publication. L’objet d’étude de chacune de ces publications est sou-
vent l’échelle de la parcelle ou l’échelle du territoire. Cependant, une échelle pertinente pour
l’étude de la dynamique des communautés microbiennes des sols dans un contexte agricole
est celle du paysage. En effet, le paysage a l’avantage de rassembler de nombreuses parcelles
agricoles de différents propriétaires dont les pratiques seront hétérogènes au sein de cet environ-
nement. En revanche, les caractéristiques physico-chimiques des sols ainsi que les conditions
climatiques sont souvent peu variables à cette échelle ce qui permet de focaliser l’étude sur
les filtres environnementaux liés aux pratiques agricoles. Enfin, c’est une échelle décisionnelle
pour les agriculteurs qui souvent possèdent de multiples parcelles plus ou moins dispersées à
l’échelle d’un paysage et qui sont souvent soumises aux mêmes lois et politiques de gestion au
niveau social.

FIGURE 9 – Carte de la zone atelier de Fénay.
Les polygones de couleur verte indiquent des parcelles forestières, celles en jaune indiquent
les parcelles agricoles, les parcelles rouges correspondent à des zones urbaines, les points

blancs correspondent aux points d’échantillonnage.
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Ainsi, ces travaux s’appuient principalement sur un paysage agricole situé en Bourgogne :
la zone atelier de Fénay (47◦ 14’37”N, 5◦03’36”E). Cette zone est composée de parcelles fo-
restières (environ 30%) et de parcelles agricoles (70%) dont les pratiques sont recensées en
détails depuis 2004. Plusieurs sites de prélèvements indiqués dans la figure 9 ont permis de ca-
ractériser la physico-chimie et l’abondance et la diversité microbienne des sols à trois périodes
d’échantillonnage : septembre 2011, septembre 2016 et septembre 2019. La première cam-
pagne d’échantillonnage (2011) a permis de poser les bases concernant la répartition spatiale
de la biomasse microbienne et de la richesse bactérienne à l’échelle du paysage et d’identifier
les filtres environnementaux impliqués (CONSTANCIAS 2014).

Grâce au monitoring de la zone atelier de Fénay, la répartition spatiale de la biomasse
microbienne et de la richesse bactérienne a pu être étudiée au cours du temps en regard de la
distribution des variables filtrantes comme la physico-chimie des sols ainsi que les pratiques
agricoles. Une approche statistique a permis de mieux comprendre les variations temporelles et
spatiales de la biomasse microbienne comme de la richesse bactérienne à l’échelle du paysage.
Ces résultats sont présentés dans le chapitre 4 de ce manuscrit sous son format de publication
de rang A dans le journal Plos One en 2021 (DUNN et al. 2021).

Par ailleurs, un des objectifs de ces travaux est d’aboutir à un modèle capable de simuler
la biomasse moléculaire microbienne en fonction des pratiques agricoles menées à une échelle
pluri-annuelle (de 3 ans à 10 ans). Le modèle ainsi créé permettrait d’aider les agriculteurs à
comprendre l’effet des pratiques agricoles sur la biomasse microbienne des sols et tendre vers
un outil d’aide à la décision. Au vu des objectifs donnés, une approche de modélisation multi-
agents a été mise en œuvre. Les simulations multi-agents (SMA) sont adaptées aux sciences
du sol (MARILLEAU et al. 2008). En effet, ces approches sont malléables et permettent une
meilleure prise en compte des aspects multi-échelles spatiales et temporelles. Par ailleurs, elles
permettent l’utilisation d’un processus de modélisation itératif sous format essai - erreur grâce
aux simulations informatiques. Le modèle créé sur la dynamique de la biomasse microbienne
en fonction de pratiques agricoles a ainsi été développé en utilisant une approche de couplage
de données empiriques avec des données conceptuelles. Ce modèle, sa construction ainsi que sa
calibration sont présentés dans le chapitre 5 sous le format d’une pré-publication qui respecte
les exigences de mise en forme du journal Ecological Modelling.

Enfin, les SMA permettent la modélisation des systèmes réels complexes, les rendent in-
tuitifs et permettent le dialogue entre les parties prenantes de différentes disciplines lors d’ate-
liers participatifs. Le logiciel utilisé dans le cadre de cette étude est d’ailleurs particulièrement
adapté aux aspects participatifs puisqu’il propose une visualisation spatiale des données, ce qui
nous a permis de mener à bien des ateliers participatifs et ainsi faire le premier pas vers un outil
d’aide à la décision. Le principe de ces ateliers, leurs objectifs ainsi que les modèles qui ont été
développés sont présentés dans le chapitre 6. Le scénario ainsi que les résultats de ces ateliers
sont également discutés.
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Ce projet de thèse mêle biologie, agronomie et informatique. Elle a été conduite au sein de
l’UMR 1347 Agroécologie de l’INRAe de Dijon (Bourgogne) en co-encadrement avec l’UMR
6174 Femto ST de l’Université de Franche-Comté à Besançon et l’UMI 209 UMISCO de
l’IRD de Bondy (Ile de France). Co-financée à 50% par le métaprogramme INRAe MEM «
Méta-omiques et écosystèmes microbiens » et par l’association loi 1901 OFSV (Observatoire
Français des Sols Vivants), cette thèse a également bénéficié d’un financement FEDER (projet
MICSCAPE, 2019-2021) ainsi que l’acquisition d’un appel d’offre interne de l’UMR (MIC-
CA-SYS) pour la validation du modèle sur des données externes. Elle a également bénéficié
d’un fort appui technique notamment pour l’acquisition de données sur le paysage de Fénay
grâce à l’appui du pôle GESTAD de l’UMR Agroécologie. Cela a concerné le recensement des
pratiques agricoles mises en œuvre sur ce paysage ainsi que les données obtenues grâce à la pla-
teforme CA-SYS. L’OFSV a également contribué à l’acquisition de données et à l’avancement
du projet grâce à la mise à disposition d’une base de données contenant des informations sur
la biomasse microbienne, les pratiques agricoles appliquées et les données de physico-chimie
des sols. Cette base de données concerne le suivi de parcelles en France dans la cadre du projet
REVA (réseau d’expérimentation et de veille à l’innovation agricole) pour une validation du
modèle sur des données dans des contextes pédo-climatiques et agricoles différents. Enfin, ce
projet a également impliqué des échanges avec des acteurs du monde agricole notamment la
chambre d’agriculture de Côte d’Or (CA21) et plus particulièrement un groupe d’agriculteurs
de Côte d’Or ainsi que l’implication de chercheurs notamment d’Agrosup Dijon, de l’université
de Bourgogne et de l’INRAe de Dijon.

FIGURE 10 – Logos des différents instituts ayant contribué à ce projet de thèse.
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Chapitre 3

Dans ce chapitre, l’objectif est dans un premier temps d’identifier les leviers agronomiques
et les pratiques agricoles utilisées au sein des systèmes agricoles qui peuvent avoir un effet sur
les sols et notamment sur la biomasse microbienne. Ensuite, à l’aide d’une sélection de revues
scientifiques traitant de ces différents leviers agronomiques, l’impact de chacune des pratiques
agricoles est quantifié. Une analyse de ces résultats est proposée.

3.1 Introduction

L’utilisation des agroécosystèmes pour produire des matières premières à visée alimentaire,
énergétique ou de matériaux, s’appuie sur des systèmes de production déployés à l’échelle de
l’exploitation agricole. Chaque exploitation décompose sa gestion selon des itinéraires tech-
niques mis en œuvre à l’échelle de chaque parcelle agricole, ces itinéraires techniques étant
constitués à partir des principes agronomiques, écologiques, économiques ou encore sociolo-
giques afin d’atteindre les objectifs en termes de rendements, de qualité ou encore de revenus.
Avec l’augmentation des besoins alimentaires et les progrès techniques, la seconde moitié du
XXe siècle a été marquée par une transformation des pratiques agricoles pour augmenter les
rendements. Ainsi, l’utilisation des agroécosystèmes s’est intensifiée grâce au développement
de la mécanisation, à l’agrandissement des parcellaires, à la sélection variétale et à l’augmen-
tation de l’utilisation de produits de synthèse pour la fertilisation des cultures et la lutte contre
les adventices, les ravageurs ou les pathogènes des cultures ; ces solutions techniques venant
se substituer à des fonctions biologiques remplies initialement par la biodiversité des agroé-
cosystèmes (GILLER et al. 1997 ; AGENCE DE L’ENVIRONNEMENT ET DE LA MAÎTRISE DE

L’ÉNERGIE et al. 2017).

Les micro-organismes sont les organismes les plus nombreux et diversifiés dans le sol et
jouent un rôle central dans la régulation et la stabilité des processus impliqués dans le fonction-
nement biologique du sol (minéralisation de la MO, cycle de l’azote, régulation des bioagres-
seurs, stabilité structurale des sols ...). A ce titre, l’évaluation de l’impact des pratiques agricoles
sur l’abondance et la diversité des communautés microbiennes des sols est un enjeu impor-
tant pour assurer une utilisation durable des agroécosystèmes. Le développement de méthodes
d’estimation de la biomasse microbienne d’un sol basées sur le carbone ou l’azote microbien :
méthodes de chloroforme fumigation-extraction (BROOKES et al. 1985 ; VANCE et al. 1987),
de chloroforme-extraction (AZAM et al. 1989), de fumigation-incubation (JENKINSON et al.
1976)), des phospholipides membranaires "PLFA" (FROSTEGÅRD et al. 1991 ; JOERGENSEN

et al. 2006), ou la méthode basée sur la quantification d’ADN extraite directement du sol "bio-
masse moléculaire microbienne" (DEQUIEDT et al. 2011) a permis de démontrer précocement
l’impact des pratiques agricoles sur l’abondance des micro-organismes du sol. Plus récemment,
le développement massif des approches de métagénomique, en particulier le métabarcoding, a
permis quant à lui de démontrer la sensibilité de la diversité des communautés microbiennes des
sols aux pratiques agricoles (CHRISTEL et al. 2021). Ces connaissances ont permis de valider
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des bioindicateurs microbiens basés sur l’abondance et la diversité des micro-organismes pour
établir le diagnostic de la qualité microbiologique des sols (CHEMIDLIN PRÉVOST-BOURÉ et
al. 2018). Interopérables et complémentaires, d’autres indicateurs (biologiques : vers de terre,
nématofaune, microarthropodes ; physiques : structure du sol, granulométrie ; chimiques : te-
neur en carbone, pH, ...) contribuent aujourd’hui à l’évaluation de la qualité et de la fertilité
des sols pour supporter la transition agroécologique (CANNAVACCIULO et al. 2017). Afin de
renforcer et d’affiner cette évaluation, l’enjeu réside aujourd’hui dans la hiérarchisation de l’im-
pact relatif des différentes pratiques agricoles sur les indicateurs microbiens, et contribuera à
terme à la conception d’itinéraires techniques innovants.

L’objectif de cette revue bibliographique est de réaliser une synthèse des études sur l’im-
pact des pratiques agricoles sur l’abondance des communautés microbiennes des sols. Le choix
de cet indicateur microbien est motivé par le fait qu’il présente l’historique le plus long et que
son utilisation est fréquente dans un contexte agronomique à l’échelle globale, notamment du
fait de son faible coût et de sa forte réactivité (AGENCE DE L’ENVIRONNEMENT ET DE LA

MAÎTRISE DE L’ÉNERGIE et al. 2017). Pour réaliser cette revue bibliographique, un ensemble
d’environ 300 articles issus de revues à comité de lecture de rang A a été constitué sur la période
de janvier 2010 à janvier 2022 sur la base des méthodes de quantification de biomasse micro-
bienne utilisées et des leviers agronomiques considérés : occupation du sol, composition des
rotations culturales, fertilisation (minérale et organique), protection phytosanitaire présentant
des données quantitatives afin de pouvoir quantifier l’impact d’une ou de plusieurs pratiques
agricoles par rapport à une situation de référence issue de la même étude. Sur la base de cette
quantification, les différentes pratiques identifiées au sein de chaque levier agronomique ont
été hiérarchisées pour leur impact sur la biomasse microbienne des sols.
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Encadré 2 : Les différentes méthodes de quantification de l’abondance microbienne des sols

FIGURE 11 – Principales méthodes de quantification de l’abondance microbienne des sols.

Crédit photo méthode chloroforme fumigation-extraction (MAJEED et al. 2016)

L’abondance des micro-organismes peut se quantifier à partir d’un échantillon de sol selon plusieurs méthodes dont les
principales sont identifiées ci-dessous :

• Méthodes basées sur un dénombrement cellulaire. Le dénombrement d’individus est réalisé sur boites
de pétri contenant un milieu adapté aux conditions de vie des micro-organismes. Le nombre de colo-
nies formées (CFU) est comptabilisé grâce à diverses méthodes optiques. Cette méthode est limitante car
d’après les estimations de la communauté scientifique, seul 1 à 10% des micro-organismes sont cultivables
(WANG et al. 2019 ; CHAUDHARY et al. 2019).

• Méthodes basées sur la mesure d’une quantité de C ou de N microbien. La méthode la plus courante
est celle de la chloroforme fumigation-extraction (CFE) (BROOKES et al. 1985 ; VANCE et al. 1987).
Cette méthode consiste à tuer les micro-organismes via les vapeurs de chloroforme et ainsi libérer leurs
composés organiques (C, N, ...) sous une forme soluble quantifiable. Plusieurs variantes de cette méthode
existent telles que la méthode de chloroforme extraction (AZAM et al. 1989), la méthode de chloroforme
fumigation-incubation (JENKINSON et al. 1976) ou une alternative non toxique : microwave irradiation.

• Les méthodes de quantification des constituants de la membrane plasmique. La méthode PLFA
(phospholipid-derived fatty acids) consiste à quantifier les constituants de la membrane plasmique des
micro-organismes en tant que signature des communautés microbiennes. Elle a l’avantage de pouvoir à la
fois quantifier l’abondance des micro-organismes et de différencier la biomasse des procaryotes de celle
des champignons.

• Les méthodes basées sur l’ADN. Cette méthode utilisée plus récemment consiste à quantifier l’ADN
brut contenu dans les échantillons de sol. Cette méthode a été normée et optimisée (TERRAT et al. 2012 ;
PLASSART et al. 2012 ; BOURGEOIS 2015) afin de pouvoir quantifier l’ADN de manière efficace, repro-
ductible et représentative. Elle a l’avantage de pouvoir être appliquée à moyen débit sur des échantillons
conservés à -40°C contrairement aux autres méthodes qui nécessitent généralement de travailler sur les
échantillons frais.
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3.2 Méthode

L’analyse a été réalisée en plusieurs étapes : une étape de sélection des articles sur la base
de mots-clés, puis l’exclusion de certains articles ne traitant pas spécifiquement du sujet ou
mettant en œuvre des méthodes ne permettant pas de quantifier une biomasse microbienne.
Enfin, pour les articles sélectionnés, les impacts de chacune des pratiques ont été calculés pour
une pratique agricole donnée par rapport à une pratique témoin issue de la même étude. Les
critères appliqués à chaque étape de sélection sont décrits ci-après.

3.2.1 Mots-clés et recherche bibliographique

Le moteur de recherche Web Of Science (https ://www.webofknowledge.com) a été utilisé
afin d’établir la liste des publications pouvant entrer dans cette étude bibliographique sur la
période 2010 - 2022. Pour cela, une équation de recherche a été produite pour chacune des
catégories de pratiques agricoles considérées :

Occupation du sol et composition de la rotation culturale : "microorganisms OR microbes
OR microbial" AND "biomass OR abundance" AND "land use OR crop rotation OR co-
ver crop OR intercropping"

Travail du sol : "microorganisms OR microbes OR microbial" AND "biomass OR abun-
dance" AND "tillage OR plowing OR ploughing"

Utilisation d’intrants minéraux et organiques : "microorganisms OR microbes OR mi-
crobial" AND "biomass OR abundance" AND "fertilization OR fertilisation OR mul-
ching"

Utilisation de produits phytopharmaceutiques : "microorganisms OR microbes OR mi-
crobial" AND "biomass OR abundance" AND "pesticides" NOT "solarization" NOT
"biosolarization"

3.2.2 Sélection des publications

Les revues ont été exclues de l’analyse afin de ne pas utiliser deux fois les résultats d’articles
originaux déjà inclus dans la présente analyse. Les articles originaux ne traitant pas explicite-
ment de l’abondance microbienne ou ne présentant pas de données chiffrées ont été exclus.
Dans un second temps, l’abondance des communautés microbiennes des sols étant ici considé-
rée sous le prisme de la biomasse microbienne des sols, seules les études utilisant des méthodes
de mesure de biomasse microbienne directement à partir de l’échantillon de sol ont été conser-
vées : la biomasse moléculaire microbienne par quantification de l’ADN extrait du sol (BMM),
la mesure de biomasse microbienne par la quantification des phospholipides membranaires ex-
traits du sol (PLFA) et la mesure de biomasse microbienne par la méthode de chloroforme
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fumigation-extraction (CFE). Au sein de ces études, seules les mesures réalisées sur une pro-
fondeur de sol comprise entre 0 et 20 cm ont été retenues. Sur cette base, chaque étude a été
référencée pour son titre, les auteurs, l’année de publication, le pays où l’étude a été réalisée, la
méthode de mesure de la biomasse microbienne, les pratiques agricoles considérées, la profon-
deur échantillonnée, les périodes de prélèvements, l’ancienneté du système étudié. Lorsqu’une
étude considérait plusieurs pratiques agricoles au sein d’un ou plusieurs leviers agronomiques,
une ligne a été créée par levier considéré. Cependant, l’étude n’a été comptabilisée qu’une seule
fois dans le nombre total de publications étudiées pour cette analyse bibliographique. A partir
des données publiées, l’impact des pratiques agricoles considérées a été évalué en regard d’une
référence interne à chaque étude.

3.2.3 Typologie des pratiques agricoles par levier agronomique

Dans un premier temps, les systèmes ont été différenciés sur la base de l’usage des sols.
Les niveaux d’usages des sols considérés ont été classés selon le premier niveau de la clas-
sification européenne Corine Land Cover (projet européen Copernicus, https://land.
copernicus.eu/pan-european/corine-land-cover). Dans les systèmes en grandes
cultures, les pratiques agricoles considérées dans cette étude ont été classées au sein de quatre
leviers agronomiques :

— la rotation de culture
— la travail du sol
— l’usage d’intrants inorganiques et organiques
— l’usage de produits phytopharmaceutiques (PPP)

Au sein de chaque levier agronomique, les différentes pratiques agricoles ont été comparées,
dont une a été considérée comme une référence pour le calcul d’impact.

Rotation de culture

La rotation de culture schématisée dans la figure 12 peut se définir comme étant une manière
dont les espèces cultivées se succèdent sur une parcelle : monoculture (même culture utilisée
chaque année) et rotation (cultures différentes d’une année culturale à l’autre). Les rotations
suivent un schéma répétitif et peuvent être caractérisées par le nombre d’espèces cultivées dans
la rotation : une succession de 2 espèces, 3 espèces ou plus (exemple : la rotation colza / blé /
orge schématisée en figure 12).

En plus de cette diversification des cultures de rentes, d’autres espèces végétales peuvent
être intégrées dans la rotation (figure 13). Une distinction a alors été faite entre les cultures
intermédiaires insérées entre les cultures de rentes, les cultures associées qui sont intégrées à la
culture de rente tout ou partie de son cycle et les cultures inter-rangs qui sont implantées entre
les rangs de cultures généralement pérennes.
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FIGURE 12 – Schéma représentant la différence entre une rotation de culture à trois espèces et
une monoculture sur 3 ans.

La rotation de culture en A est composée d’une rotation colza / blé / orge tandis que la
monoculture en B est composée uniquement de blé. Les barres marrons servent à différencier

les années culturales et indiquent qu’une récolte a eu lieu.

FIGURE 13 – Schéma explicatif des cultures intermédiaires, cultures inter-rangs et cultures
associées par rapport aux monocultures.
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Dans cette analyse, la diversité d’espèces végétales a été quantifiée en terme de nombres
d’espèces ajoutées, qu’il s’agisse de cultures de rentes ou des cultures intermédiaires, associées
et inter-rangs. Dans un premier temps, les monocultures (1 seule espèce de plante dans la rota-
tion) ont été utilisées comme référence. Puis au vu du nombre d’études considérant une rotation
à 2 espèces et n’intégrant pas de monoculture, cette modalité a également été utilisée comme
référence.

Espèces cultivées dans la rotation

Les cultures végétales ont été discriminées en premier lieu sur leurs propriétés agrono-
miques (sur la base de leurs apports nutritifs dans le cadre de l’alimentation humaine) : les
céréales (blé, orge, maïs, seigle, sorgho, ...) relativement riches en glucides, les oléagineux
(colza, moutarde, tournesol, soja, arachide, ...) riches en matières grasses et cultivés générale-
ment pour la fabrication d’huile et les protéagineux (pois, féverole, lupin, etc) utilisés comme
source de protéines. Par ailleurs, une distinction a été faite sur la base de l’appartenance de
ces plantes à certaines familles botaniques (Brassicacées et Fabacées) ainsi que sur leur date
de semis (opposition entre les cultures d’hiver qui nécessitent une phase de vernalisation pour
pouvoir fleurir et les cultures d’été pour lesquelles cette phase n’est pas requise). Dans cette
revue, l’impact de la présence d’une culture par rapport à un sol nu a d’abord été testé puis les
cultures ont pu être comparées entre elles.

Travail du sol

Le travail du sol a été caractérisé par sa profondeur et le retournement des horizons du sol.
Ainsi, trois modalités ont été comparées pour leur impact sur la biomasse microbienne des sols
dans différents contextes pédo-climatiques donnés : le labour (L), le travail réduit (RT) et le
non travail (NT)

Produits phytopharmaceutiques

Les PPP considérés ont été classés par catégories : fongicides, herbicides et insecticides ;
et une catégorie produits non précisés pour les publications où le type de produit n’était pas
spécifié ou présentant des applications combinant plusieurs catégories de PPP a été créé.

Fertilisants chimiques et organiques

Les apports nutritifs ont été séparés en deux grandes catégories :
— Fertilisants minéraux : les engrais d’origine minérale synthétisés chimiquement et pou-

vant être distingués sur la base des éléments qu’ils apportent : apports azotés sous forme
de nitrate NO3 ou d’ammoniaque NH4, apports en phosphore sous la forme de phos-
phates, l’apport de potassium le plus souvent sous la forme de sulfates apportant égale-
ment du soufre S et parfois du magnésium (Mg).
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— Fertilisants organiques : d’origine animale (effluents d’élevage), végétale (résidus végé-
taux, matières organiques transformées) ou issus des activités humaines (e.g. boues de
stations d’épuration), plus ou moins évolués (compostage, méthanisation ...).

3.2.4 Évaluation de l’impact des modalités sur la biomasse microbienne

Les publications sélectionnées couvrant une large gamme de contextes pédoclimatiques et
de méthodes de mesure de la biomasse microbienne, l’impact d’une pratique agricole a été nor-
malisé pour chaque étude en calculant le rapport entre la valeur de biomasse mesurée pour la
pratique agricole testée et la valeur de biomasse mesurée pour la modalité de référence (équa-
tion (3.1)).

Impact modalité testée =
Biomasse modalité testée

Biomasse modalité de référence
(3.1)

Dans cette approche, Impact modalité testée varie entre 0 et + ∞. Un impact égal à 1 indique que
la pratique agricole testée est équivalente à la modalité de référence ; un impact supérieur à 1
indique que la pratique agricole testée a un impact positif sur la biomasse microbienne comparé
à la modalité de référence ; et un impact inférieur à 1 traduit un effet négatif sur la biomasse
microbienne de la pratique agricole testée par rapport à la modalité de référence.

Dans les cas où une étude présente un schéma expérimental couplant plusieurs pratiques
agricoles ou plusieurs catégories de pratiques, la modalité de référence correspond systémati-
quement à la modalité ne différant que par la seule pratique agricole considérée. Par ailleurs,
lorsqu’une étude présente un très grand nombre de réplicas pour une même pratique agricole
testée, seuls les impacts minimum et maximum ont été retenus afin que chaque étude ait un
poids similaire dans l’analyse (ex : dans le cas où l’effet du labour est comparé à un non travail
du sol sur 10 cultures, 10 impacts différents peuvent être estimés et seuls les impacts minimum
et maximum sont retenus).

3.3 Résultats

Les publications sélectionnées ont été étudiées en termes de distribution géographique et
temporelle puis chaque pratique agricole a été évaluée pour son impact sur la biomasse micro-
bienne des sols, les résultats étant regroupés par leviers agronomiques.
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3.3.1 Description de l’échantillon

TABLE 1 – Nombre de publications sélectionnées pour chacune des catégories de pratiques
agricoles.

n : nombre de publications retenues ; PPP : produits phytopharmaceutiques ; CFE :
chloroforme fumigation-extraction ; PLFA : phospholipid-derived fatty acids ; BMM :

biomasse moléculaire microbienne calculée via une extraction d’ADN.

Leviers agronomiques et
pratiques agricoles Méthode n Total

Rotation de culture :
Nombre d’espèces dans la
rotation, cultures
associées et intercultures

CFE 96

146PLFA 43

BMM 7

PPP : herbicides,
fongicides, insecticides et
produits non précisés

CFE 6

11PLFA 4

BMM 1

Fertilisants : apports
minéraux (N, P, K, Mg, S)
et apports organiques
(MO fraîche ou
compostée, d’origine
animale ou végétale)

CFE 107

151PLFA 40

BMM 4

Travail du sol : Labour L,
travail réduit RT et non
travail NT

CFE 48

71PLFA 16

BMM 7

Nombre total de publications retenues 309

NB : le nombre total de publications retenues est différent de la somme de chacun des totaux par leviers
agronomiques, certaines publications considérant plusieurs leviers agronomiques à la fois.

L’utilisation des équations de recherche sur Web of Science a permis d’identifier un total de
556 publications. Parmi ces publications, 247 ne remplissaient pas les critères de sélection en
termes de méthodes de quantification de la biomasse microbienne et de prélèvement. Ainsi, 309
publications ont été retenues, ces publications couvrant l’ensemble des leviers agronomiques
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identifiés et une diversité de pratiques agricoles au sein de ces leviers. Le tableau 1 synthétise le
nombre d’articles retenus pour chaque catégorie de pratiques agricoles en identifiant le nombre
de publications par la méthode de mesure de biomasse microbienne. Le tableau S1 (3.5.1) iden-
tifie les publications sélectionnées pour chaque levier agronomique.

FIGURE 14 – Nombre de publications sélectionnées selon leur année de publication (partie A)
et par pays (partie B) sur la période 2010 - 2022.

Le nombre de publications par an portant sur l’impact des pratiques agricoles sur la bio-
masse microbienne des sols a augmenté entre 2010 et 2021 (12 publications en 2010, 43 pu-
blications en 2021) (figure 14A). Les publications sélectionnées sur la période 2010 - 2022
impliquent des études menées dans 38 pays, répartis sur les 5 continents et couvrant une large
gamme de contextes pédoclimatiques et de pratiques agricoles (figure 14B). Cette distribution
géographique est marquée par un nombre d’études plus important que les autres : la Chine
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(121 publications), l’Allemagne (29 publications), les États-Unis (24 publications) et la France
(15 publications). Les pays présentant le moins d’études sont principalement ceux d’Afrique
et d’Océanie. Cette distribution géographique tend à varier en fonction du levier agronomique
(exemple : 74 publications recensées concernent les apports nutritifs pour les cultures contre
seulement 18 publications concernant l’usage des sols en Chine). Cette disparité est probable-
ment liée aux particularités locales en termes d’utilisation du sol et de leviers agronomiques
mobilisés.

3.3.2 L’usage des sols

FIGURE 15 – Répartition des impacts des différents usages des sols.
Pour chacune des comparaisons de modalité, un boxplot ainsi qu’un nuage de points sont affichés et

permettent de comprendre la répartition des impacts de chaque usage de sol par rapport à la référence
utilisée. Dans la légende, la modalité étudiée est située avant le "/" tandis que la modalité de référence

est située après le "/". La ligne horizontale en pointillés symbolise un ratio d’impact égal à 1 soit
aucune différence entre la modalité observée et la modalité de référence. Les nombres indiqués en haut

de la figure indiquent les nombres de comparaisons de modalité pour chaque cas.

L’occupation des sols est le premier levier de gestion des sols. La modalité d’occupation des
sols utilisée comme référence correspond aux cultures annuelles. Ainsi, les modalités étudiées
étaient 1) les forêts, 2) les prairies, 3) les jardins et parcs urbains et 4) les vignes, vergers et
cultures pérennes. Quand il n’y a pas de référence en grandes cultures, les cultures pérennes,
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vignes et vergers ont été utilisés comme nouvelle modalité de référence pour évaluer l’impact
des prairies sur la biomasse microbienne des sols.

La figure 15 met en évidence que la biomasse microbienne en forêts est en moyenne plus
élevée qu’en grandes cultures (impact moyen : 2,45 et médian : 1,63). Ces résultats sont très gé-
nériques puisque l’impact est supérieur à 1 dans 83% des cas, et supérieur à 2 dans 40% des cas.
Ces résultats indiquent que la biomasse microbienne observée en forêt est souvent doublée par
rapport à celle observée en grandes cultures. Un impact négatif de l’occupation forestière par
rapport aux grandes cultures a été identifié dans une minorité des cas (17% des comparaisons),
cet impact pouvant être fort (impact inférieur à 0,5 dans 3% des cas). Les impacts négatifs forts
en forêts correspondent à des forêts de conifères et d’eucalyptus. L’effet des prairies sur la bio-
masse microbienne du sol est également positif par rapport aux grandes cultures, avec un impact
supérieur à 1 dans 82% des études considérées et un impact moyen égal à 1,85 (médian : 1,36).
Les études révélant un impact négatif des prairies sur la biomasse microbienne des sols (18%
des cas) étaient comparées à une gestion particulière des parcelles agricoles notamment la mise
en place d’intercultures. Comme les prairies, les parcs et jardins situés en ville semblent avoir
une biomasse microbienne moyenne supérieure à celle des grandes cultures (impact moyen :
1,44 et médian : 1,51). Les cultures pérennes, vignes et vergers sont peu ou pas différents des
grandes cultures pour leur impact sur la biomasse microbienne des sols : l’impact moyen est
de 1,29 (médian : 0,98) mais 50% des études relèvent un effet négatif. La comparaison entre
les prairies et les vignes, vergers et les cultures pérennes permet également de confronter ce
classement, les résultats indiquant une biomasse plus élevée en prairie par rapport aux cultures
pérennes (moyenne : 2,20, seulement une occurrence où le ratio est inférieur à 1).

Une hiérarchisation de la biomasse microbienne des sols selon l’usage des sols peut être
déduite comme suit : forêts > prairies et jardins / parcs urbains > vignes, vergers et cultures
pérennes / grandes cultures.
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FIGURE 16 – Répartition des impacts selon le nombre d’espèces ajoutées dans la rotation de
culture.

La partie A permet d’identifier l’impact de l’augmentation du nombre d’espèces végétales dans la rotation par
rapport à la pratique de la monoculture servant de référence tandis que les rotations à 2 espèces servent de

référence pour la partie B. La ligne en pointillés symbolise un impact égal à 1 soit aucune différence entre la
modalité observée et la modalité de référence. Les nombres indiqués en haut de chaque boxplot et la répartition

de points indiquent les nombres de comparaisons de modalités utilisés.

FIGURE 17 – Répartition des impacts pour les différents types de cultures.
Pour la partie A, la modalité de référence est le sol nu tandis que pour la partie B, la modalité de référence est la

culture de céréales. Une particularité est à noter pour le dernier boxplot et la dernière répartition de points qui
permettent de mesurer l’impact des céréales d’été sur la biomasse microbienne par rapport aux céréales d’hiver

qui servent de référence. La ligne en pointillés symbolise un impact égal à 1 soit aucune différence entre la
modalité observée et la modalité de référence. Les nombres indiqués en haut de la figure indiquent les nombres

de comparaisons de modalités.
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3.3.3 Impact de la composition des rotations culturales

Dans le but de resserrer cette analyse sur les leviers agronomiques, un focus a été fait sur les
grandes cultures. Un des premiers leviers identifié est la composition des rotations de cultures.
La diversité d’espèces végétales a été quantifiée en termes de nombres d’espèces, qu’il s’agisse
de cultures de rentes ou de cultures intermédiaires, associées et inter-rangs. La figure 16 permet
de montrer que globalement, l’augmentation de la diversité d’espèces végétales dans la rotation
conduit à une augmentation de la biomasse microbienne des sols. Dans la rotation à 2 espèces,
l’impact moyen est globalement neutre comparé à une monoculture (impact moyen : 1,12 et
médian : 1,07). 39% des observations décrivent un impact négatif de l’ajout d’une espèce et
61% décrivent au contraire un impact positif. Les rotations à trois espèces ont un effet amélio-
rant que ce soit par rapport aux monocultures (impact moyen : 2 et médian : 1,36) avec 86% sont
des effets positifs ou par rapport à une rotation à 2 espèces (premier boxplot de la partie B de la
figure 16 ; impact moyen : 1,69 et médian : 1,19) avec 50% des observations indiquant un effet
positif. Lorsque la pratique de référence correspond à une rotation à 2 espèces, les rotations de
cultures à 4 espèces ont eu des effets positifs (impact moyen : 1,65 médian égal à 1,5) avec
100% des observations recensant des impacts positifs. Les rotations de cultures à 4 espèces et
plus dans le cadre de la comparaison avec les monocultures et les rotations de 5 espèces ou plus
dans le cadre de la comparaison par rapport aux cultures à 2 espèces correspondent uniquement
à des études où la diversité dans la rotation a été augmentée grâce à des cultures associées ou
intermédiaires. L’ajout des ces espèces améliore la biomasse microbienne des sols avec une
moyenne d’impact égale à 1,47 (médian : 1,5) et dont 80% des observations ont obtenu un
impact supérieur à 1 lorsqu’elles sont comparées aux monocultures ; l’impact moyen est égal à
1,17 (médian : 1,11) et dont 86% des impacts étaient supérieurs à 1 lorsqu’elles sont comparées
aux rotations de culture à 2 espèces. Les résultats dont la pratique agricole de référence est la
rotation de culture à 2 espèces doivent être interprétés avec prudence, le nombre d’observations
étant relativement faible. Une hiérarchie de la diversification de la rotation de culture peut être
déduite comme suit : rotation avec ajout de cultures associées et / ou intermédiaires > rotation
à 3 espèces > rotation simple à 2 espèces > monocultures. Cependant, l’ajout d’espèces dans
la rotation ne conduit pas systématiquement à une augmentation de la biomasse. Ainsi, il est
intéressant d’examiner le type de culture mis en place.

Comme l’indique la figure 17, la présence d’une culture améliore la biomasse microbienne
des sols par rapport au sol nu, mais certaines cultures améliorent plus la biomasse microbienne
par rapport à d’autres. Ainsi, l’impact moyen des cultures pérennes sur la biomasse micro-
bienne est de 1,61 (médian : 1,61) ; celui des protéagineux est égal à 1,53 (médian : 1,38) ; celui
des céréales est égal à 1,26 (médian : 1,04) par rapport à un sol nu. Dans le cas des protéa-
gineux et des cultures pérennes, les impacts sont toujours positifs tandis que dans le cas des
céréales, 67% des impacts étaient positifs. Bien que la présence de céréales semble améliorer
la biomasse microbienne des sols par rapport à un sol nu, son impact semble moindre par rap-
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port à d’autres cultures. Par ailleurs, les Fabacées semblent améliorer la biomasse microbienne
des sols par rapport aux céréales (utilisées comme modalité de référence). L’impact moyen des
Fabacées sur la biomasse microbienne est de 1,19 (médian : 1,21) et dont 80% des impacts
sont positifs. L’impact des Brassicacées, quant à lui, semble ne pas être différent de celui des
céréales. Ces plantes ont un impact moyen égal à 1,11 avec 2 comparaisons (médian : 1,11),
toutes deux ayant un impact positif. Enfin, une dernière comparaison a été observée entre les
céréales d’été par rapport aux céréales d’hiver servant de modalité de référence. Globalement,
l’impact des céréales d’été semble être légèrement négatif par rapport aux céréales d’hiver avec
un impact moyen égal à 0,97 (médian : 0,95) et 69% des impacts sont inférieurs à 1. Ces effets
négatifs sont recensés par plusieurs études. Ainsi, une hiérarchisation de l’impact sur la bio-
masse microbienne selon les pratiques de culture mises en place peut être décrite comme suit :
cultures pérennes > protéagineux > Fabacées et Brassicacées > céréales d’hiver> céréales d’été
> sol nu.

3.3.4 Le travail du sol

FIGURE 18 – Répartition des impacts selon les comparaisons de travail du sol.
Dans la légende, la modalité étudiée est située avant le "/" tandis que la modalité de référence est située
après le "/". NT = pas de travail de sol, RT = travail réduit et L = labour. La ligne en pointillés symbolise

un impact égal à 1 soit aucune différence entre la modalité observée et la modalité de référence. Les
nombres indiqués en haut de la figure indiquent les nombres de comparaisons de modalités.

Afin de gérer les cultures, le travail du sol semble être un levier agronomique important. La
figure 18 met en évidence un impact négatif du travail du sol en général. En effet, dans les cas
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où le sol n’est pas travaillé, l’impact moyen est égal à 1,41 (médian : 1,34) lorsque le labour
est la modalité de référence et de 1,12 (médian : 1,07) lorsque le travail réduit est la référence.
Seulement 5% des comparaisons ont obtenu un impact négatif du non travail du sol par rapport
au labour (avec une valeur minimale de 0,56) et 17% des comparaisons ont obtenu un impact
négatif du non travail par rapport au travail réduit (avec une valeur minimale de 0,79). Le travail
réduit par rapport au labour comme modalité de référence obtient également des ratios supé-
rieurs à 1 avec une moyenne de 1,32 (médian : 1,30) et dont les valeurs minimale et maximale
sont respectivement 0,94 et 1,87. Ainsi, une diminution du travail du sol permet d’améliorer
la biomasse microbienne des sols. Une hiérarchie de l’impact sur la biomasse microbienne des
sols selon le travail du sol peut être déduite comme suit : NT > RT > L.

3.3.5 L’utilisation des produits phytopharmaceutiques

En parallèle du travail du sol, l’usage de PPP constitue également un levier agronomique
important. Le nombre relativement faible de publications sélectionnées pour ce levier agro-
nomique permet de donner des éléments de tendance, ceci malgré un nombre important de
comparaisons. Dans cet objectif, les impacts minimum, maximum et moyen sont intégrés dans
le tableau 2.

Fongicide Herbicide Insecticide
Produits non

précisés

Nombre de
comparaisons 54 70 18 2

Nombre de
publications 3 6 1 2

Min 0,06 0,45 0,35 0,54

Max 1,21 3,03 1,03 0,71

Moyenne 0,73 1,11 0,71 0,62

Erreur standard 0,04 0,05 0,05 0,09

TABLE 2 – Tableau récapitulatif de l’impact de l’apport de produits phytopharmaceutiques sur
la biomasse microbienne des sols.

Globalement, l’usage de PPP tend à réduire la biomasse microbienne des sols. L’impact
moyen des produits non précisés est de 0,62 (médian : 0,62) avec seulement 2 comparaisons,
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toutes les deux ayant un impact inférieur à 1. L’impact moyen des fongicides sur la biomasse
microbienne est de 0,73 (médian : 0,82) avec 72% d’impacts négatifs. Les insecticides ont en
moyenne eu un impact de 0,71 (médian : 0,72) dont 89% d’impacts négatifs. Contrairement aux
autres PPP, les herbicides présentent une forte gamme de variations (impact minimum égal à
0,45 et impact maximum égal à 3,03). Les herbicides ont eu en moyenne un impact légèrement
positif égal à 1,11 (médian : 1,04) dont 70% d’impacts positifs. Ainsi, une hiérarchie de la bio-
masse microbienne des sols en fonction de l’application de PPP peut être déduite comme suit :
usage d’herbicides et pas de PPP > fongicides > insecticides > pesticides (mélange, produits
non précisés).

3.3.6 L’apport de fertilisants minéraux et organiques

FIGURE 19 – Répartition des impacts des modalités de fertilisation par rapport à aucun usage
de fertilisants.
Les modalités étudiées ont toutes été comparées à une référence où aucun apport de fertilisation n’a été

effectué. N = azote, P =phosphore, K = potassium, MG = magnésium, S = soufre, MO = matière
organique. La ligne en pointillés symbolise un impact égal à 1 soit aucune différence entre la modalité
observée et la modalité de référence. Les nombres indiqués en haut de la figure indiquent les nombres

de comparaisons de modalités.

Enfin, le dernier levier agronomique identifié dans le cadre de cette analyse concerne les
apports de fertilisants minéraux et organiques. Parmi les études pré-sélectionnées, certaines
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modalités de fertilisation organique ont pour référence une fertilisation basale (c’est-à-dire un
ajout de fertilisants chimiques pour assurer le minimum vital pour la plante). Afin de simplifier
la représentation graphique, ces publications n’ont pas été représentées dans la figure 19. Dans
cette étude, les modalités ont été distinguées selon les formes de fertilisation (organique vs mi-
nérale) et selon la nature des éléments apportés (nature de l’apport dans le cas de la fertilisation
minérale et distinction sur la base de l’origine de la MO et de son traitement (compostage ou
non) avant apport).

Comme le montre la figure 19, l’ajout de fertilisants minéraux provoque une faible varia-
tion de la biomasse microbienne des sols par rapport à aucun apport. En moyenne, l’impact est
de 1,07 pour les apports de N (médian : 1), 1,09 pour les apports de P (médian : 1,09), 1,34
pour les apports de N et P (médian : 1,12), 1,08 pour les apports de P et K (médian : 0,7),
1,39 pour les apports de NPK (médian : 1,22). En ce qui concerne les apports organiques, il
ressort qu’ils ont un effet positif sur la biomasse microbienne avec un impact moyen de 1,68
tout type d’apport organique confondu avec 86% d’impacts positifs, ceci par rapport à une mo-
dalité sans apport ; et de 1,78 (± 1,32) dans les expérimentations où les apports organiques ont
pour référence des apports minéraux avec 100% d’impacts positifs (données non montrées, le
nombre de comparaisons est de 11 avec un impact minimum égal à 1,12 et un impact maxi-
mum égal à 5,05). L’impact des fertilisants organiques sur la biomasse microbienne semble
varier en fonction du type de fertilisants organiques : en moyenne, l’impact est égal à 2 (mé-
dian : 1,7) pour l’apport de MO fraîche d’origine animale (lisier / fumier de porc, de vache,
de cochon, fientes de poulet, urine humaine et boue de station), soit une biomasse doublée par
rapport à une condition sans apport. Pour l’apport de MO animale compostée (principalement
du fumier mais aussi des mélanges fumier, lisier, fientes avec des boues de stations d’épuration
et des déchets organiques en provenance de composteurs de ville), l’impact moyen est de 1,64
(médian : 1,53) dont 91% d’impacts supérieurs à 1 avec une valeur minimale de 0,57 et une
valeur maximale de 3,53. L’apport de matière organique d’origine végétale (paillage, résidus
de cultures, etc) montre en moyenne une augmentation plus faible de la biomasse microbienne
avec un ratio d’impact moyen de 1,51 (médian : 1,27) dont 81% d’impacts supérieurs à 1 et
des valeurs minimale et maximale de 0,60 et 7,77 respectivement. Ainsi, en ce qui concerne
les apports nutritifs pour les cultures, la biomasse suit une augmentation de croissance selon le
gradient suivant : apports organiques d’origine animale fraîche > apports organiques d’origine
animale compostée > apports organiques d’origine végétale > apports minéraux NP ou NPK >
pas d’apports et apports minéraux N ou PK ou P ou NPKMgS.

3.4 Discussion

Les sols sont des habitats pour les micro-organismes. La notion d’habitat microbien a été
étudié par KARIMI et al. 2020 à une échelle spatiale globale. Elle peut se définir comme l’en-
semble des paramètres biotiques et abiotiques déterminant la répartition des micro-organismes.
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Ainsi, il est possible de distinguer l’habitat physique gouverné par des paramètres physico-
chimiques (pH, texture des sols, ...) des ressources trophiques liées à la quantité et à la qualité
des nutriments ainsi qu’aux interactions avec d’autres organismes (plus particulièrement avec la
couverture végétale des sols). La diversité des habitats permet le maintien voire l’augmentation
du renouvellement des communautés microbiennes des sols (RANJARD et al. 2013). Ainsi, une
hétérogénéité d’habitats permettrait d’augmenter la diversité et l’abondance des communautés
microbiennes des sols (KARIMI et al. 2020).

Bien que les biomes ne soient pas suffisants pour déterminer les habitats microbiens, ils
constituent des unités écologiques caractérisées par des paramètres physico-chimiques particu-
liers et influent aussi sur la diversité d’habitats microbiens. A un niveau plus fin, l’usage des
sols est reconnu pour avoir un effet sur les communautés microbiennes des sols (van LEEUWEN

et al. 2017b ; TIWARI et al. 2019 ; LEPCHA et al. 2020). Ainsi, en moyenne, les forêts hé-
bergent presque 2 fois et demi plus de micro-organismes que les grandes cultures. La litière
des sols étant plus acide au sein des forêts de conifères (NEINA et al. 2017 ; JAMES et al.
2019 ; LAUDICINA et al. 2012), les publications ayant observé un effet négatif de la forêt sur
la biomasse microbienne correspondent en réalité à une diminution des ressources disponibles
et à une dégradation de leur qualité. Les propriétés physico-chimiques particulières de ces sols
déterminent l’accessibilité des micro-organismes aux différentes ressources, y compris les nu-
triments dont les micro-organismes ont besoin pour croître et se reproduire dans le milieu. En
effet, les conifères comme les eucalyptus ont une litière plus acide et moins dégradable que
celle apportée par les forêts de feuillus majoritaires dans cette analyse. Le gradient de diminu-
tion de la biomasse observé depuis la forêt en passant par les prairies, parcs et jardins urbains,
les cultures pérennes et enfin les grandes cultures traduit une dégradation de la diversité d’ha-
bitats disponibles pour les micro-organismes liée à une utilisation des sols plus accrue par les
hommes ainsi qu’un gradient dégressif de couverture végétale. Ainsi, il existerait un lien entre
les végétaux en surface et les micro-organismes dans les sols. Par exemple, des cultures mo-
nospécifiques d’arbres tels que les peupleraies entraînent une diminution de la biomasse par
rapport aux forêts non gérées et parfois même par rapport aux parcelles agricoles. Les prairies
ont en moyenne une biomasse pratiquement doublée par rapport aux grandes cultures. Dans
ce genre d’usage des sols, la couverture végétale est assurée tout au long de l’année et peut
être plus ou moins diversifiée selon la gestion qui y est appliquée (exemple : prairies semées).
Ainsi, les sols sont soumis à des actions anthropiques, et les grandes cultures plus particuliè-
rement dépendent de pratiques agricoles. Cette étude a permis d’identifier au sein des leviers
agronomiques une hiérarchie des impacts des pratiques agricoles.

Le travail du sol permet une meilleure implantation des cultures dans le sol. Cependant,
les pratiques de travail du sol sont directement liées à l’état physique de ces sols et donc di-
rectement liées à la notion d’habitats microbiens. La profondeur de travail et le retournement
des horizons du sol via la pratique du labour peuvent grandement perturber les habitats et ainsi
mener à la réduction de la biomasse microbienne. Le labour est fortement impactant pour les
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micro-organismes et notamment pour les champignons dont les hyphes, structures filamen-
teuses, sont rompues sous l’action des machines (KABIR 2005). Par ailleurs, ces pratiques vont
ouvrir le sol et ainsi modifier l’accessibilité des ressources qui sont minéralisées rapidement par
les organismes copiotrophes (SROUR et al. 2020). Ainsi, le stock de matière organique peut di-
minuer dans les sols que ce soit par la minéralisation comme par le lessivage lié aux conditions
climatiques (DEBSKA et al. 2020). Cela limite la croissance des micro-organismes oligotrophes
dont la résistance aux stress contribue au maintien des écosystèmes. La pratique du non travail
du sol préserve ces habitats et permet la présence des organismes oligotrophes. Ainsi, le non
travail permet d’améliorer environ de moitié la biomasse microbienne des sols par rapport aux
pratiques de labour ou de travail profond.

Il existe des liens entre l’abondance microbienne des sols et la diversité des espèces végé-
tales en surface. En effet, l’ajout de 1, 2 ou 3 espèces ou plus dans une monoculture permet
respectivement d’augmenter d’environ 12%, 37% et 47% la biomasse microbienne des sols.
Cette diversité d’espèces végétales en surface permet d’assurer une diversité d’habitats pour
les micro-organismes en jouant sur les paramètres physico-chimiques (matière organique, pH,
azote, carbone, ...) et sur la structuration (racines, agrégats, ... ) du sol. Ces espèces végétales
vont permettre d’ajouter de la matière organique et des composés sécrétés par les plantes et
ainsi mener à l’augmentation de la minéralisation et des ressources mobilisables par les micro-
organismes (SPRUNGER et al. 2020). De plus, il existe des interactions trophiques entre les
micro-organismes du sol et les cultures. Ainsi, certaines familles végétales telles que les Bras-
sicacées du fait de leur production de glucosinolates, composés glucidiques soufrés à effet
biocides peuvent moduler la croissance des bactéries et des champignons (REAU et al. 2005).
D’autres familles botaniques comme les Fabacées sont connues pour leur symbioses avec des
bactéries du genre Rhizobium entrainant des modifications physiques et chimiques de la rhi-
zosphère avec la formation de nodules. Cette famille botanique est d’ailleurs souvent utilisée
dans le cadre des pratiques de cultures associées ou des cultures intermédiaires. Ces pratiques
permettent la préservation des habitats en limitant les périodes de sol nu et en diversifiant les
ressources et leur accessibilité. La quantité et le type de ressources disponibles pour les micro-
organismes dépendent de la gestion de la nutrition des cultures.

Les apports nutritifs pour les plantes modifient la composition chimique des sols et influent
donc sur les ressources nutritives des micro-organismes. Ces nutriments doivent être facilement
mobilisables pour les plantes et sont donc souvent apportés sous la forme d’engrais minéral
n’ayant pas ou peu d’effets sur les micro-organismes, les formules chimiques de ces fertilisants
étant identiques à ceux issus de la minéralisation. Au contraire, les amendements organiques
permettent en moyenne de doubler la biomasse microbienne des sols. La réponse des micro-
organismes va dépendre de la nature de ces apports organiques. Ainsi, les matières d’origine
animale améliorent plus la biomasse microbienne des sols que les apports d’origine végétale.
Tout comme la diversité d’habitats, une diversité de ressources mobilisables par les micro-
organismes du sol permettrait d’augmenter leur abondance.
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Enfin, les PPP détruisent directement les micro-organismes ainsi que d’autres organismes
ciblés ou non par les produits, ce qui a pour conséquence de limiter les interactions trophiques
et ainsi rompre le réseau d’interactions. Ces produits peuvent potentiellement mener à l’arrêt de
certaines activités enzymatiques. Ainsi, en moyenne, l’utilisation de PPP a diminué de moitié
la biomasse microbienne des sols.

Les différents résultats obtenus au cours de cette étude indiquent que globalement, la bio-
masse microbienne des sols peut être améliorée par plusieurs leviers agronomiques et pratiques
agricoles identifiées en figure 20 :

— la diversification des rotations de cultures et l’insertion de cultures associées et intermé-
diaires

— la réduction du travail du sol
— l’apport de fertilisants organiques
— la diminution ou l’arrêt de l’utilisation de PPP

Ces leviers agronomiques n’ont cependant pas toujours les mêmes niveaux d’impact sur la
biomasse microbienne des sols comme l’indique la figure 20. Toutes les pratiques n’ont pas
nécessairement d’effets significatifs sur la biomasse microbienne de sols. Ainsi, les effets de
certaines pratiques ont été jugés comme neutres. Les impacts positifs identifiés dans cette ana-
lyse sont génériques et ont été observés dans plusieurs contextes pédo-climatiques. D’autres
effets de pratiques agricoles sont plus difficiles à évaluer et malgré des tendances assez pronon-
cées, les résultats peuvent ne pas être génériques. C’est par exemple le cas pour l’usage de PPP
(voir figure 20). Comme la gestion d’une culture est réalisée par une succession de pratiques
agricoles qui forment ensemble l’itinéraire technique, des études se sont focalisées sur des sys-
tèmes de production ou des systèmes de cultures (CHRISTEL et al. 2021 ; YANG et al. 2021).
La somme des impacts de chaque pratique agricole ne permet pas de refléter l’effet du système
de culture. Il est possible que l’effet d’une ou de plusieurs pratiques annule ou inverse les effets
d’autres. C’est notamment le cas de l’arrêt du travail du sol qui efface les effets probablement
négatifs de l’utilisation d’herbicides. Par ailleurs, certaines combinaisons de pratiques peuvent
être utilisées pour améliorer l’abondance microbienne du sol. C’est le cas de l’usage de plantes
d’interculture combinée à la pratique de non travail du sol (JACOBS et al. 2022).
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FIGURE 20 – Schéma récapitulatif de l’impact de l’usage des sols, des leviers agricoles et des
pratiques agricoles sur l’abondance microbienne des sols.
Le signe de l’impact est défini à l’aide des impacts médians. La généricité dépend du nombre d’occurences pour

chaque comparaison ainsi que des potentiels contradictions entre les résultats.
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Les résultats de cette présente étude permettent de décortiquer les impacts des pratiques et
de les quantifier afin d’identifier de manière plus claire les leviers agronomiques pour augmen-
ter la biomasse microbienne des sols. Une hiérarchisation a été faite pour chacun des leviers
identifiés mais une hiérarchisation entre ces leviers et leurs effets sur l’écologie microbienne des
sols permettrait de mieux comprendre comment certaines combinaisons de pratiques peuvent
influer sur la durabilité des sols.

3.5 Conclusion

Ainsi, l’usage des sols et les leviers de gestion agronomiques en terres agricoles influencent
l’écologie et ainsi l’abondance des micro-organismes des sols. Certaines pratiques peuvent
avoir des répercussions plus ou moins fortes sur les habitats microbiens en restructurant l’habi-
tat physique, en modifiant la quantité et la qualité des ressources disponibles ou en interférant
sur les interactions trophiques entre les micro-organismes et leur environnement, notamment
avec les cultures végétales. Cette étude a permis de quantifier les impacts de pratiques agri-
coles et ainsi de les hiérarchiser au sein de chaque levier agricole. Les connaissances quant à
la gestion des sols via les systèmes de cultures ont besoin d’être approfondies afin de mieux
comprendre les impacts de combinaisons de pratiques et leurs mécanismes sous-jacents sur
l’abondance microbienne des sols.
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ré

ci
sé
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3.5.1 Annexe 1 - Tableaux des publications sélectionnées pour chacune
des catégories et sous-catégories de pratiques agricoles
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[Muñ+11] Borja Muñoz-Leoz et al. “Tebuconazole Application Decreases Soil Microbial Biomass and
Activity”. In: Soil Biology and Biochemistry 43.10 (Oct. 2011), pp. 2176–2183. issn: 00380717.
doi: 10.1016/j.soilbio.2011.07.001.

[Mur+13] Rajasekaran Murugan et al. “Specific Response of Fungal and Bacterial Residues to One-
Season Tillage and Repeated Slurry Application in a Permanent Grassland Soil”. In: Applied
Soil Ecology 72 (Oct. 2013), pp. 31–40. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2013.05.018.

[Nav+21] Deisi Navroski et al. “Soil Attributes and Microbial Diversity on 28 Years of Continuous and In-
terrupted for 12 Months of Pig Slurry Application”. In: Chilean journal of agricultural research
81.1 (Mar. 2021), pp. 27–38. issn: 0718-5839. doi: 10.4067/S0718-58392021000100027.

[NBJ17] Dora Neina, Andreas Buerkert, and Rainer Georg Joergensen. “Effects of Land Use on Micro-
bial Indices in Tantalite Mine Soils, Western Rwanda”. In: Land Degradation & Development
28.1 (Jan. 2017), pp. 181–188. issn: 1085-3278, 1099-145X. doi: 10.1002/ldr.2515.

[Ngo+10] Christopher Ngosong et al. “The Impact of Farming Practice on Soil Microorganisms and Ar-
buscular Mycorrhizal Fungi: Crop Type versus Long-Term Mineral and Organic Fertilization”.
In: Applied Soil Ecology 46.1 (Sept. 2010), pp. 134–142. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.
apsoil.2010.07.004.

[Nie+21] Matthew A. Nieland et al. “Differential Resilience of Soil Microbes and Ecosystem Functions
Following Cessation of Long-Term Fertilization”. In: Ecosystems 24.8 (Dec. 2021), pp. 2042–
2060. issn: 1432-9840, 1435-0629. doi: 10.1007/s10021-021-00633-9.

[Niu+20] Yining Niu et al. “Continuous Monoculture of Alfalfa and Annual Crops Influence Soil Organic
Matter and Microbial Communities in the Rainfed Loess Plateau of China”. In: Agronomy 10.7
(July 21, 2020), p. 1054. issn: 2073-4395. doi: 10.3390/agronomy10071054.

Chapitre 3

page 78



[NN12] Ajay Nair and Mathieu Ngouajio. “Soil Microbial Biomass, Functional Microbial Diversity, and
Nematode Community Structure as Affected by Cover Crops and Compost in an Organic Veg-
etable Production System”. In: Applied Soil Ecology 58 (July 2012), pp. 45–55. issn: 09291393.
doi: 10.1016/j.apsoil.2012.03.008.

[Nov+14] Agata Novara et al. “Dynamics of Soil Organic Carbon Pools after Agricultural Abandonment”.
In: Geoderma 235–236 (Dec. 2014), pp. 191–198. issn: 00167061. doi: 10.1016/j.geoderma.
2014.07.015.

[Nya+19] Shadrack O. Nyawade et al. “Short-Term Dynamics of Soil Organic Matter Fractions and
Microbial Activity in Smallholder Potato-Legume Intercropping Systems”. In: Applied Soil
Ecology 142 (Oct. 2019), pp. 123–135. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2019.04.015.

[Oke+16] Jeremiah M. Okeyo et al. “Impact of Reduced Tillage and Crop Residue Management on Soil
Properties and Crop Yields in a Long-Term Trial in Western Kenya”. In: Soil Research 54.6
(2016), p. 719. issn: 1838-675X. doi: 10.1071/SR15074.

[OME21] Maren Oelbermann, Svenja Morgan, and Laura Echarte. “Elevated Carbon Dioxide and Tem-
perature Effects on Soil Properties from Sole Crops and Intercrops”. In: Soil Use and Man-
agement (Aug. 20, 2021), sum.12752. issn: 0266-0032, 1475-2743. doi: 10.1111/sum.12752.

[Pab+16] Holger Pabst et al. “Land Use and Precipitation Affect Organic and Microbial Carbon Stocks
and the Specific Metabolic Quotient in Soils of Eleven Ecosystems of Mt. Kilimanjaro, Tan-
zania”. In: Land Degradation & Development 27.3 (Apr. 2016), pp. 592–602. issn: 1085-3278,
1099-145X. doi: 10.1002/ldr.2406.

[Pau+17] Ranjan Paul et al. “Phosphorus Dynamics and Solubilizing Microorganisms in Acid Soils under
Different Land Uses of Lesser Himalayas of India”. In: Agroforestry Systems (Dec. 4, 2017).
issn: 0167-4366, 1572-9680. doi: 10.1007/s10457-017-0168-4.

[Pau+18] Johanna Pausch et al. “Carbon Budgets of Top- and Subsoil Food Webs in an Arable System”.
In: Pedobiologia 69 (July 2018), pp. 29–33. issn: 00314056. doi: 10.1016/j.pedobi.2018.
06.002.

[Pau+21] Chanyarat Paungfoo-Lonhienne et al. “Effects of Different Rotational Legume Crops and
Residue Management Regimes on Soil Microbial Properties and Functions in a Sugarcane
Farming System”. In: Journal of Plant Nutrition and Soil Science 184.3 (June 2021), pp. 398–
408. issn: 1436-8730, 1522-2624. doi: 10.1002/jpln.202000535.

[Pel+11] Elisa Pellegrino et al. “Impact on Soil Quality of a 10-Year-Old Short-Rotation Coppice Poplar
Stand Compared with Intensive Agricultural and Uncultivated Systems in a Mediterranean
Area”. In: Agriculture, Ecosystems & Environment 140.1-2 (Jan. 2011), pp. 245–254. issn:
01678809. doi: 10.1016/j.agee.2010.12.011.

[Pih+19] Evelin Pihlap et al. “Initial Soil Formation in an Agriculturally Reclaimed Open-Cast Mining
Area - the Role of Management and Loess Parent Material”. In: Soil and Tillage Research 191
(Aug. 2019), pp. 224–237. issn: 01671987. doi: 10.1016/j.still.2019.03.023.

[PMK11] P. Pengthamkeerati, P.P. Motavalli, and R.J. Kremer. “Soil Microbial Activity and Functional
Diversity Changed by Compaction, Poultry Litter and Cropping in a Claypan Soil”. In: Applied
Soil Ecology 48.1 (May 2011), pp. 71–80. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2011.01.
005.

[Pon+13] Jean-François Ponge et al. “The Impact of Agricultural Practices on Soil Biota: A Regional
Study”. In: Soil Biology and Biochemistry 67 (Dec. 2013), pp. 271–284. issn: 00380717. doi:
10.1016/j.soilbio.2013.08.026.

[Pou+13a] Pernille Hasse Busk Poulsen et al. “Effects of Fertilization with Urban and Agricultural Organic
Wastes in a Field Trial – Waste Imprint on Soil Microbial Activity”. In: Soil Biology and
Biochemistry 57 (Feb. 2013), pp. 794–802. issn: 00380717. doi: 10.1016/j.soilbio.2012.
02.031.

[Pou+13b] Pernille Hasse Busk Poulsen et al. “Effects of Fertilization with Urban and Agricultural Organic
Wastes in a Field Trial – Waste Imprint on Soil Microbial Activity”. In: Soil Biology and
Biochemistry 57 (Feb. 2013), pp. 794–802. issn: 00380717. doi: 10.1016/j.soilbio.2012.
02.031.

Revue bibliographique de l’impact des pratiques agricoles sur l’abondance des
micro-organismes des sols

page 79



[Qin+10] Shuping Qin et al. “Soil Organic Carbon, Nutrients and Relevant Enzyme Activities in Particle-
Size Fractions under Conservational versus Traditional Agricultural Management”. In: Applied
Soil Ecology 45.3 (July 2010), pp. 152–159. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2010.
03.007.

[Qiu+17] Husen Qiu et al. “Weaker Priming and Mineralisation of Low Molecular Weight Organic Sub-
stances in Paddy than in Upland Soil”. In: European Journal of Soil Biology 83 (Nov. 2017),
pp. 9–17. issn: 11645563. doi: 10.1016/j.ejsobi.2017.09.008.

[Que+19] Miguel Quemada et al. “Residual Effect of Synthetic Nitrogen Fertilizers and Impact on Soil
Nitrifiers”. In: European Journal of Agronomy 109 (Sept. 2019), p. 125917. issn: 11610301.
doi: 10.1016/j.eja.2019.125917.

[Ros+16] Terry J. Rose et al. “Removal of Phosphorus in Residues of Legume or Cereal Plants Determines
Growth of Subsequently Planted Wheat in a High Phosphorus Fixing Soil”. In: Biology and
Fertility of Soils 52.8 (Nov. 2016), pp. 1085–1092. issn: 0178-2762, 1432-0789. doi: 10.1007/
s00374-016-1143-3.

[Rot+15] Eyal Roth et al. “Fertilization and Irrigation Practice as Source of Microorganisms and the
Impact on Nematodes as Their Potential Vectors”. In: Applied Soil Ecology 90 (June 2015),
pp. 68–77. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2015.02.002.

[Sad+18] S. Sadet-Bourgeteau et al. “Lasting Effect of Repeated Application of Organic Waste Products
on Microbial Communities in Arable Soils”. In: Applied Soil Ecology 125 (Apr. 2018), pp. 278–
287. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2018.02.006.

[Sad+19] Sophie Sadet-Bourgeteau et al. “Microbial Communities from Different Soil Types Respond
Differently to Organic Waste Input”. In: Applied Soil Ecology 143 (Nov. 2019), pp. 70–79. issn:
09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2019.05.026.

[Sah+15] Ajoy Saha et al. “Behaviour of Pendimethalin and Oxyfluorfen in Peanut Field Soil: Effects on
Soil Biological and Biochemical Activities”. In: Chemistry and Ecology 31.6 (Aug. 18, 2015),
pp. 550–566. issn: 0275-7540, 1029-0370. doi: 10.1080/02757540.2015.1039526.

[Sam+20] Marie-Elise Samson et al. “Management Practices Differently Affect Particulate and Mineral-
Associated Organic Matter and Their Precursors in Arable Soils”. In: Soil Biology and Bio-
chemistry 148 (Sept. 2020), p. 107867. issn: 00380717. doi: 10.1016/j.soilbio.2020.

107867.

[Sat+17] Thales Meinl Schmiedt Sattolo et al. “Soil Carbon and Nitrogen Dynamics as Affected by Land
Use Change and Successive Nitrogen Fertilization of Sugarcane”. In: Agriculture, Ecosystems &
Environment 247 (Sept. 2017), pp. 63–74. issn: 01678809. doi: 10.1016/j.agee.2017.06.005.

[Sau+16] Marie Sauvadet et al. “Comparing the Effects of Litter Quantity and Quality on Soil Biota
Structure and Functioning: Application to a Cultivated Soil in Northern France”. In: Applied
Soil Ecology 107 (Nov. 2016), pp. 261–271. issn: 09291393. doi: 10.1016/j.apsoil.2016.
06.010.

[Sch+12] Anika Scharroba et al. “Effects of Resource Availability and Quality on the Structure of the
Micro-Food Web of an Arable Soil across Depth”. In: Soil Biology and Biochemistry 50 (July
2012), pp. 1–11. issn: 00380717. doi: 10.1016/j.soilbio.2012.03.002.
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Chapitre 4

Ce chapitre présente de manière synthétique l’étude portant sur l’évolution de la distribu-
tion spatiale de la biomasse moléculaire microbienne des sols et de la richesse taxonomique
bactérienne à l’échelle du paysage agricole de la zone atelier de Fénay. La caractérisation de
cette distribution au cours de deux campagnes de mesures a permis d’identifier les filtres en-
vironnementaux déterminant les évolutions observées. L’étude présentée a été publiée sous la
forme d’un article rédigé en anglais dans la revue à comité de lecture international Plos One en
2021 et un résumé en français est proposé. L’article publié est intégré à la fin de ce chapitre.

4.1 Contexte

L’augmentation de la population mondiale, la diminution de la surface des terres arables
ainsi que les changements climatiques actuels exercent des pressions sur les agroécosystèmes, à
la base de l’alimentation humaine. Préserver la biodiversité des sols constitue un levier pour ré-
pondre aux enjeux de sécurité alimentaire et de durabilité d’utilisation des écosystèmes. Parmi
les organismes du sol, les micro-organismes s’avèrent centraux de par leur forte abondance,
leur extrême diversité et leur rôle prépondérant dans le fonctionnement des sols notamment
concernant le recyclage des nutriments, la qualité de l’eau, la structuration des sols et le soutien
pour la santé et la nutrition des plantes (SAHU et al. 2019). Une meilleure compréhension des
variations de l’abondance et de la diversité microbiennes des sols face à des changements de
pratiques agricoles dans le temps et dans l’espace est primordiale pour une utilisation durable
des sols.

Les études biogéographiques ont été menées à différentes échelles et ont permis de démon-
trer que la biomasse moléculaire microbienne (BMM) et la richesse bactérienne des sols ont
une distribution spatiale hétérogène et structurée, que ce soit à l’échelle mondiale (DELGADO-
BAQUERIZO et al. 2018), continentale (GRIFFITHS et al. 2016), nationale (TERRAT et al. 2017 ;
HORRIGUE et al. 2016), régionale (GRIFFITHS et al. 2011 ; MALARD et al. 2019) ou paysagère
(BRU et al. 2011 ; CONSTANCIAS et al. 2015). Par ailleurs, ces mêmes études ont souligné leur
dépendance de la distribution aux paramètres physico-chimiques du sol et plus particulière-
ment au pH (FIERER et al. 2006 ; BAHRAM et al. 2018), au ratio carbone sur azote (C/N), à
la texture des sols (pourcentages d’argiles, limons et sables, HORRIGUE et al. 2016 ; TERRAT

et al. 2017 ; DELGADO-BAQUERIZO et al. 2019) ainsi qu’à d’autres paramètres tels que l’hé-
térogénéité de l’usage des sols (RANJARD et al. 2013) ou le climat (BÉRARD et al. 2015). Des
modifications liées aux pratiques agricoles ont également pu être observées notamment par rap-
port au travail du sol (KRAUT-COHEN et al. 2020 ; CONSTANCIAS et al. 2015), à la fertilisation
(de SOUZA et al. 2018) ou à l’usage de PPP (WOŁEJKO et al. 2020 ; RAMAKRISHNAN et al.
2019). Ainsi, les micro-organismes du sol sont sensibles aux pratiques agricoles et sont utilisés
comme des indicateurs de la qualité des sols (SCHLOTER et al. 2018 ; CANNAVACCIULO et al.
2017). L’évaluation des impacts agricoles sur les communautés microbiennes des sols dépend
de l’échelle de temps considérée ainsi que la combinaison de ces pratiques dans le temps. Par
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exemple, l’apport continu d’engrais minéral sur une période de temps longue (20 ans et plus)
modifie la composition des communautés microbiennes des sols en diminuant le stock de car-
bone et d’azote dans le sol (de SOUZA et al. 2018 ; GEISSELER et al. 2014). Cependant, peu
d’études sont focalisées sur l’impact des combinaisons de pratiques agricoles à moyen et long
termes sur les communautés microbiennes des sols. Au vue de la dépendance des indicateurs
microbiens aux paramètres physico-chimiques du sol, une stratégie pour mieux comprendre
l’impact des pratiques agricoles sur les communautés microbiennes en termes d’abondance et
de diversité peut être de considérer un système où les pratiques sont variées alors que les para-
mètres physico-chimiques varient peu. L’échelle du paysage remplit ces conditions et présente
également l’avantage d’être une échelle décisionnelle pour les agriculteurs.

L’objectif de cette étude est donc d’évaluer et de comprendre les variations de la BMM et
de la richesse bactérienne des sols au cours du temps en fonction des variations des propriétés
physico-chimiques du sol et des changements de pratiques agricoles à l’échelle du paysage de
la zone atelier de Fénay. A l’échelle de ce paysage de 1200 ha, les pratiques agricoles ont été
répertoriées depuis 2004 et l’abondance et la diversité des communautés microbiennes des sols
ont été caractérisées au cours de 3 campagnes en 2011, 2016 et 2019. Cette caractérisation s’est
appuyée sur un échantillonnage systémique tous les 215m comprenant un total de 269 sites pour
lesquels les caractéristiques physico-chimiques des sols, la BMM et la richesse bactérienne
des sols ont été caractérisées. Les distributions spatiales de la physico-chimie des sols ainsi
que des caractéristiques microbiologiques des deux premières campagnes ont été comparées
conjointement avec les pratiques agricoles. Les filtres environnementaux de la BMM et de la
richesse bactérienne ont été identifiés et hiérarchisés grâce à une méthode PLS PM (partial

least square path modelling). Les hypothèses d’études sont les suivantes :

1. les paramètres physico-chimiques des sols évoluent peu au cours du temps tandis que
la BMM, la richesse bactérienne et les pratiques agricoles ont varié entre les deux cam-
pagnes d’échantillonnage

2. les paramètres physico-chimiques des sols sont les principaux filtres de la BMM et de
la richesse bactérienne

3. la BMM et la richesse bactérienne dépendent toutes deux de la gestion agricole passée
et présente

Les analyses microbiologiques de la campagne d’échantillonnage de 2019 n’étaient pas dis-
ponibles au moment de la publication de l’article. Ainsi, seules les campagnes de 2011 et de
2016 ont été utilisées pour ces analyses. La méthodologie est décrite de manière exhaustive
dans l’article et n’a pas été réintégrée ici pour des raisons de simplification.
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FIGURE 21 – Interpolation spatiale du carbone organique, du ratio C/N et du nombre de jours
de déficit hydrique des sols en 2011 et 2016.

Les cartes A et B représentent le carbone organique du sol (SOC) en 2011 et en 2016 respectivement ; les
figures C et D représentent le ratio C/N en 2011 et en 2016 respectivement ; les cartes E et F représentent
le nombre de jours de déficit hydrique en 2011 et en 2016 respectivement. Les nuages de points sur la
droite de la figure correspondent à la variation des différents paramètres considérés en 2016 par rapport
à ces mêmes paramètres en 2011, les points verts correspondent aux points en parcelles forestières et les
points en orange correspondent aux points en parcelles agricoles. La droite correspond à l’équation y =
x.
NB : La carte représentant les valeurs de SOC pour l’année 2011 présentée ici est différente de celle présente dans
l’article publié. Un erratum est en cours auprès du journal afin de corriger cette carte. Cependant, cela n’impacte
pas les résultats présentés dans l’article, la carte n’ayant simplement pas été actualisée.
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4.2 Principaux résultats et discussion

Les résultats sont présentés en deux parties : la première partie se focalise sur la distribution
spatiale des paramètres physico-chimiques des sols et des pratiques agricoles ; la seconde partie
se focalise quant à elle sur la distribution spatiale de la BMM et de la richesse bactérienne et
son déterminisme. L’identification des filtres environnementaux déterminant la distribution de
la BMM et de la richesse bactérienne est réalisée par l’intermédiaire d’une méthode PLS PM.

4.2.1 Distributions spatiales des paramètres physico-chimiques des sols
et des pratiques agricoles

Une interpolation spatiale a été réalisée grâce à une méthode de krigeage ordinaire afin de
visualiser et caractériser la distribution spatiale à l’échelle du paysage des différentes variables
quantitatives de physico-chimie (pH, carbone, azote, ratio C/N, pourcentages d’argiles, de li-
mons et de sables). Les cartes représentatives de certains paramètres physico-chimiques des
sols, de certaines pratiques agricoles et des caractéristiques microbiennes des sols sont présen-
tées ci-dessous.

La figure 21 montre la distribution spatiale du carbone organique, du ratio C/N et du nombre
de jours de déficit hydrique en 2011 et en 2016. Globalement, les distributions spatiales du car-
bone organique et du ratio C/N n’ont pas changé entre les 2 campagnes d’échantillonnage. Il
en est de même pour les autres caractéristiques physico-chimiques des sols. Cependant, bien
que les distributions spatiales soient stables, des tests non paramétriques de comparaison de
moyennes sur données appariées (test de Wilcoxon) ont permis de mettre en évidence que cer-
taines variables ont changé significativement entre 2011 et 2016. C’est notamment le cas du pH
et de l’azote total des sols. Les amplitudes de variations différaient en fonction de l’usage des
sols. Ainsi, que ce soit en 2011 ou en 2016, le pH, le carbone et l’azote étaient tous plus élevés
en forêt par rapport aux grandes cultures. Entre 2011 et 2016, les dynamiques temporelles des
variables physico-chimiques ont été plus fortes en grandes cultures : le ratio C/N ainsi que le pH
ont légèrement augmenté tandis que l’azote a diminué entre les 2 années. Cependant, ces va-
riations ont une amplitude très faible : en moyenne, la différence de valeur en grandes cultures
entre 2011 et 2016 est de l’ordre de 0.02 pour le pH, 0.12 g.kg−1 pour le carbone organique,
0.08 g.kg−1 pour l’azote total. Le nombre de jours de déficit hydrique a quant à lui diminué
entre 2011 et 2016 (figure 21) et est passé en moyenne de 37 jours en 2011 à 20 jours en 2016.

Pour les pratiques agricoles, les informations sont disponibles à l’échelle des parcelles et
ont été caractérisées pour chaque année culturale au travers de variables quantitatives (apports
nutritifs N, P, K, Mg, S ; IFT herbicides, fongicides, insecticides, antilimaces, pesticides totaux),
qualitatives (type de cultures en place, catégorie de travail de sol), mais aussi de variables syn-
thétiques couvrant des pas de temps plus longs que celui de l’année culturale : un calcul de la
fréquence de chacun des types de culture rencontré sur les parcelles ainsi que les fréquences de
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FIGURE 22 – Distribution des types de cultures et des catégories de travail de sol à l’échelle du
paysage en 2011 et en 2016.

Les cartes A et B permettent de visualiser les catégories de cultures mises en place pour l’année 2011
et 2016 respectivement ; les cartes C et D permettent de visualiser les catégories de travail du sol mises
en place pour l’année 2011 et 2016 respectivement. Les parcelles hachurées en vert foncé correspondent
aux parcelles forestières non concernées par ces pratiques, les parcelles hachurées en noir correspondent
à un manque de données. Les barplots sur la droite de la figure indiquent les proportions de changement
de catégorie de culture ou de travail du sol en 2016 par rapport à 2011.
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travail du sol et du labour ont été calculées sur les 4 années culturales précédant l’échantillon-
nage tandis que le nombre d’espèces végétales dans la rotation a été calculé sur une base de
8 années culturales. La figure 22 indique les distributions des catégories de cultures et de tra-
vail du sol en 2011 et 2016. A l’échelle de ce paysage, les types de culture souvent rencontrés
correspondent à des céréales d’hiver telles que le blé et l’orge ainsi que certaines plantes de la
famille des Brassicacées telles que le colza ou la moutarde. Globalement, entre 2011 et 2016,
une légère diminution de la proportion de céréales d’hiver semées a été observée en faveur
des cultures de printemps ainsi que des jachères (classées dans autres). Toutefois, la fréquence
des cultures de printemps sur 4 ans a diminué entre 2011 et 2016 tandis que celle des cultures
d’hiver a au contraire augmenté. En ce qui concerne le travail du sol, les pratiques de travail
profond et de labour ainsi que leurs fréquences sur 4 ans ont diminué en 2016 par rapport à
2011. Au contraire, les fréquences de traitements aux PPP et plus particulièrement aux herbi-
cides et aux fongicides ont augmenté en 2016 par rapport à 2011. Il en est de même pour les
apports en azote, magnésium et soufre minéraux qui ont également augmenté entre 2011 et
2016 contrairement aux apports en phosphore et en potassium.

4.2.2 Distributions spatiales et filtres environnementaux de la BMM et de
la richesse bactérienne

Les valeurs de BMM et de la richesse bactérienne ont été interpolées via une méthode de
krigeage puis une étude basée sur la méthode PLS PM a été construite afin d’identifier les
filtres environnementaux impliqués dans les variations des distributions spatiales observées au
cours du temps. Pour cela, la méthode PLS PM regroupe des variables mesurées en des blocs
de variables latentes qui, selon une architecture définie par le modélisateur, peuvent interagir
entre elles. Au sein d’une variable latente, toutes les variables mesurées covarient et influent
sur la variable à expliquer dans le même sens. Dans le cas de la présente étude, les variables
explicatives ont été regroupées au sein des variables latentes suivantes :

— Texture : pourcentage d’argiles, pourcentage de limons ;
— Ressources : carbone organique, azote total, nombre de jours de déficit hydrique ;
— Intensité des pratiques : fréquence de labour, IFT fongicide, IFT total, P, K, S ;
— Rotation de culture : catégorie de culture, nombre d’espèces dans la rotation sur 8 ans,

fréquence des cultures d’hiver ;
— Usage des sols : usage des sols (forêts ou grandes cultures).
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FIGURE 23 – Distribution spatiale de la biomasse moléculaire microbienne des sols et modéli-
sation des filtres environnementaux déterminants.

Les cartes A et B permettent de visualiser la distribution spatiale de la BMM en 2011 et 2016 respec-
tivement. Le nuage de points sur la droite des cartes correspond à la variation de la BMM en 2016 par
rapport à 2011 ; les points verts correspondent aux points prélevés en parcelles forestières tandis que
les oranges correspondent à ceux prélevés en parcelles agricoles ; la droite correspond à la fonction y =
x. Les résultats de la méthode PLS PM pour la compréhension des filtres déterminant la biomasse sont
représentés grâce au schéma C. Les bulles grises correspondent aux variables latentes selon les caracté-
ristiques physico-chimiques du sol et le climat tandis que les bulles noires correspondent aux variables
latentes relatives aux pratiques agricoles. La croix symbolise un effet non significatif ; les doubles flèches
correspondent à des effets temporels, les flèches noires pleines correspondent à des impacts positifs, les
flèches grises en pointillés correspondent à des impacts négatifs ; les étoiles positionnées proches des
flèches correspondent à la significativité des impacts.

page 96



Les communautés microbiennes du sol face à des changements de pratiques
agricoles : un cas d’étude à l’échelle d’un paysage agricole en France

La figure 23 A et B permet de montrer que la BMM suit une distribution spatiale hétérogène
et structurée qui varie peu entre 2011 et 2016. Cependant, des tendances d’évolution peuvent
être observées selon l’usage des sols. En 2011 comme en 2016, la BMM est supérieure en fo-
rêt par rapport aux grandes cultures, ce qui est en accord avec la littérature (DEQUIEDT et al.
2011 ; van LEEUWEN et al. 2017b). Cependant, les dynamiques temporelles sont différentes,
la BMM ayant diminué en forêts (perte moyenne significative égal à -20,83%) et augmenté en
grandes cultures (gain moyen significatif de +9,17%). Le modèle PLS PM permet de hiérar-
chiser les filtres environnementaux qui déterminent la BMM (figure 23C). Ainsi, pour les deux
campagnes, les ressources du sol sont les filtres les plus importants et impactent de manière
positive la BMM. Il est possible que de faibles variations du carbone, de l’azote et de l’hu-
midité des sols aient de fortes répercussions sur la BMM (CLIVOT et al. 2019 ; BILLEN et al.
2014). Par ailleurs, d’autres variables latentes permettent d’expliquer les variations temporelles
de la BMM notamment l’usage des sols et l’intensité des pratiques agricoles. L’intensité des
pratiques agricoles a eu un fort impact négatif sur la BMM en 2011 comme en 2016. Parmi les
pratiques agricoles considérées ici, la fréquence du labour peut faire décroitre la BMM des sols
(SUN et al. 2020), ce qui est en accord avec la présente étude qui montre une légère augmen-
tation de la BMM avec la diminution du travail du sol et plus particulièrement du labour. De
même, l’augmentation de la fertilisation a pu avoir un effet négatif, un apport élevé en azote
minéral pouvant faire diminuer la BMM (CHEN et al. 2020). Enfin, une augmentation de PPP
semble induire une diminution de la BMM en 2016 (RAMAKRISHNAN et al. 2019). La combi-
naison de l’ensemble des pratiques doit être considérée, l’usage de PPP et le travail du sol étant
les principaux leviers de gestion des adventices, ces pratiques sont fortement liées. En plus
des effets directs, le modèle permet d’identifier des effets indirects des pratiques agricoles sur
la BMM pouvant passer notamment par des modifications des propriétés physico-chimiques
des sols comme par exemple la fréquence du labour qui au cours du temps peut contribuer
à diminuer le stock des ressources du sol. La rotation de culture a également pu contribuer
aux différences de BMM observées. Les valeurs de BMM ayant augmenté entre les 2 cam-
pagnes correspondent à des parcelles où le nombre d’espèces dans la rotation et la fréquence
des cultures d’hiver ont augmenté, ce qui pourrait correspondre respectivement à une améliora-
tion grâce à la diversité des plantes (CHEN et al. 2019) et grâce à une augmentation de la durée
de couverture du sol, particulièrement durant la période hivernale (CHAVARRIA et al. 2018).
Finalement, le lien temporel fort entre 2011 et 2016 permet de souligner une dépendance de la
BMM à son état initial et permet de comprendre pourquoi des pratiques agricoles identiques ne
mènent pas toujours à des réponses similaires pour 2 parcelles données.
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FIGURE 24 – Distribution spatiale de la richesse bactérienne des sols et modélisation des filtres
environnementaux déterminants.

Les cartes A et B permettent de visualiser la distribution spatiale de la richesse bactérienne en 2011 et
2016 respectivement. Le nuage de points sur la droite des cartes correspond à la variation de la richesse
bactérienne en 2016 par rapport à celle de 2011 ; les points verts correspondent aux points prélevés
en parcelles forestières tandis que les oranges correspondent à ceux prélevés en parcelles agricoles ;
la droite correspond à la fonction y = x. Les résultats du modèle PLS PM pour la compréhension des
filtres déterminant la richesse bactérienne sont représentés grâce au schéma C. Les bulles grises corres-
pondent aux variables latentes selon les caractéristiques physico-chimiques du sol et le climat tandis que
les bulles noires correspondent aux variables latentes relatives aux pratiques agricoles. Les croix symbo-
lisent un effet non significatif ; les doubles flèches correspondent à des effets temporels, les flèches noires
pleines correspondent à des impacts positifs, les flèches grises en pointillés correspondent à des impacts
négatifs ; les étoiles positionnées proches des flèches correspondent à la significativité des impacts.

NB : Le nuage de points représentant les variations de la richesse bactérienne en 2016 par rapport à 2011 présentée
ici est différente de celle présente dans l’article publié. Un erratum est en cours auprès du journal afin de corriger
cette carte. Cependant, cela n’impacte pas les résultats présentés dans l’article.
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La figure 24 A et B présente la distribution spatiale de la richesse bactérienne des sols en
2011 et 2016. De la même manière que pour la BMM, la distribution spatiale est hétérogène
à l’échelle du paysage et reste plus ou moins stable au cours du temps. Cependant, des diffé-
rences sont observées sur la base de l’usage des sols avec notamment une richesse bactérienne
plus élevée en grandes cultures par rapport aux forêts, ce qui est en accord avec des données
bibliographiques (KARIMI et al. 2019 ; van LEEUWEN et al. 2017b). Entre 2011 et 2016, la
richesse bactérienne des sols a augmenté en moyenne de 125 OTU en forêts et a diminué en
moyenne de 50 OTU en grandes cultures. La distribution spatiale de la richesse bactérienne est
expliquée en grande partie grâce aux ressources disponibles et à l’habitat physique des bac-
téries. La diversité de texture des sols permet d’augmenter la diversité des micro-organismes
des sols (SEATON et al. 2020 ; TERRAT et al. 2017). Les sols du paysage étudié étant prin-
cipalement argileux, le manque d’hétérogénéité peut expliquer l’impact négatif de la texture
des sols sur la richesse bactérienne. Par ailleurs, les faibles variations de carbone et d’azote
du sol peuvent mener à des modifications de richesse et de composition de communautés mi-
crobiennes (TERRAT et al. 2017 ; LOUIS et al. 2016 ; DELGADO-BAQUERIZO et al. 2017).
La richesse bactérienne est également dépendante du nombre de jours de déficit hydrique qui
a diminué en 2016, ce qui a pu impacter la richesse bactérienne. Étonnamment, les pratiques
agricoles et la rotation de culture ont eu un effet positif sur la richesse bactérienne en 2011 mais
leurs effets n’étaient pas significatifs en 2016. La variable latente intensité de pratiques consi-
dère plusieurs pratiques agricoles dont les effets peuvent être confondants. Ainsi, la réduction
du travail du sol associée à une augmentation de l’usage de PPP a rendu l’effet de l’intenisté
des pratiques non-significatif. Toutefois, un impact négatif indirect de l’intensité des pratiques
agricoles a été détecté et pourrait correspondre à de faibles modifications des ressources du sol
notamment du carbone et de l’azote qui peuvent modifier grandement les communautés bacté-
riennes (WANG et al. 2017). De même, l’augmentation des cultures d’hiver dans la rotation en
2016 a eu pour effet d’augmenter la couverture végétale du sol ainsi qu’une restitution de ma-
tière organique, ce qui permet d’expliquer l’impact indirect positif de la rotation de culture sur
la richesse bactérienne. Enfin, les liens temporels indiqués par le modèle PLS PM permettent
de souligner la dépendance de la richesse bactérienne à ses antériorités et notamment aux pra-
tiques agricoles et rotations de cultures antérieures ce qui souligne des effets de précédent des
pratiques agricoles.

Pour conclure, cette étude a permis de montrer que les distributions spatiales des deux indi-
cateurs étudiés (biomasse moléculaire microbienne et richesse bactérienne du sol) sont hétéro-
gènes et varient peu au cours du temps. Cependant, il existe des variations temporelles locales.
Ces distributions spatiales sont dépendantes de filtres environnementaux et surtout principale-
ment des ressources et de l’habitat physique du sol (pris en compte ici via la texture des sols).
Autrement dit, les micro-organismes dépendent grandement des niches écologiques qui leur
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sont disponibles. La hiérarchie des filtres environnementaux peut légèrement varier au cours
du temps mais la dépendance de la BMM comme de la richesse bactérienne aux paramètres
physico-chimiques du sol reste prépondérante pour expliquer leurs distributions spatiales. Les
dynamiques temporelles, quant à elles, sont plus liées aux pratiques agricoles (intensité de pra-
tiques et rotation de culture) qui modifient plus localement les communautés microbiennes. Ces
pratiques agricoles appliquées sur les parcelles peuvent avoir à la fois des effets directs comme
indirects en modifiant les ressources trophiques et l’habitat physique des micro-organismes,
c’est-à-dire l’assemblage des constituants des sols. Cette étude a également souligné une dé-
pendance des valeurs de BMM et de richesse bactérienne à leur état précédent ce qui traduit
des effets de précédents des pratiques agricoles et de l’usage des sols. Toutefois, cette approche
possède des limites quant à la prise en compte des effets de la combinaison de pratiques agri-
coles (itinéraires techniques) sur la BMM et la richesse bactérienne, les variables relatives aux
pratiques agricoles étant considérées dans un même bloc. Il est alors impossible de déterminer
l’impact relatif de chacune des variables et ainsi décrypter l’effet de l’itinéraire technique sur
la BMM et la richesse bactérienne des sols. D’autres approches de modélisation comme les
systèmes multi-agents permettraient de compléter ces connaissances et de les partager avec les
acteurs du monde agricole.
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Abstract

According to biogeography studies, the abundance and richness of soil microorganisms

vary across multiple spatial scales according to soil properties and farming practices. How-

ever, soil microorganisms also exhibit poorly understood temporal variations. This study

aimed at better understanding how soil microbial communities respond to changes in farm-

ing practices at a landscape scale over time. A regular grid of 269 sites was set up across a

1,200 ha farming landscape, and soil samples were characterized for their molecular micro-

bial biomass and bacterial richness at two dates (2011 and 2016). A mapping approach

highlighted that spatial microbial patterns were stable over time, while abundance and

richness levels were modified. The drivers of these changes were investigated though a

PLS-PM (partial least square path-modeling) approach. Soil properties were stable over

time, but farming practices changed. Molecular microbial biomass was mainly driven by soil

resources, whereas bacterial richness depended on both farming practices and ecological

parameters. Previous-crop and management effects and a temporal dependence of the

microbial community on the historical farming management were also highlighted.

1. Introduction

The sustainable use of soils is of key importance in the current context of climate change and

of a growing worldwide population. This goal may be reached by preserving soil biodiversity

through agroecological practices like reduced tillage, lower chemical inputs or diversification

of plant species in crop rotations [1]. Soil microorganisms play a crucial role within this biodi-

versity. This is especially true in agro-ecosystems, where their abundance (up to 1 billion cells

per gram of soil) and diversity (up to 1 million species per gram of soil) [2], are highly involved

in soil fertility and stability: they support plant productivity, determine nutrient and water

cycling, the soil structural stability, and plant health [3]. Therefore, understanding how soil

microorganisms face changes in farming practices across space and over time is a challenge

within the framework of a sustainable agriculture.
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Many biogeography studies have addressed the spatial distribution of soil microbial com-

munities, demonstrating that their abundance and diversity follow non-random and heteroge-

neous distributions across multiple spatial scales like the global scale [4], the continental scale

[5], the national scale [6], the regional scale [7, 8] and the landscape scale [9–11]. Whatever the

spatial scale, these heterogeneous distributions are first determined by environmental proper-

ties [12]. The soil pH is the main driver of the distribution of the soil microbial biomass, diver-

sity and community composition [13–16]. Nevertheless, the spatial patterns of soil microbial

abundance, diversity and community composition are also driven by the silt and clay contents,

the soil organic matter content or the C:N ratio [15–19], and also by land use type and hetero-

geneity [20], and to a lesser extent by climate (annual rainfall or temperature) [21]. In addition,

from the regional to the landscape and local scales, the abundance and diversity of soil micro-

bial communities are dependent on land use intensity [19] and farming practices like tillage

[11], crop rotation and fertilization [22].

Farming practices affect the abundance and diversity of soil microbial communities over

short- and long-term scales. Over short-term scales, soil tillage can modify soil microbial niche

characteristics by changing physical conditions, modifying the distribution of organic matter

and nutrient contents or soil temperature, and in turn modify microbial communities [11, 23–

25]. Furthermore, changes in land use type (forest to meadow/cropland) or in aboveground

plant communities (e.g. including Brassicaceae in the crop rotation) induce changes in soil

microbial abundance and diversity [26–29]. Additionally, single or repeated pesticide applica-

tions can select particular microorganisms that may become dominant in the microbial com-

munity [30, 31]. Other studies are focused on longer time periods and demonstrate that long-

term and continuous application of mineral fertilizers modify the soil microbial community

composition by decreasing carbon and nitrogen contents, while possibly increasing microbial

biomass [22, 32]. Enzymatic activities and microbial biomass increase with mineral fertilizer

amount depending on the growing crop [33–35]. Similarly, increasing aboveground plant

diversity increases soil microbial biomass over time [36] and soil warming or drying tends to

drastically change soil microbial communities over the long-term [37–40]. Nevertheless, very

few studies have addressed combinations of farming practices for their mid- or long-term

effects on soil microbial communities. For example, no-tillage combined with a 4-year crop

rotation increased soil microbial biomass, while microbial communities were clearly distinct

following a gradient ranging from plowing to no-tillage [41]. Similarly, in a 5-year experiment

combining soil preparation, fertilization and a plant cover, microbial functional activities and

diversity were promoted by no-tillage with a cover crop and no N-based fertilization [42].

However, understanding the variation of soil microbial communities over time still needs

more investigations so as to understand the combined effects of the various farming practices

experienced by soil microbial communities. This could be achieved by evaluating the impact

of farming management on soil microorganisms at the landscape scale–the main scale on

which farmers rely to make decisions [9]. Farming management is considered over multi-

annual time scale and this especially true when considering system in transition. Fewer studies

have explored soil microbial dynamics over short-time scales (day, month or season) [37, 43–

47] but fewer have assessed longer time scales. Yet, changes in soil microbial communities

over several years can change biogeochemical processes and thus soil functions [48].

The objective of this study was to evaluate how soil microbial communities change at the

landscape scale over time depending on variation in soil properties, land use and farming prac-

tices. A regular grid of 269 sites was set up across Fénay landscape (Burgundy, France)–a

farmed landscape composed of 9 km2 of croplands and 3 km2 of forests–, and each site was

sampled in 2011 and 2016. For each site, soil physico-chemical characteristics and farming

practices were collected, soil molecular microbial biomass (SMMB) was measured, and
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bacterial richness was determined by high-throughput sequencing. Then, the spatial patterns

of the soil physico-chemical and microbial characteristics of the two sampling campaigns were

compared, together with farming practices. SMMB and bacterial richness were modeled using

a partial least square path-modeling (PLS-PM). This method permit to identify main drivers of

SMMB and bacterial richness by identify impacts of several latent variables composed of vari-

ous measured variables. For this study, total impacts (direct and indirect) of land use, soil

resources, crop rotation and farming intensity on SMMB and bacterial richness were consid-

ered and ranked. Temporal evolutions of microbial communities were also considered. We

hypothesized that 1) soil microbial abundance, bacterial richness and farming practices

changed over time, but soil parameters did not, 2) soil parameters were the main drivers of soil

microbial abundance and bacterial richness, and 3) soil microbial abundance and bacterial

richness depended on both present and past farming management.

2. Materials and methods

2.1. Site context

The study was conducted on a monitored 12-km2 landscape located in Fénay (47˚14’37”N, 5˚

03’36”E) (Burgundy, France). This landscape is composed of approximately 30% of forest plots

and 70% of intensive farming plots (Fig 1). Three villages are located in the area: Chevigny up

north, Fénay in the center, and Saulon-La-Rue down south. Two rivers flow across the area: La

Sans Fond (north west to south) and Le Fossé de Chevigny (north to south east). The climate

Fig 1. Map of the sampling points across the Fénay landscape, Burgundy, France. Green, forest plots; yellow, farmed plots. Black circles,

sampling points; blue triangle, Bretenière climate station. Blue lines are waterways.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g001
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is continental (average temperature: 10.6˚C, average rainfall 768 mm per year (https://fr.

climate-data.org), and soils are predominantly clayey, clayey-loamy and silty-loamy.

2.2. Data collection

2.2.1. Sampling design. The sampling design covered the entire study area. Sampling was

carried out in two campaigns (in 2011 and 2016), based on a regular 215 x 215 m grid associ-

ated to 30 randomly distributed sites, hence a total of 278 sampling sites. Among these 278

sites, only 269 were retained for analysis. Nine sites were excluded because of incomplete farm-

ing management data over the period or inaccessibility or land-use change to urban categories

in 2016. Forty-three sites belonged to forest plots, and 226 belonged to farming plots. The min-

imal distance between two sampling sites was ca. 30 m. Soil samples corresponded to a com-

posite of 5 soil cores collected over a 4-m2 area (0–20 cm depth). The soil samples were sieved

through a 2-mm mesh, lyophilized at -80˚C, and stored at -40˚C in the soil conservatory of the

GenoSol platform, Dijon, France (https://www2.dijon.inrae.fr/plateforme_genosol/) until

analysis.

2.2.2. Characterization of soil microbial communities. 2.2.2.1. DNA extraction and
sequencing. Soil DNA extraction was performed following the protocol described in [9, 49].

Crude DNA was purified using a Nucleospin Soil PCR purification kit (Macherey Nagel, ill-

kirch, France) and quantified on 1% agarose electrophoresis gels against serial dilutions of calf

thymus DNA (Bio-Rad, Hercules, CA, USA). This crude DNA amount corresponded to soil

molecular microbial biomass (SMMB) in mg per gram of soil. The soil bacterial communities

were characterized using two technologies– 454 pyrosequencing (GS FLX Titanium, Roche) in

2011 and MiSeq technology (paired-end reads, 2x300, Illumina) in 2016 –because high-

throughput sequencing technologies drastically changed in 2015. Nevertheless, only the

sequencing technology changed; the target region remained the bacterial 16S rRNA V3-V4

gene region, and primer pairs and PCR conditions remained the same. A comparative test is

provided as (S1 File). Briefly, a 375-bp fragment of the V3-V4 region was amplified using the

primer pair F479/R888 (50-CAG CMG CYG CNG TAA NAC-30 / 50-CCG YCA ATT CMT
TTR AGT-30; [50]). Five ng of DNA were amplified in a 25-μL PCR reaction volume in the

following conditions: 2 min at 94˚C, followed by 35 cycles of 30 s at 94˚C, 30 s at 52˚C and 1

min at 72˚C, and 7 min at 72˚C for final elongation. A barcode (a 10-bp multiplex identifier)

was added to the amplicons before sequencing [18]. The raw data sets are publicly available in

the EBI database system under project accessions no. PRJEB5219 and PRJEB44563 for data in

2011 and 2016 respectively.

2.2.2.2. Bioinformatic analyses. Bioinformatic analyses were performed with BIOCOM--

PIPE [51] and the two field campaigns were analyzed together. First, the 16S raw reads

(6,030,013 and 21,072,937 raw reads in 2011 and 2016, respectively) were sorted according to

each sample using multiplex identifiers. Low-quality reads were deleted based on their length

(< 350 bp), their number of ambiguities and their primer sequence(s); this was followed by

rigorous dereplication using a PERL script (i.e. clustering of strictly identical sequences). Dere-

plicated reads were aligned using Infernal alignment [52] and then clustered at 95% similarity.

All single-singletons (reads detected only once and not clustered) were checked to eliminate

PCR chimeras and large sequencing errors produced by the PCR and the sequencing, based on

the quality of their taxonomic assignments. More precisely, each single-singleton was com-

pared with a dedicated reference database from the SILVA curated database (version R114)

using similarity approaches (USEARCH), with sequences longer than 500 nucleotides, and

kept only if their identity was higher than the defined threshold. Finally, the number of high-

quality reads for each sample was normalized (10,000 high-quality reads for each sample) by
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random selection to compare the datasets efficiently and avoid biased community compari-

sons. Then, the ReClustOR algorithm [53] was used to improve sequence assignment to each

OTU (Operational Taxonomic Unit, 95% similarity level). Based on the resulting contingency

table, bacterial richness was determined, and represented the number of OTUs at the end of

the analysis.

2.2.3. Soil physicochemical characteristics. Physicochemical analyses (pH NF ISO 10

390, organic carbon (SOC, g.kg-1) NF ISO 10 694, total nitrogen (TN, g.kg-1) NF ISO 13 878,

clay, silt and sand percentages NF ISO 11277) were performed by the Laboratoire d’analyse

des sols d’Arras, Arras, France (https://www6.hautsdefrance.inrae.fr/las). Organic matter

(OM) was calculated from SOC multiplied by 1.72. All these analyses were carried out for the

two 2011 and 2016 sampling campaigns. Soil water availability was determined based on the

cumulative days of water stress per year for each sampling site. Daily climate data (temperature

and rainfall) were retrieved from the Bretenière climate station, Agroclim, INRAe (Fig 1) for

the 2011–2016 period. These measurements were assumed homogeneous for the whole area

and used to estimate daily rainfall (RR) and daily potential evapotranspiration using Penman

formula (ETPp). First, the available maximum water-holding capacity (WHC) was calculated

based on soil granulometry and depth (https://bourgogne.websol.fr), soil textures were classi-

fied based on [54], and the WHC per soil-depth (cm) was calculated based on [55]. Crop

evapotranspiration per 10-day period for each plant growth stage was estimated based on their

crop coefficient (Aquastat, Food and Agriculture Organization) according to Eq (1):

ETM ¼ Kc � ETPp Eq ð1Þ

where ETM is the maximum crop evapotranspiration, Kc the crop coefficient, and ETPp Pen-

man evapotranspiration in mm.day-1. Then, a soil water balance model was used to estimate

the cumulative days of water stress [56]. WHC was divided in two compartments: WHC1 (0–

20 cm depth) and WHC2 (from 20 cm depth to the bottom of the soil profile). Second, full

storage was initialized at maximum capacity for each water storage. Then, each day, storage

fillings were calculated considering 1) real evapotranspiration and 2) soil moisture replenish-

ment by rainfall. In this case, soil samples were taken at 0–20 cm depth. Therefore, each day

when WHC1 = 0 corresponded to a day of water stress for soil microorganisms. We calculated

the cumulative days of water stress (water stress, d.y-1) for each year and each sampling point.

2.2.4. Comparison of farming practices. Farming practices were collected from 2004 to

2016. Each year, farmers recorded their farming operations by date: crop type, applications of

pesticides or fertilizers (type and quantity), plot area, etc. To compare the sampling campaigns,

information was aggregated throughout a farming year from sowing to harvesting (Sept. 2010

to Sept. 2011 for the 2011 campaign, and Sept. 2015 to Sept. 2016 for the 2016 campaign). This

aggregation was performed to characterize crop rotations and farming intensity.

Crop rotation was characterized by 6 indicators: 1) the crop type present on the plot (leav-

ing forests aside), i.e., winter crops, spring crops, summer crops, Brassicaceae crops, and others

(fallow or perennial crops, i.e. blackcurrant, miscanthus); then, for each crop type, its fre-

quency within a 4-year window ending the year of sampling was calculated, leading to 4 indi-

cators: 2) Freq_winter, 3) Freq_spring, 4) Freq_summer, 5) Freq_brassi. Finally, the number

of species in the rotation was also estimated on an 8-year basis (nbr_species; 6)).

Farming intensity was characterized by 11 indicators: 1) soil preparation categories were

defined the year of sampling as no tillage, intermediate tillage (less than 25 cm depth), decom-

pacting (more than 25 cm depth, no plowing), and plowing. Tillage and plowing frequencies

were calculated over a 4-year window ending the year of sampling, leading to 2 indicators: 2)

Freq_tillage and 3) Freq_plowing. Based on the applied dose per ha relatively to the

PLOS ONE Soil microbes in the face of farming management
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recommended dose per ha, treatment frequency indices were calculated for herbicide

(TFI_herbicide, 4), fungicide (TFI_fungicide, 5) and total pesticide (TFI_total, 6) treatments,

including anti-slug and insecticide treatments. The use of fertilizers was characterized by the

respective total amounts of nitrogen (N, 7), phosphate (P, 8), potassium (K, 9), magnesium

(Mg, 10) or sulfur (S, 11) per year and per ha (kg.ha-1.y-1).

2.3. Statistical analyses

Two main statistical analyses were performed. They are summarized in Fig 2. Technical

aspects are described in the following sections.

2.3.1. Interpolated mapping. Most of the variables mentioned above were measured at

point sampling. An interpolated mapping approach was used to characterize the spatial pat-

terns of these variables at the landscape scale, following the methodology described in [57].

Most of our data did not follow a normal distribution, so a non-parametric rank order trans-

formation was used before considering spatial correlations and calculating the empirical vario-

gram. Then, a model was fitted to the empirical variogram by weighted non-linear least

squares, and validated using a leave-one-out cross-validation approach using the mean square

standardized error (MSPE) and the median square standardized error (MedianSPE). To vali-

date the spatial model, errors had to follow a χ2 distribution with a mean (Θmean) of 1 and a

median (Θmed) of 0.455. Based on these criteria, the best model for the soil and microorgan-

ism variables was the Matérn model. Ordinary kriging was estimated in the standardized rank

space, and then kriging estimates were back-transformed and plotted [58]. Finally, mean val-

ues were compared using a Wilcoxon paired rank test. The GeoR [59] and gstat [60] packages

were used in R software [61] for variogram analyses and kriging estimates.

2.3.2. Partial least squares path modeling. Partial least squares path modeling (PLS PM)

was used to identify complex multivariate relationships between soil and climate parameters,

crop rotations, farming intensity and soil microbial communities. This method is commonly

used in social science and is suitable for landscape ecology [62]. It consists in building latent

variables (LVs) composed of one or more measured variables (MVs). LVs can interact with

Fig 2. Analytical workflow. Two main analyses were led: 1) a mapping step identified the variations of the spatial patterns of our variables and potential variations of

the levels; 2) a second step based on a PLS PM method identified the main drivers of soil microbial communities and their evolution over time based on the different

variables. This part was led with an iterative method where measurable variables, architecture and the significance of interactions were evaluated.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g002
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each other [63] and define a more or less complex architecture of the model. This method is

similar to the structural equation modelling but use partial least square instead of maximum

likelihood as a criterion of assessment. It permits to obtain robust explanatory model [64]. It

does not require any assumption about variables or error distribution. In this study, we wanted

to understand relationships between SMMB (or bacterial richness) with environmental and

anthropogenic variables in an agricultural system. As PLS PM is very useful in establishing

causal relationships on natural systems [65] and does not require strong assumption, we found

that this method was suitable for this study. However, it should be noted that this method does

not allow loop in the system and is still an approximate method like correlative analysis. The

model and its results were evaluated as follows: 1) validation of the MV content of each LV; 2)

validation of the architecture of the model; 3) bootstrap validation of the path coefficients. Sep-

arate PLS PM models were set up to understand changes in soil molecular microbial biomass

(SMMB) or soil bacterial richness from 2011 to 2016, but involved similar sets of latent vari-

ables. Selection of LVs and MVs was based on the unidimensionality criterion for LVs (Cron-

bach’s alpha and Dillon-Goldstein’s rho higher than 0.7) and on MV loadings λ (correlation

between a MV and its LV), weight and cross-loadings (correlation between a MV and all the

different LVs) which had to be positive and higher with their related LV than with other LVs.

Any LV and MV that did not respect either the unidimensionality criterion or the loading cri-

teria was excluded from the analysis for both years. The retained latent variables were the fol-

lowing ones: soil LVs, including ‘resources’ (SOC, TN, water stress) and ‘habitat’ (clay and silt

contents); farming practice LVs, including ‘farming intensity’ (Freq_plowing, TFI Fungicide,

TFI total, P, K and S), ‘crop rotation’ (winter crop category, Nbr_species and Freq_winter),

and land use (land use) LVs. LVs belonging to soil and farming practices, except “habitat”,

were replicated in 2011 and 2016 to allow for temporal dependencies. Then, various model

architectures were tested from simple to complex ones (direct and indirect links, previous

effects), as suggested by [66]. The congruent architecture was selected based on the coefficient

of determination (R2) of the explained LV and on the goodness of fit (GOF). The architecture

was considered correct when the GOF was greater than 0.4 and very good when the GOF was

greater than 0.7. The models were also retained based on minimal prediction errors, and path

coefficients were evaluated based on a bootstrap resampling method (n = 10,000) to validate

the overall methodology based on the confidence interval and a t-test. These analyses were car-

ried out using the plspm package [67] in R software.

3. Results

3.1. Changes in soil properties and farming practices

3.1.1. Soil properties. Matérn models were used to interpolate soil parameters through a

kriging approach. For each model, Θmean was systematically close to 1 (0.98 < Θmean < 1.02)

and Θmed close to 0.455 (0.34 <Θmed < 0.41). A visual comparison of the maps (Fig 3)

highlighted that the spatial patterns of the soil parameters remained unchanged between the

two sampling campaigns, as confirmed by the ranges of the respective variograms. Table 1

summarizes the comparison of the two campaigns. At the landscape scale, SOC did not change

between 2011 and 2016 (P> 0.05) whereas the C:N ratio slightly increased (P< 0.001). This

difference was related to significant variations in TN (P< 0.001) despite very similar mean val-

ues: TN decreased from -0.1 to -2 g.kg-1 in 209 sites, and increased from 0.1 g.kg-1 to 9 g.kg-1

in 51 sites. The soil pH slightly decreased over time. The average number of cumulative days of

water stress was higher in 2016 than in 2011 (P< 0.001).

In 2011 and in 2016, forest soils had higher pH, SOC and TN, and were dryer than cropland

soils (P< 0.001). Temporal variations were also observed between 2011 and 2016. They were
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Fig 3. Interpolated mapping of the soil variables organic carbon (A, B), C:N ratio (C, D) and cumulative days of water stress (E, F) for the 2011 sampling campaign (A,

C, E) and the 2016 campaign (B, D, F). The Matérn model was used to fit the experimental variogram. The ranges of the models were A: 144.33 m; B: 126.70 m; C:

126.24 m; D: 114.63 m. The estimated water stress in the topsoil is represented at the plot scale. Scatter plots on the right of the figure correspond to the variation of the

parameter in 2016 depending on the same parameter in 2011. Green dots, forest plots; orange dots, farmed plots. Plot lines, equation y = x.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g003
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stronger in croplands than in forests. The C:N ratio and the pH increased while TN and water

stress decreased over time in croplands, whereas only water stress and the C:N ratio signifi-

cantly decreased over time in forests.

3.1.2. Farming practices. Farming practices were studied according to crop rotation com-

ponents (crop categories, crop proportions and frequencies) and farming intensity which inte-

grates soil preparation (categories and frequencies) together with pesticide use as measured by

the TFI (total, herbicides and fungicides) and by fertilizer use (N, P, K, Mg, S). The results are

mapped in Fig 4. A visual comparison of the maps suggests that farming practices changed

between 2011 and 2016. This was confirmed by the statistical comparison of the farming prac-

tices between the two sampling campaigns (Table 1).

Considering crop rotation components, the proportion of winter crops was higher in 2011

than in 2016 (61.45% vs. 55.84%, respectively). Consequently, the proportion of spring crops

was lower in 2011 than in 2016 (6.87% in 2011 vs. 8.28% in 2016). Nevertheless, the spring

crop frequency (Freq_spring) in the rotations significantly decreased between 2011 and 2016

(P< 0.001), while the winter crop frequency (Freq_winter) increased (P< 0.05). The number

of species in the rotation (Nbr_species) was slightly but significantly lower in 2016 than in

2011 (P< 0.01). Fallow fields also increased in 2016 (+ 1.5%) as compared to 2011.

Regarding farming intensity, tillage and plowing decreased at the landscape scale (Table 1)

together with Freq_tillage and Freq_plowing in 2016 as compared to 2011 (P< 0.001). Pesti-

cide use, i.e. TFI_total, TFI_Herbicide, TFI_Fungicide, significantly increased between 2011

and 2016 (P< 0.001). The use of fertilizers was higher in 2016 than in 2011 for N, Mg and S

inputs, but lower for P and K inputs (P< 0.001).

3.2. Soil molecular microbial biomass changes

3.2.1. Spatial patterns and temporal variations. The Matérn model was used to interpo-

late SMMB through a kriging approach. Θmean was equal to 1.001, and Θmed to 0.447. A visual

comparison of SMMB maps suggests that spatial patterns slightly changed between 2011 and

2016, as confirmed by the ranges of the respective variograms (Fig 5), but this variation was not

significant at the landscape scale (P> 0.05). However, trends were detected based on land use

type (forest or cropland). SMMB was significantly higher in forests than in croplands both in

2011 and 2016. Temporal variations were more pronounced in forests than in croplands: they

decreased in forests (-20.83%, P< 0.01) but increased in croplands (+9.17%, P< 0.1).

3.2.2. Soil molecular microbial biomass model. The final architecture of the PLS-PM

model for SMMB had a GOF of 0.66 and r2 values for soil microbial biomass of 0.67 and 0.65

in 2011 and 2016, respectively (Fig 5). The bootstrap validation suggested that all the different

relations between LVs were accurate except the effect of habitat on SMMB in 2016. Based on

the absolute value of their total effect (S1 Table), LVs were ranked for their influence on soil

molecular microbial biomass. In 2011, the ranking was as follows: soil resources > crop

rotation > land use> farming intensity > habitat. In 2016, the ranking changed to soil

resources > farming intensity > land use> previous SMMB in 2011> crop rotation> indi-

rect effects of soil resources, crop rotation and farming intensity in 2011.

Soil resources and habitat had direct positive effects, whereas farming intensity and crop

rotation had direct negative effects, except crop rotation in 2016. Soil resources and habitat did

not influence SMMB indirectly, whereas farming intensity, crop rotation and land use did.

These indirect effects were systematically negative and mediated by soil resources. In the

case of land use and crop rotation in 2011, their indirect effects on SMMB in 2016 were medi-

ated by crop rotation in 2016. Similarly, SMMB in 2011 had a strong effect on SMMB in 2016

(β = 0.23).
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Table 1. Summary of the statistics of microbial variables, soil parameters and farming practices.

Group of variables Variable Scale Mean ± SE in 2011 mean ± SE in 2016 Wilcoxon paired rank

test (temporal variation)

Soil microbial

characteristics

Biomass (mg.g-1) Landscape 64.83 ± 3.42 63.60 ± 2.44 NS

Forest 157.10 ± 12.50 124.37 ± 7.59 ��

Croplands 47.26 ± 1.57 52.03 ± 1.63 .

Richness (number

of OTUs)

Landscape 1936 ± 10.28 1914 ± 11.16 .

Forest 1773 ± 30.94 1898 ± 28.49 ���

Croplands 1967 ± 9.44 1917 ± 12.15 ���

Soil and climate

parameters

Water stress (d.y-1) Landscape 37.16 ± 0.72 19.71 ± 1.15 ���

Forest 55.35 ± 0.24 48.65 ± 0.12 ���

Croplands 33.7 ± 0.62 14.20 ± 1.02 ���

SOC (g.kg-1) Landscape 21.39 ± 0.78 21.15 ± 0.75 NS

Forest 41.11 ± 2.63 40.22 ± 2.46 NS

Croplands 17.64 ± 0.48 17.52 ± 0.46 NS

TN (g.kg-1) Landscape 2.03 ± 0.08 2.07 ± 0.06 ���

Forest 3.77 ± 0.36 3.51 ± 0.23 NS

Croplands 1.71 ± 0.05 1.79 ± 0.04 ���

C:N Landscape 10.68 ± 0.10 10.07 ± 0.07 ���

Forest 12.04 ± 0.39 11.69 ± 0.18 �

Croplands 10.42 ± 0.08 9.76 ± 0.06 ���

pH Landscape 7.69 ± 0.04 7.63 ± 0.04 ���

Forest 7.12 ± 0.16 7.14 ± 0.15 NS

Croplands 7.80 ± 0.04 7.72 ± 0.03 ���

Habitat Clay (%) Landscape 33.3 ± 0.58

Forest 32.60 ± 1.93

Croplands 33.44 ± 0.59

Silt (%) Landscape 55.88 ± 0.59

Forest 58.45 ± 1.86

Croplands 57.77 ± 0.60

Sand (%) Landscape 8.82 ± 0.30

Forest 8.95 ± 0.85

Croplands 8.79 ± 0.31

Crop rotation Crop type Croplands Winter crop (138). Brassicaceae (45).

Summer crop (20). Spring crop (16).

Other (7)

Winter crop (141). Brassicaceae (54).

Summer crop (18). Other (10). Spring

crop (3)

Nbr_species Croplands 4.46 ± 0.06 4.25 ± 0.08 ��

Freq_brassi Croplands 0.24 ± 0.01 0.26 ± 0.01 NS

Freq_winter Croplands 0.53 ± 0.01 0.56 ± 0.01 �

Freq_summer Croplands 0.08 ± 0.01 0.08 ± 0.01 NS

Freq_spring Croplands 0.12 ± 0.01 0.07 ± 0.01 ���

Farming intensity Soil preparation

categories

Croplands Plowing (108). Intermediate tillage (81).

Decompacting (31). No-tillage (5)

Intermediate tillage (69). Decompacting

(62). Plowing (54). No-tillage (41)

Freq_plowing Croplands 0.96 ± 0.02 0.41 ± 0.02 ���

Freq_tillage Croplands 0.58 ± 0.01 0.91 ±0.01 ���

TFI_herbicide Croplands 1.87 ± 0.06 2.33 ± 0.09 ���

TFI_fungicide Croplands 1.17 ± 0.05 1.86 ± 0.10 ���

TFI_total Croplands 4.44 ± 0.013 5.22 ± 0.15 ���

(Continued)
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3.3. Soil bacterial richness variations

3.3.1. Spatial patterns and temporal variations. The Matérn model was used to interpo-

late soil bacterial richness through a kriging approach. Θmean was equal to 0.998, and Θmed to

0.509. A visual comparison of the 2011 and 2016 maps suggests that spatial patterns slightly

changed, as confirmed by the ranges of the respective variograms (Fig 6). At the landscape scale,

richness values slightly changed between 2011 and 2016, but differences were not significant

(P> 0.05). Nevertheless, significant temporal variations were observed based on land use type.

Bacterial richness increased in forest plots (+6.59%, P< 0.001) and slightly decreased in farmed

plots (-2.54%, P< 0.001). These variations were not attributable to the change in the sequencing

method between 2011 and 2016 because Illumina sequencing is close to 454 pyrosequencing, and

Illumina systematically underestimates soil bacterial richness (mean of 5.94%, S1 File). Bacterial

richness was significantly lower in forests than in croplands only in 2011 (P< 0.001), but no sig-

nificant variation was found between forests and croplands in 2016 (Wilcoxon rank test, P> 0.1).

3.3.2. Soil bacterial richness model. The final architecture of the PLS-PM model for soil

bacterial richness had a GOF of 0.59 and r2 values for soil bacterial richness of 0.29 and 0.19 in

2011 and 2016, respectively (Fig 6). Bootstrap validation suggested that direct effects of anthropo-

genic activities (crop rotation and farming intensity) on soil bacterial richness were not accurate in

2016. Based on the absolute value of total effects (S1 Table), LVs were ranked for their influence on

soil bacterial richness. In 2011, soil bacterial richness was driven by crop rotation> land use>

habitat> resources> farming intensity. In 2016, the ranking changed to previous soil bacterial

richness in 2011> habitat> resources> indirect effects of crop rotation and resources in 2011>

land use> farming intensity> crop rotation> indirect effect of farming intensity in 2011.

Soil resources and habitat only had direct but opposite effects on soil bacterial richness. Soil

resources had a positive effect, but habitat had a negative effect. Crop rotation and farming

intensity both had direct positive effects and indirect negative effects on soil bacterial richness.

These indirect negative effects were lower than the direct effects, and mediated by soil

resources themselves negatively affected by crop rotation and farming intensity. The indirect

positive effect of land use and crop rotation in 2011 on soil bacterial richness in 2016 was

mediated by the relationship between crop rotation and soil resources in 2016. Soil bacterial

richness in 2016 was largely dependent on soil bacterial richness in 2011.

4. Discussion

4.1. Soil molecular microbial biomass

SMMB was significantly structured across space and heterogeneously distributed both in 2011

and 2016, in agreement with other studies at larger scales [6]. Forests had systematically higher

Table 1. (Continued)

Group of variables Variable Scale Mean ± SE in 2011 mean ± SE in 2016 Wilcoxon paired rank

test (temporal variation)

N (kg.ha-1) Croplands 137.20 ± 3.88 157.80 ± 4.07 ���

P (kg.ha-1) Croplands 51.63 ± 1.63 42.68 ± 2.02 ���

K (kg.ha-1) Croplands 35.92 ± 1.60 24.66 ± 1.25 ���

Mg (kg.ha-1) Croplands 6.81 ± 0.44 14.25 ± 0.78 ���

S (kg.ha-1) Croplands 33.48 ± 1.26 52.25 ± 1.29 ���

The different mean values and their standard errors were calculated at the landscape, forest and cropland scales. A Wilcoxon paired rank test was run to determine

whether the variations between 2011 and 2016 were significant.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.t001
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SMMB and lower bacterial richness than croplands, in agreement with the literature [68, 69].

The model explaining SMMB explored the direct and indirect effects of soil resources and hab-

itat (i.e. ecological parameters), of farming practices through farming intensity, land use and

crop rotation, but also the previous effects of farming practices and soil microbial characteris-

tics. Soil resources (SOC, TN and water stress) and soil habitat (clay and silt contents) had sig-

nificant direct positive effects on SMMB, in agreement with other studies [12, 13, 70–73]. This

positive effect of soil properties may be related to their slight increase/decrease, as SOC or TN

variations over long-term scales may lead to drastic changes in soil microbial communities

[74, 75]. Considering water stress, fewer days of water stress were observed in 2016 than in

2011, while SMMB tended to decrease between 2011 and 2016. Therefore, the present model

suggests that an increase in the number of days of water stress would increase SMMB. This is

quite discussed in the literature, since positive or negative effects of drought have been

observed [21, 76]. The positive effect observed in the present study could result from short but

frequent water stress periods that reduce the impact of this disturbance.

Farming intensity had a strong negative effect on SMMB, as observed in other studies [77,

78], with direct or indirect effects. Direct effects could be related to a combined effect of farm-

ing practices. First, the mechanical destruction of soil aggregates by tillage may alter microbial

habitats [79]; this is supported by the higher SMMB in 2016 in link with decreased tillage and

plowing. Second, fertilizer inputs can either increase SMMB following organic matter inputs

or decrease it following mineral nitrogen inputs [80, 81]. Organic matter inputs were diverse

(sewage sludge, hen and pig manure), but quantitatively small and much less frequent than

mineral inputs. Therefore, the negative effect of farming intensity may be explained by the

increase in mineral N inputs in 2016 relatively to 2011. This would also be in agreement with

the increase of the SMBB in plots where P and K mineral inputs significantly decreased

between 2011 and 2016. Third, the use of pesticides (herbicides and fungicides) can reduce

SMMB [31]; this is consistent with the model used in this study, as the plots where SMMB sig-

nificantly increased between 2011 and 2016 were those where the increase in fungicide and

total pesticides was lowest. Farming intensity also had indirect negative effects on SMMB by

decreasing the availability of soil resources (organic matter mineralization, dilution in the soil

profile) through plowing intensity and frequency [24, 82].

Crop rotation directly modified SMMB concomitantly, negatively in 2011 but positively in

2016. This discrepancy between the 2011 and 2016 campaigns could be related to crop rotation

diversity and to a greater winter crop frequency in 2016. The plots where SMMB increased

between 2011 and 2016 were indeed those where the number of species in the rotation and the

proportion of winter crops increased. This hypothesis is in agreement with the literature show-

ing a positive effect of plant diversity on SMMB [83] and enhanced SMMB when the propor-

tion of bare soils decreases thanks to winter crops [84, 85]. In addition, increasing the

frequency of winter crops prevents the use of cover crops mostly composed of rapeseed and

mustard in the present study and of mulching, which both negatively influence soil microbial

abundance [28, 86]. The use of some plant species and their frequency in the crop rotation

influence the quantity and the quality of soil resources and lead to previous-crop effects [87,

88] characterized by a significant link between crop rotations in 2011 and 2016 in the present

Fig 4. Mapping of the farming practices according to crop categories (A, B), soil preparation categories (C, D), phosphate amounts (E, F)

and total TFI (G, H) for the 2011 sampling campaign (A, C, E, G) and the 2016 campaign (B, D, F, H). The legend is the same for both

sampling campaigns and is indicated under each pair of maps. Hashed black, plots with missing data (NA); hashed green, forest plots. A

comparison between the 2011 and 2016 campaigns is given on the right of the figure, 1) by barplots for crop categories and soil

preparation categories, with the proportion of each category in 2016 depending of the category in 2011, and 2) by scatter plots for

phosphate amounts and total TFI with the 2016 values as a function of the 2011 values. Only farmed plots (orange dots) are represented.

Plot lines, equation y = x.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g004
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model. Finally, the significant temporal link between SMMB in 2011 and SMMB in 2016

shows that the previous state of the microbial community directly influenced its future state

under equal farming management, and its effect can sometimes be higher than treatment

effects [89].

Fig 5. Interpolated mapping of the soil microbial biomass in 2011 (A) and 2016 (B), and complete path model (C). In the interpolated maps, the color scale is

the same for the two sampling campaigns and indicates the extrapolated values. The ranges of the models were 199.98 m (A) and 81.69 m (B). The scatter plot on

the right of the maps corresponds to the variation of each parameter in 2016 depending on the same parameter in 2011. Green dots, forest plots; orange dots,

farmed plots. Line, equation y = x. In the complete path model for biomass analysis (C), circles represent the latent variables (LVs), with anthropogenic LVs in

black and ecological LVs in gray. Path coefficients were computed from regressions and allowed us to estimate the strength and direction of relations between

LVs. Black arrow, positive impact; gray arrow, negative impact; double arrow, temporal impact. Significant impacts were evaluated based on a t-test: P< 0.1; �:

P< 0.05; ��: P< 0.01; ���: P< 0.001). Crosses indicate inaccurate path coefficients according to a bootstrap validation.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g005
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4.2. Soil bacterial richness

Bacterial richness was significantly structured across space and heterogeneously distributed

both in 2011 and 2016, in agreement with other studies at the landscape scale [10, 90] or at

Fig 6. Interpolated mapping of soil bacterial richness in 2011 (A) and 2016 (B), and complete path model (C). In the interpolated maps, the color scale is the

same for the two sampling campaigns and indicates the extrapolated values. The ranges of the models were 349.00 m (A) and 101.35 m (B). The scatter plot on

the right of the maps corresponds to the variation of the parameter in 2016 depending on the same parameter in 2011. Green dots, forest plots; orange dots,

farmed plots. Line, equation y = x. Concerning the complete path model for biomass analysis (C), circles correspond to the latent variables (LVs), with

anthropogenic LVs in black and ecological LVs in gray. Path coefficients were computed from regressions and allowed us to estimate the strength and direction

of relations between LVs. Black arrow, positive impact; gray arrow, negative impact; double arrow, temporal impact. Significant impacts were evaluated based

on a t-test: P< 0.1; �: P< 0.05; ��: P< 0.01; ���: P< 0.001). Crosses indicate inaccurate path coefficients according to a bootstrap validation.

https://doi.org/10.1371/journal.pone.0252216.g006
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larger scales [4–6, 8]. It was systematically lower in forests than in croplands, in line with the

literature [69, 91]. Temporal evolutions of spatial patterns between 2011 and 2016 were not

perceived at the landscape scale, but were significant when land use type was considered (i.e.

croplands vs. forests). This is consistent with the literature: the temporal variability of micro-

bial communities is dynamic over time, but spatial variations overcome temporal variations

[92]. Our model identified drivers of soil bacterial richness and highlighted the important role

of previous effects. Soil resources had a significant positive effect on bacterial richness, in

accordance with other studies [18, 19]. Small variations in SOC and TN levels were observed

in this study possibly leading to changes in soil bacterial richness and composition [18, 19, 93].

Rainfall and soil properties are directly linked to the dynamics of soil microbial communities

[34]. Bacterial richness increased in forest soils, while water stress significantly decreased. This

could be explained by an optimal functional response of bacterial richness according to the

water content, as suggested in the literature [94]. Different studies mention the pH as the main

driver of bacterial communities [15, 16, 18, 95]. However, its small range of variation and its

lack of spatial patterns in Fénay precluded studying its effects on bacterial richness. Soil bacte-

rial richness increases with soil texture heterogeneity [96]. As the Fénay soils were mainly

clayey and silty, this would explain the negative effect of the soil habitat on soil bacterial

richness.

The direct effects of farming intensity and crop rotation on bacterial richness were positive,

but weaker and not very accurate in 2016. Farming practices were heterogeneous across the

Fénay landscape, despite similar production situations across the whole area [97]. They

changed progressively but significantly between 2011 and 2016, in agreement with observa-

tions reported at the European Union level [98]. Farmers reduced the plowing frequency,

while soil bacterial richness tended to decrease or to be stable over time. This would agree with

the humped back model [57]: tillage can be considered as a source of physical disturbance of

the soil structure and of ecological niche components of bacterial communities [25]. A weaker

disturbance led to a lower bacterial richness compared with an expected high disturbance

under high plowing conditions in 2011. However, farming practices were consistent. The

lower plowing frequency was associated with an increase in chemical inputs, especially herbi-

cides since weed management is a major goal of farmers in this area. Pesticides and mineral

fertilizers can negatively affect the soil bacterial diversity and structure [99], in particular

ammonia-oxidizing microorganisms [100], and potentially lead to the selection or facilitation

of particular bacterial taxa [31]. However, shifts in bacterial community composition do not

necessarily lead to changes in bacterial richness [24]. As changes in weed management con-

cerned the whole area, this could explain the small direct impacts of farming intensity on bac-

terial richness in 2016. Furthermore, an indirect negative effect of farming intensity on soil

bacterial richness can occur through the modification of soil resources over short- and long-

term scales depending on the frequency and intensity of farming practices [101, 102]. Soil till-

age decreases TN and SOC, and thus modifies both community assemblage and composition

[103].

Interestingly, crop rotation had a direct positive effect in 2011 that could be explained by a

higher plant diversity in the rotation [104, 105]. Winter crop frequency increased between

2011 and 2016, and could be linked to a higher proportion of mulching in the area, which did

not necessarily lead to changes in bacterial richness but had potential effects on litter proper-

ties, especially soil moisture and available phosphorus [106]. This is consistent with the direct

negative effect of crop rotation on soil resources in 2011 and 2016, which was smaller in 2016.

This also explains the significant indirect effects of crop rotation on bacterial richness through

litter richness [107]. The crop rotation history drives soil bacterial richness through previous

effects and promotes specific taxa depending on the season and crop type [87, 88]. Finally, the
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correlation between bacterial richness in 2011 and bacterial richness in 2016 indicated that the

evolution of soil bacterial communities was dependent on their previous state [89]. This sug-

gests that bacterial communities may respond differently according to the historical farming

and land use management [108, 109].

4.3. Conclusion

This study shows that the evolution of soil microbial communities depends on both soil prop-

erties and farming practices. Previous-crop effects and the historical farming management

were identified as determining factors for a better understanding of soil microbial variations at

the landscape scale. Taking past farming management into account is important to understand

the temporal evolution of soil microbial communities: a same farming practice may not have

the same impact on two different farming plots due to previous-crop and management effects.

However, some practices like a lower plowing frequency, a more diverse crop rotation should

benefit microbial communities, whereas chemical inputs benefit to only a few microbial spe-

cies and decrease richness. To go further, the bacterial community composition needs to be

described in order to understand how each taxon is impacted by farming practices. This study

is a first step toward creating a predictive model to evaluate soil microbial properties depend-

ing on farming management. The PLS PM method is a suitable method for identifying impor-

tant mechanisms for our predictive model.
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Funding acquisition: Nicolas Chemidlin Prévost-Bouré.
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S1 Table. Direct, indirect and total effects of LVs in the PLS-PM models for soil molecular 1 

microbial biomass and bacterial richness. Only non-zero effects are shown.  2 

 Soil molecular microbial 
biomass analysis     direct indirect total 

Soil 
characteristics 

Habitat -> Soil microbial biomass 2011 0.13 0.00 0.13 

Habitat -> Soil microbial biomass 2016 0.01 0.03 0.04 

Resources 2011 -> Soil microbial biomass 2011 0.61 0.00 0.61 

Resources 2011 -> Soil microbial biomass 2016 0.00 0.14 0.14 

Resources 2016 -> Soil microbial biomass 2016 0.62 0.00 0.62 

Farming 
practices 

LUCrop -> Crop Rotation 2011 0.89 0.00 0.89 

LUCrop -> Resources 2011 0.00 -0.47 -0.47 

LUCrop -> Soil microbial biomass 2011 0.00 -0.38 -0.38 

LUCrop -> Crop Rotation 2016 0.70 0.16 0.86 

LUCrop -> Resources 2016 0.00 -0.46 -0.46 

LUCrop -> Soil microbial biomass 2016 0.00 -0.25 -0.25 

Crop Rotation 2011 -> Resources 2011 -0.53 0.00 -0.52 

Crop Rotation 2011 -> Soil microbial biomass 2011 -0.11 -0.32 -0.43 

Crop Rotation 2011 -> Resources 2016 0.00 -0.10 -0.10 

Farming intensity 2011 -> Resources 2011 -0.22 0.00 -0.22 

Farming intensity 2011 -> Soil microbial biomass 2011 -0.16 -0.13 -0.30 

Crop Rotation 2016 -> Resources 2016 -0.54 0.00 -0.54 

Crop Rotation 2016 -> Soil microbial biomass 2016 0.15 -0.34 -0.18 

Farming intensity 2016 -> Resources 2016 -0.27 0.00 -0.27 

Farming intensity 2016 -> Soil microbial biomass 2016 -0.14 -0.17 -0.31 

Crop Rotation 2011 -> Crop Rotation 2016 0.18 0.00 0.18 

Previous effects Crop Rotation 2011 -> Soil microbial biomass 2016 0.00 -0.13 -0.13 

Farming intensity 2011 -> Soil microbial biomass 2016 0.00 -0.07 -0.07 

Soil microbial biomass 2011 -> Soil microbial biomass 2016 0.23 0.00 0.23 

 Richness analysis 
  

direct indirect total 

Soil Habitat -> Soil bacterial richness 2011 -0.29 0.00 -0.29 
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2 

 

characteristics Habitat -> Soil bacterial richness 2016 -0.17 -0.10 -0.27 

Resources 2011 -> Soil bacterial richness 2011 0.20 0.00 0.20 

Resources 2011 -> Soil bacterial richness 2016 0.00 0.07 0.07 

Resources 2016 -> Soil bacterial richness 2016 0.24 0.00 0.24 

Farming 
practices 

LUCrop -> Crop Rotation 2011 0.89 0.00 0.89 

LUCrop -> Resources 2011 0.00 -0.48 -0.48 

LUCrop -> Soil bacterial richness 2011 0.00 0.30 0.30 

LUCrop -> Crop Rotation 2016 0.69 0.16 0.85 

LUCrop -> Resources 2016 0.00 -0.49 -0.49 

LUCrop -> Soil bacterial richness 2016 0.00 0.06 0.06 

Crop Rotation 2011 -> Resources 2011 -0.54 0.00 -0.54 

Crop Rotation 2011 -> Soil bacterial richness 2011 0.44 -0.11 0.34 

Crop Rotation 2011 -> Crop Rotation 2016 0.18 0.00 0.18 

Crop Rotation 2011 -> Resources 2016 0.00 -0.11 -0.11 

Farming intensity 2011 -> Resources 2011 -0.22 0.00 -0.22 

Farming intensity 2011 -> Soil bacterial richness 2011 0.18 -0.05 0.14 

Crop Rotation 2016 -> Resources 2016 -0.58 0.00 -0.58 

Crop Rotation 2016 -> Soil bacterial richness 2016 0.08 -0.14 -0.05 

Farming intensity 2016 -> Resources 2016 -0.28 0.00 -0.28 

Farming intensity 2016 -> Soil bacterial richness 2016 0.01 -0.07 -0.06 

Previous effects Crop Rotation 2011 -> Soil bacterial richness 2016 0.00 0.11 0.11 

Farming intensity 2011 -> Soil bacterial richness 2016 0.00 0.05 0.05 

Soil bacterial richness 2011 -> Soil bacterial richness 2016 0.35 0.00 0.35 

 3 

 4 

 5 
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S1 File: Comparison of 454 (Roche) and Illumina sequencing results dedicated to the 1 
characterization of soil microbial communities 2 
 3 
Introduction 4 

 Determining the soil microbial community structure by means of amplicon sequencing 5 

(using next-generation sequencing – NGS) is now a well-known approach. However, whatever the 6 

NGS approach, several crucial steps can introduce biases and therefore affect the final results, such 7 

as DNA extraction and isolation [1], primer definition and the PCR procedure [2], the sequencing 8 

technology [3, 4], data analysis [5]. Taking all these biases into account is a crucial step of the 9 

analysis when comparing datasets from large temporal of spatial scales. 10 

The main current problem in link with these steps is the fast evolution of sequencing technologies. 11 

The Roche 454, Illumina/Solexa technologies, and ABI SOLiD to a lesser extent, have been 12 

extensively used to characterize soil microbial communities. However, these technologies are 13 

either constantly upgraded, requiring regular optimizations and verifications, or dropped down. 14 

Thus, in 2013 Roche announced that they would stop the production of 454 sequencers (released 15 

in 2005) and support by 2016. 16 

Assessing sequence quality is critical. To this end, several studies have attempted to evaluate the 17 

sequencing errors and artifacts specific to each NGS platform [4]. Yet, we compared the Roche 18 

454 FLX Titanium and Illumina MiSeq technologies again by evaluating the alpha diversity 19 

estimates (including number of OTUs, Chao1, ACE, Shannon Wiener’s and Simpson’s evenness 20 

estimates) of several soil samples to provide new insights into the direct comparison of these two 21 

technologies. 22 

 23 

Materials & methods 24 

Sampling design 25 

Soil samples were obtained from the French Soil Quality Monitoring Network (“Réseau de 26 

Mesures de la Qualité des Sols”, RMQS), a soil monitoring network based on a 16-km regular grid 27 
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across the 550,000 km2 of the French territory [6, 7]. All samples were collected between 2002 and 28 

2009. All sites were geo-positioned with <0.5 m precision, and 25 individual core samples were 29 

taken from the topsoil (0–30 cm) in the middle of each 16 × 16 km square using an unaligned 30 

sampling design within a 20 × 20 m area. These core samples were bulked to obtain a composite 31 

sample for each RMQS site. The soil samples were gently air-dried, sieved to 2 mm and then stored 32 

at −40 °C before analysis. Thirty soil samples were randomly selected from the global collection 33 

of 2,173 RMQS samples. 34 

 35 

Molecular characterization of microbial communities 36 

 To evaluate the sole impact of the sequencing technologies, the analysis of these 30 samples 37 

required the rigorous standardization of the range of different molecular tools involved in soil DNA 38 

extraction and amplification. The protocols described below were applied. 39 

 40 

Soil DNA extraction and purification 41 

Microbial DNA was extracted and purified from 1 g of each of the 30 composite soils sampled at 42 

each RMQS site, using the previously described GnS-GII procedure [1]. Crude DNA extracts were 43 

quantified by agarose gel electrophoresis stained with ethidium bromide, using calf thymus DNA 44 

to draw a standard curve [6]. Crude DNA was then purified using a MinElute gel extraction kit 45 

(Qiagen, France) and quantified using a QuantiFluor staining kit (Promega, USA), prior to further 46 

investigations. 47 

 48 

PCR amplification and sequencing of 16S rRNA gene sequences 49 

A 16S rRNA gene fragment targeting the V3-V4 regions was amplified to characterize bacterial 50 

diversity using the primers F479 (5′-CAGCMGCYGCNGTAANAC-3′) and R888 (5′-51 

CCGYCAATTCMTTTRAGT-3′) following the method previously described in [1]. The PCR 52 
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products were then purified using a MinElute PCR purification kit (Qiagen) and quantified using 53 

a QuantiFluor staining kit (Promega, USA). A second PCR of 7 cycles was then run twice for each 54 

sample under similar PCR conditions, with purified PCR products as matrices (7.5 ng of DNA 55 

were used for a 25 µL PCR mix), and dedicated fusion primers (‘MID/F479, ‘MID/R888) with the 56 

multiplex identifiers at the 5′ ends. All duplicated PCR products were then pooled, purified using 57 

a MinElute PCR purification kit (Qiagen), and quantified using a QuantiFluor staining kit 58 

(Promega, USA). Equal amounts from the 30 samples were pooled, and then cleaned to remove 59 

excess nucleotides, salts and enzymes using the Agencourt AMPure XP system (Beckman Coulter 60 

Genomics). One hundred microliters of TE buffer (Roche) were used for the elution. The library 61 

was then treated for Roche 454 FLX Titanium sequencing or Illumina MiSeq sequencing, adding 62 

dedicated adaptors. The two sequencing approaches were carried out by the Genoscope (Evry, 63 

France, https://www.cea.fr/drf/ifrancoisjacob/Pages/Departements/Genoscope.aspx). 64 

 65 

Bioinformatics sequence analysis 66 

Bioinformatic analyses were done using the BIOCOM-PIPE pipeline, with the same parameters as 67 

those previously described in [7, 8] and in the main manuscript. After sequencing, 637,456 raw 68 

reads were obtained for the 30 soil samples using Roche 454 FLX Titanium, and 2,170,472 raw 69 

reads using Illumina MiSeq. After the different preprocessing and filtering steps (detailed in the 70 

main manuscript), the number of high-quality reads for each sample was rarefied (i.e. 10,000 high-71 

quality reads for each sample) by random selection to allow for an efficient comparison of the 72 

datasets and avoid biased community comparisons and rarefaction curves. Thus, only 23 soil 73 

samples out of the 30 initial samples were kept for subsequent analyses, encompassing a total of 74 

46,000 reads. Finally, all retained reads were aligned with INFERNAL [9] and clustered into OTUs 75 

at 95% similarity against the database of known reads from the complete RMQS dataset, using 76 
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ReClustOR [8]. All raw datasets are publicly available in the EBI database system (in the Short 77 

Read Archive) under project accession no XXX. 78 

 79 

Results & Discussion 80 

 The ReClustOR algorithm set with a cutoff at 95% sequence identity was applied to the 23 81 

samples sequenced with both technologies issued 36,192 OTUs. The Roche 454 technology 82 

showed 2,293 OTUs on average (minimum 1,502; maximum 2,968) and Illumina 2,163 on average 83 

(minimum 1,360; maximum 2,848). The comparison of the two datasets highlighted a high 84 

correlation besides small differences in terms of OTUs (see S1 Fig). The high r2 (0.968) of the 85 

linear regression revealed that general trends in terms of OTUs were conserved and matched well 86 

regardless of the sequencing technology. Taking a closer look at the number of OTUs, richness 87 

was systematically underestimated by Illumina (around 5.94% of the average value; minimum 88 

0.60%, maximum 11.97%). This kind of result was highlighted recently [3], and one hypothesis is 89 

an effect of the additional PCR step in the preparation of the library. The higher number of OTUs 90 

can also be a consequence of the treatment of homopolymer differences, leading to a slight loss of 91 

OTUs by the Illumina technology.  92 

 93 

 94 
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S1 Fig: Comparison of the Roche 454 and Illumina MiSeq technologies results in terms of 95 

detected OTUs. Blue line, unity line. A regression line (in gray) was also computed between the 96 

two datasets. 97 

 98 

Conclusion 99 

 Comparing Roche 454 GS FLX Titanium and Illumina MiSeq by using the same PCR 100 

primers and bioinformatic analyses resulted in corresponding trends in richness. Therefore, datasets 101 

issued by different sequencing technologies can be grouped together. 102 

 103 
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Chapitre 5

Ce chapitre vise à présenter l’architecture du modèle multi-agents développé pour estimer
la biomasse microbienne des sols en fonction des successions de pratiques agricoles mises
en œuvre au cours du temps. Une pré-publication rédigée en anglais est présentée dans ce
chapitre et est précédée d’un résumé en français. L’article en préparation sera soumis à la revue
Ecological Modelling.

5.1 Introduction

Afin d’assurer une gestion durable des sols, la transition vers l’agroécologie semble être
une solution intéressante, grâce notamment à la préservation des sols. Les communautés mi-
crobiennes des sols, de par leur forte abondance, diversité et leur implication dans une majorité
des fonctions du sol (SAHU et al. 2019), constituent de bons indicateurs de la qualité des sols
(SCHLOTER et al. 2018). L’abondance des communautés microbiennes des sols, qui est dé-
terminante pour les services écosystémiques rendus par les sols, dépend du climat ainsi que
des activités anthropiques notamment les pratiques agricoles (travail du sol, usages de produits
phytosanitaires, apports de fertilisants, diversité dans la rotation de culture, ...). Certaines des
pratiques agricoles pourraient être utilisées comme levier pour limiter les impacts sur la qualité
des sols. Cependant, le manque d’initiative de partage de ces connaissances et l’absence de
modèle générique compliquent leurs applications. C’est pour cela que des modèles fiables pour
les systèmes agricoles devraient être créés, testés et ensuite partagés avec les acteurs du milieu
agricole (HUBER et al. 2018). La dynamique des micro-organismes des sols a déjà été étudiée
notamment grâce à des modèles analytiques. Cependant, ces derniers sont souvent focalisés
sur un seul processus (VEREECKEN et al. 2016) ou ont une application spécifique et manquent
d’opérationnalité au sens où ils ne peuvent pas être utilisés dans d’autres contextes. Par ailleurs,
les résultats de ces méthodes sont statiques et ne permettent pas de représenter la dynamique
spatiale et temporelle du système. Les simulations multi-agents sont de plus en plus utilisées
pour modéliser des processus du sol en application pour l’agriculture (KAYE-BLAKE et al.
2010), permettant de créer des modèles réalistes, à plusieurs échelles temporelles et spatiales et
pouvant être opérationnels. L’objectif principal de cette étude est de modéliser les dynamiques
spatiales et temporelles de la biomasse microbienne des sols afin d’aider les agriculteurs à iden-
tifier des pratiques agricoles applicables et durables en utilisant la biomasse microbienne des
sols comme bioindicateur de la qualité des sols (SCHLOTER et al. 2018 ; DUBEY et al. 2019).
Les SMA semblent être une approche appropriée pour comprendre et modéliser les dynamiques
spatiales et temporelles des communautés microbiennes des sols.

Plusieurs modèles multi-agents mesurant la dynamique de la biomasse microbienne existent
déjà mais ont été construits grâce à des données microbiennes obtenues dans des conditions in

vitro, le plus souvent sur une seule espèce (KREFT et al. 1998) ou sur une communauté par-
ticulière comme les biofilms ou le microbiote intestinal (WILMOTH et al. 2018 ; MODWAL et
al. 2015). Un modèle multi-agents a considéré la biomasse microbienne dans un contexte in
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vivo : le modèle MIOR. Cependant, la dynamique des micro-organismes dans ce modèle est
considérée au niveau des agrégats, une échelle trop précise pour comprendre les dynamiques
de l’abondance microbienne des sols à grande échelle, le temps de simulation serait trop élevé.
Dans cet article, les dynamiques des communautés microbiennes ont été considérées dans des
conditions in vivo en considérant l’ensemble des bactéries, champignons et archées des sols
grâce à des méthodes de quantification d’ADN. Ainsi, le modèle MAS²MIC (Multi-Agent Sys-
tem for modelling Soil MICrobial biomass) a été créé dans le but de pouvoir comprendre et
modéliser les dynamiques spatiales et temporelles de l’abondance des micro-organismes du sol
grâce à un couplage d’approches basé sur des données empiriques issues du suivi d’un paysage
agricole de 1200ha situé en Bourgogne (Fénay, 21, France) et de sous-modèles permettant de
décrire les comportements de la biomasse microbienne des sols face à des pratiques agricoles
et leur croissance au cours du temps. Ce modèle a été développé grâce au logiciel de modé-
lisation GAMA Platform (TAILLANDIER et al. 2019a). Il s’appuie sur les données obtenues
à l’échelle du paysage de Fénay. Ce paysage agricole a fait l’objet de 3 campagnes de prélè-
vement d’échantillons respectivement en septembre 2011, 2016 et 2019 afin de caractériser la
biomasse, la richesse et la composition des communautés microbiennes des sols en fonction
des pratiques agricoles qui sont recensées depuis 2004. Une première analyse de ce jeu de don-
nées (DUNN et al. 2021) a permis de déterminer que la biomasse microbienne des sols suit une
distribution spatiale hétérogène et structurée dont les patterns ne varient pas au cours du temps
mais dont les niveaux locaux sont dépendants des pratiques agricoles et sont donc variables au
cours du temps. Ainsi, la biomasse microbienne des sols est déterminée principalement par des
filtres environnementaux qui conditionnent les habitats microbiens. Les pratiques agricoles ont
des effets de précédents, c’est-à-dire que l’impact d’une pratique agricole peut avoir un effet
différent sur la biomasse microbienne des sols selon le passé de la parcelle et les différentes
pratiques qui y ont déjà été appliquées. Cela rend sa modélisation complexe car elle nécessite
d’être en mesure de prendre en compte la succession de pratiques dans l’itinéraire technique.
Grâce à une approche multi-agents, ces successions de pratiques peuvent être intégrées plus
facilement, ce qui permettrait une meilleure compréhension des leviers pour la gestion durable
des sols. Une modélisation originale a été utilisée dans le cadre du modèle MAS²MIC grâce à
l’intégration de plusieurs modèles déjà existants, la mobilisation de connaissances théoriques
ainsi que l’utilisation de données empiriques pour la modélisation.

5.2 Description de l’architecture du modèle MAS²MIC

L’architecture du présent modèle a été décrite par le biais du protocole ODD (Overview,

Design concept and Details) introduit par GRIMM et al. 2006 puis révisé une première fois en
2010 (GRIMM et al. 2010).
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FIGURE 25 – Diagramme de classe UML du modèle MAS²MIC.

page 138



Un modèle de simulation multi-agents pour prédire les dynamiques de
l’abondance des communautés microbiennes des sols

5.2.1 Vue d’ensemble

Objectif

L’objectif de ce modèle consiste à simuler la dynamique de la biomasse moléculaire mi-
crobienne des sols en fonction des pratiques agricoles à l’échelle des parcelles comme celle du
paysage au cours du temps. L’environnement utilisé est déterminé par le paysage agricole de
Fénay (1200ha, 47◦14′37′′N , 5◦03′36′′E, Bourgogne, France) dont le fichier shape est rensei-
gné en tant que donnée d’entrée.

Entités, variables d’états, échelle

Ce modèle est ainsi constitué de plusieurs agents schématisés sur la figure 25 à l’aide d’un
diagramme UML (unified modeling language, langage de modélisation unifié) :

— Les agents "farmers" (agriculteurs) qui sont représentés dans l’espace par un lot de
parcelles correspondant à une exploitation agricole. Les agriculteurs peuvent appliquer
des pratiques agricoles.

— Les agents "plots" (parcelles) qui sont en premier distingués selon leur usage (op-
position parcelles forestières et parcelles en grandes cultures). Chaque agent parcelle
appartient à un agent agriculteur et ainsi, il peut être impacté par les pratiques agricoles
mises en place.

— Les agents "microcells" sont des entités spatiales de maximum 30m de côté et dont
la géométrie est adaptée à la topologie de l’environnement (prise en compte des limites
entre parcelles, des routes ainsi que des plans d’eau). Chaque agent microcell est ca-
ractérisé par des attributs concernant les propriétés physico-chimiques du sol (carbone
organique, azote, texture, réserve utile) ainsi que des caractéristiques microbiologiques.
Les micro-organismes étant trop nombreux pour être tous représentés par un agent à
cette échelle, les agents microcells représentent une quantité de biomasse microbienne
des sols considérée comme homogène.

— Les agents "plants" (plantes) représentent chacun une culture pouvant être présente
sur les parcelles, chaque agent parcelle ne pouvant accueillir qu’une seule plante à la
fois. Ces plantes vont permettre de définir les périodes de stress hydrique au cours du
temps.

Processus et ordonnancement

Les évolutions du système lors d’une simulation s’opèrent à un pas de temps journalier
d’après l’ordre suivant :

1. Les agents agriculteurs appliquent des pratiques agricoles (actions) sur leurs parcelles
(agents plots).
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2. Ces pratiques agricoles impactent les parcelles agricoles. Le comportement de la bio-
masse microbienne des sols, attribut des agents microcells, a été implémenté dans le
modèle grâce à une méthode de partitionnement récursive permettant de créer des arbres
de régression pour classer les éléments d’une population au sein de différents groupes.
Dans le cas présent, une valeur seuil est piochée aléatoirement par l’agent plot dans
la répartition de biomasse au sein de la feuille de l’arbre correspondant à la pratique
appliquée.

3. Les agents microcells croissent selon des paramètres spécifiques de croissance qui ont
été calibrés et selon les pratiques agricoles appliquées par les agriculteurs ou selon
l’impact du climat.

4. Le déficit hydrique pour chaque agent microcell est calculé grâce à une fonction de
pédotransfert décrite plus bas.

5. Les attributs de chaque agent sont actualisés en fonction des pratiques agricoles, du
climat et des paramètres de croissance

5.2.2 Éléments de conception

Principes de base

Les pratiques agricoles sont connues pour avoir des effets sur la biomasse microbienne des
sols, notamment le travail du sol (CHEN et al. 2019 ; LE GUILLOU et al. 2019), l’usage de
PPP (WOŁEJKO et al. 2020 ; RAMAKRISHNAN et al. 2019), l’apport de fertilisant minéral ou
organique (GEISSELER et al. 2016 ; de SOUZA et al. 2018) ou encore la diversité d’espèces dans
la rotation (GEISSELER et al. 2016 ; UPTON et al. 2019). Les micro-organismes du sol sont
représentés au sein d’espaces considérés comme étant homogènes, identifiés dans le modèle
par le biais de cellules qualifiées par une dynamique de la biomasse microbienne des sols. Ces
agents représentent une portion de terre sur 20 cm de profondeur et mesurant au maximum
30 m de longueur et de largeur (distance minimale entre 2 points d’échantillonnage utilisés
comme données empiriques). Nous faisons l’hypothèse que la biomasse microbienne des sols
suit une croissance selon une fonction logistique avec un taux de croissance a considéré comme
identique pour l’ensemble des communautés microbiennes et non variable au cours du temps,
ainsi qu’une capacité d’accueil k définie ici comme étant une quantité de micro-organismes
pouvant être accueillis par le milieu. Les pratiques agricoles modifient les habitats microbiens
en modifiant les ressources pour un agent microcell en termes de source d’azote, de carbone et
d’éléments minéraux. Ainsi, la capacité d’accueil est ponctuellement remplacée par une valeur
seuil en fonction de la pratique agricole ou du déficit hydrique et dure uniquement sur la période
du temps d’impact puis reprend sa valeur initiale.
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Emergence

La dynamique de la biomasse microbienne des sols à différentes échelles spatiales (portion
de parcelle, parcelle, exploitation, paysage) en fonction des pratiques agricoles et du climat
au cours du temps peut être analysée grâce à différentes cartes de visualisation au cours des
simulations. Plusieurs simulations avec des paramètres d’initialisation différents ont été lancées
au cours des étapes de calibration afin de se rapprocher le plus possible des données mesurées
sur Fénay en 2016 et en 2019.

Interaction

Les agents agriculteurs et les agents plantes (par le biais du stress hydrique conditionné par
l’évapotranspiration) impactent les agents microcells en déterminant une nouvelle valeur de
capacité d’accueil pour la biomasse microbienne des sols.

Stochasticité

Les impacts des pratiques agricoles ou du stress hydrique sont déterminés au niveau spatial
des parcelles. Ils sont calculés en tirant aléatoirement des valeurs de biomasse seuil dans la
distribution du groupe de l’arbre de régression correspondant à la pratique. L’impact de chaque
pratique correspond à la moyenne des valeurs de biomasse piochées dans les arbres correspon-
dant divisée par la moyenne de la valeur de biomasse théorique calculée au préalable par un
modèle prenant en compte uniquement les paramètres physico-chimiques. Par ailleurs, lorsque
de multiples impacts ont lieu sur la parcelle, l’impact est sélectionné aléatoirement parmi les
impacts piochés par et pour la parcelle.

Aspect collectif

Nous faisons l’hypothèse que l’impact d’une pratique agricole ou du stress hydrique est
homogène pour l’ensemble de la parcelle. Ainsi, les microcells suivront les mêmes tendances
d’évolution pour leur biomasse microbienne (augmentation, diminution, stabilité) au sein d’une
même parcelle.

Observation

Dans le but de pouvoir modéliser les dynamiques temporelles et spatiales de la biomasse
microbienne des sols et de mieux comprendre l’impact des pratiques agricoles et des itinéraires
techniques au cours du temps, certains paramètres du modèle ont dû être calibrés. Pour cela, les
sorties du modèle ont été choisies dans le but d’optimiser la capacité de prédiction du modèle.
Les résultats du modèle MAS²MIC permettent de mieux comprendre comment la biomasse
microbienne des sols évolue avec ou sans impact de pratiques agricoles ou de stress hydrique et
le temps d’impact de ces derniers. Dans ce contexte, l’impact du système de production et donc
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des itinéraires techniques choisis est pris en compte par le biais de la succession d’impacts de
pratiques agricoles au cours du temps. Une étape de calibration des paramètres de croissance a

et k ainsi que du temps d’impact des pratiques agricoles a été nécessaire.

5.2.3 Détails

Dans cette partie, nous développons plus précisément le modèle.

Initialisation

Le modèle est initialisé grâce aux données parcellaires (spatialisation des agents agricul-
teurs, plots et microcells), aux données de capacités des réservoirs hydriques en fonction de la
texture et de la profondeur des sols, aux mesures de biomasse effectuées en 2011 et aux don-
nées de pratiques agricoles appliquées sur les parcelles. Des données climatiques de la zone
géographique sont également renseignées notamment les hauteurs de précipitations ainsi que
l’évapotranspiration potentielle de Penman. Les caractéristiques relatives à la croissance de la
biomasse microbienne des sols (a le taux de croissance, k la capacité d’accueil et t le temps
d’impact) sont définies à cette étape pour chaque simulation. Les actions de chaque agriculteur
de la zone atelier de Fénay menées entre septembre 2011 (1er échantillonnage de la zone) et
septembre 2019 (3ème et dernier échantillonnage de la zone) sont renseignées. Ainsi, chaque
simulation de l’évolution de la biomasse microbienne des sols débute en septembre 2011 et se
termine en septembre 2019.

Données d’entrée

Les agents plots et microcells sont fournis grâce à des fichiers au format shapefile. La
biomasse microbienne des sols ayant été mesurée uniquement aux points de prélèvement, ces
mesures ont été interpolées (cf. résultats DUNN et al. 2021) et sont intégrées comme attributs
des agents microcells. Le climat ainsi que les pratiques agricoles sont quant à eux renseignés
tous les jours grâce à des fichiers au format csv.

Sous-modèles

Plusieurs sous-modèles sont utilisés au sein de ce modèle.

— Au niveau des agents plots :
• Les impacts de chaque pratique agricole sont piochés au sein de différents arbres de

décision créés grâce à la méthode RPART (Recursive Partitionning and Regression

Tree modelling). Le but du modèle étant de comprendre la dynamique de la bio-
masse microbienne des sols en fonction des pratiques agricoles, seules les parcelles
agricoles ont été conservées, les parcelles forestières ont été écartées de l’étude. Les
arbres binaires sont créés à partir des données à la fois quantitatives et qualitatives
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et permettent de scinder un jeu de données en plusieurs sous-espaces homogènes re-
présentés par les feuilles des arbres. Ainsi, le comportement de la biomasse peut être
expliqué selon plusieurs variables qui permettent de sous-diviser le jeu de données
en plusieurs groupes et indiquent ainsi les règles à implémenter dans le modèle.
Les pratiques agricoles ont été regroupées par leviers agronomiques (diversité de
cultures dans la rotation, travail du sol, fertilisation, usage de produits phytosani-
taires).

• Nous avons fait l’hypothèse que lorsque la plante est en stress hydrique, les commu-
nautés microbiennes des sols sont également en stress hydrique. Ainsi, une fonction
de pédotransfert pour le calcul du stress hydrique considérant 2 réservoirs hydriques
dans le sol (JACQUART et al. 1995) a été utilisée. Un réservoir superficiel sur les
20 premiers cm du sol et un réservoir profond sont considérés. Les réservoirs sont
remplis par le biais des précipitations (avec une priorisation pour le réservoir super-
ficiel) et l’eau diminue par le biais de l’évapotranspiration réelle calculée sur la base
de l’évapotranspiration de Penman multipliée par le coefficient cultural de la culture
en place selon la décade (10 jours) considérée.

— Au niveau des agents microcells :
• une croissance logistique schématisée par la figure 26 a été utilisée pour prendre en

compte la dynamique quotidienne de la biomasse microbienne équation (5.1)

(︃
dn

dt

)︃
= a× n×

(︂
1− n

k

)︂
(5.1)

Cette croissance s’applique tous les jours et peut être remplacée par la valeur seuil
suite à une pratique agricole ou un déficit hydrique durant le temps d’impact t. Les
valeurs de a et k sont fixes pour chaque simulation et ont fait l’objet d’une calibra-
tion. Un temps de réponse des micro-organismes aux pratiques t a également été
calibré en même temps que les paramètres de croissance. Une fois ce temps d’im-
pact passé, la capacité d’accueil recouvre sa valeur d’initialisation dans le but de
représenter la résilience du système. Le taux de croissance a ainsi que la capacité
d’accueil k d’initialisation ne changent pas au cours du temps au sein d’une même
simulation.

• Les sorties du modèle prédictif de la biomasse moléculaire microbienne des sols
en fonction des paramètres physico-chimiques des sols (HORRIGUE et al. 2016)
ont été utilisées. Les valeurs ont par la suite fait l’objet d’une interpolation spa-
tiale afin d’obtenir une valeur de biomasse de référence en fonction des paramètres
physico-chimiques des sols pour chaque agent microcell. Cet ajout permet de foca-
liser l’étude sur l’impact des itinéraires techniques agricoles sur la biomasse micro-
bienne.
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FIGURE 26 – Schéma théorique de la dynamique de la croissance microbienne en terme de
biomasse au cours du temps.

Lorsqu’il n’y a pas d’impact de pratiques agricoles, la biomasse microbienne suit une croissance
logistique avec un taux de croissance a et une capacité d’accueil k, 2 paramètres à calibrer. Lorsqu’une
pratique agricole est appliquée, la valeur de k dans l’équation (5.1) est ponctuellement remplacée par

une valeur seuil (valeur après impact) qui peut être supérieure ou inférieure à k. La biomasse
microbienne va alors croître selon les paramètres a le taux de croissance et k une capacité d’accueil
égale à la valeur seuil. Cette croissance va durer pendant un temps t (nombres de jours), le temps

d’impact qui est un paramètre à calibrer.

5.3 Calibration

D’abord, 100 000 simulations ont été lancées avec un algorithme génétique dans le but de
calibrer le sous-modèle de croissance logistique sur les parcelles forestières de Fénay. Ainsi
les couples de paramètres a (taux de croissance) et k (capacité d’accueil) ont été déterminés en
minimisant la RMSE (root mean square error, error quadratique moyenne, équation (5.2)).

RMSE =

√︃
1

n
Σn

i=1

(︂
ˆ︁yi − yi

)︂2

(5.2)

avec :
n = nombre d’observations
ˆ︁yi = valeur simulée pour l’observation i
yi = valeur observée pour l’observation i
Σi=1 =

Ensuite, 2 étapes de calibration supplémentaires ont été nécessaires pour affiner les para-
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mètres de croissance et déterminer le temps de réponse de la biomasse microbienne aux impacts
de pratiques agricoles et de stress hydrique, ces derniers ayant été considérés comme identiques,
peu importe l’impact considéré. 3840 simulations ont été lancées dans un premier temps puis
5250 autres ont permis d’identifier le couple de paramètres définitif.

La calibration du modèle présenté dans cet étude a nécessité 3 étapes distinctes :

— Une première étape consistait à calibrer les paramètres du sous-modèle de croissance :
a et k. Les bornes de ces paramètres ont été déterminées grâce à une étude à l’échelle
française (DEQUIEDT et al. 2011). Pour cette étape, un algorithme génétique a été utilisé
avec pour fonction d’évaluation la minimisation de la RMSE entre les valeurs observées
et les valeurs simulées au niveau des parcelles forestières.

— Une seconde étape consistait à calibrer ces paramètres de croissance ainsi que le temps
d’impact des pratiques agricoles et du stress hydrique sur les parcelles agricoles de
Fénay. Pour cette étape, 128 combinaisons de paramètres ont été testées et répliquées
30 fois avec des graines d’aléatoires différentes, ce qui a ainsi abouti à 3840 simulations.

— Une troisième et dernière étape a permis d’affiner ces paramètres afin d’optimiser la
capacité prédictive du modèle. Pour cette étape, 205 combinaisons de paramètres ont
été utilisées avec 25 réplicas pour chaque, ce qui a mené à un total de 5125 simulations.

Les gammes des paramètres calibrés à chaque étape sont recensées dans le tableau 3.

5.3.1 Calibration des sous-modèles

Afin de calibrer les arbres de décisions permettant de caractériser le comportement de la
biomasse microbienne des sols en fonction des pratiques agricoles, 70% du jeu de données
uniquement sur les parcelles agricoles ont été sélectionnés. Les arbres ont été construits grâce
à la méthode RPART et ont été évalués avant leur implémentation au sein du modèle. En effet,
afin de limiter le sur-apprentissage, une méthode d’élagage de l’arbre a été appliquée et ainsi,
seuls les arbres de décisions pour la fertilisation et l’usage de PPP ont été utilisés. Des tests
statistiques ont permis de déterminer une différence significative entre les catégories de travail
du sol (test de Kruskal-Wallis p-value < 0,05), ainsi lorsqu’une pratique de travail du sol est
appliquée, les valeurs de biomasse sont tirées dans la distribution au sein de la catégorie de
travail du sol considérée. Afin de limiter les valeurs extrêmes, cette valeur est piochée 30 fois.
Afin de calibrer les paramètres du sous-modèle de croissance logistique, seules les données
provenant des parcelles forestières ont été utilisées afin d’être dans des conditions sans impact
de pratiques agricoles. 100 000 simulations ont été lancées. Seules 14,06% de ces simulations
ont abouti à une valeur de RMSE différente de l’infini. Les simulations ayant obtenu les plus
faibles valeurs de RMSE correspondent à des simulations avec un taux de croissance a inférieur
à 0,75 µg.g−1(sol).jour et des capacités d’accueil k inférieures à 175 µg.g−1(sol). En tout, 8
couples a et k ont été sélectionnés (ceux dont la RMSE était inférieure à 45) et utilisés pour
calibrer le modèle principal de MAS²MIC.
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TABLE 3 – Gammes des paramètres calibrés à chaque étape.
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5.3.2 Calibration de la croissance de la biomasse moléculaire microbienne
des sols et du temps d’impact des pratiques agricoles

FIGURE 27 – Résultats de la 2e étape de calibration des paramètres.
La RMSE est représentée en fonction des paramètres considérés et en fonction de l’année

d’étude symbolisée par 2 couleurs différentes.

Sur la base de ces couples de paramètres de croissance, le temps d’impact des pratiques
a été calibré sur 70% du jeu de données agricoles de Fénay et les paramètres a et k ont été
affinés. Pour cela, 3840 simulations ont été effectuées, soit 128 combinaisons différentes des
paramètres a, k et t répliquées 30 fois.

Les temps d’impact testés étaient compris entre 7 et 112 jours avec un pas de 7 jours. Les
résultats obtenus nous ont permis de fixer le taux de croissance de la biomasse microbienne à
2.34x10−3 µg.g−1(sol).jour−1. Bien que les paramètres de croissance aient été pris en compte

page 147



Chapitre 5

par paires, un test a été appliqué lors du raffinement pour savoir si une capacité d’accueil plus
élevée (à taux de croissance égale) permettrait d’améliorer les prédictions de valeur de bio-
masse microbienne. Par ailleurs, la détermination du temps d’impact des pratiques à cette étape
semblait compliquée, une troisième étape a donc été nécessaire.

5.3.3 Affinement des paramètres de croissance de la biomasse molécu-
laire microbienne des sols et du temps d’impact des pratiques agri-
coles

Dans le but d’affiner les résultats obtenus notamment pour les paramètres k et t, 5250 nou-
velles simulations ont été lancées à partir des 70% du jeu de données des parcelles agricoles
de Fénay. Ces simulations correspondaient à 210 jeux de paramètres différents répliqués 25
fois. Les tendances d’augmentation de la RMSE avec l’augmentation de la valeur de capacité
d’accueil étaient prononcées. Au contraire, un temps d’impact élevé permettaient de minimi-
ser la RMSE. Cependant, la variabilité de la RMSE étant relativement forte avec des valeurs
de t élevées, la valeur avec la plus faible variabilité a été choisie : t =30 jours. Finalement les
paramètres qui ont été choisis pour la construction finale du modèle sont les suivants : a =
2.34x10−3 µg.g−1(sol).jour−1, k = 60 µg.g−1(sol) et t = 30 jours. Pour ce jeu de paramètres, les
valeurs de RMSE étaient en moyenne égales à 25,13 (minimum : 25,09 et maximum : 25,15)
en 2016 et en moyenne égales à 16,92 (minimum : 16,88 et maximum : 16,96) en 2019.

5.4 Evaluation - Validation du modèle

Une fois les paramètres du modèle calibrés, les valeurs simulées de la biomasse moléculaire
microbienne en 2016 et en 2019 ont été confrontées aux résultats observés sur la base des 30%
de données mises de côté. Les résultats sont montrés en figure 28.

La variabilité de la mesure de biomasse moléculaire microbienne a été déterminée comme
étant égale à plus ou moins 20% (BOURGEOIS 2015), le premier seuil de validité a donc été fixé
dans un premier temps à 20%. La figure 28 permet de montrer que la biomasse microbienne
simulée des sols a évolué entre 2016 et 2019 et est sensible aux pratiques agricoles.

Parmi les 66 points d’échantillonnage, 40% ont été correctement simulés en 2016 et 55%
en 2019. En considérant que les différents sous-modèles ont eux aussi leurs propres variabilités
associées, un second seuil de validité a été fixé à 30%. Dans ces conditions, 50% du jeu de
données de validation ont été bien prédits en 2016 et 66% en 2019. Les résultats de simulation
qui divergeaient de plus de 30% avec la réalité étaient des sites dont l’écart entre les valeurs de
biomasse microbienne d’initialisation et le 2e ou le 3e prélèvement avaient fortement diminué
ou augmenté. Par exemple, un des échantillons a été initialisé avec une biomasse microbienne
égale à 2.7 µg.g−1(sol) et sa biomasse en 2016 a été mesurée à 39.57 µg.g−1(sol). La valeur si-
mulée par le modèle MAS²MIC en 2016 était de 12,19 µg.g−1(sol), la valeur simulée était donc
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FIGURE 28 – Cross-validation sur 30% du jeu de données de Fénay en 2016 and 2019.
La ligne noire correspond à la droite d’équation y = x ; l’incertitude de la mesure de biomasse

moléculaire microbienne est représentée par les lignes bleues (± 20%) et les lignes violettes (± 30%).
La ligne orange en pointillés correspond à la valeur de capacité d’accueil k fixée à 60 µg.g−1(sol) pour

la simulation.
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en dehors du seuil de validité. De même, un des échantillons a subi une diminution drastique
de sa biomasse microbienne qui est passée de 77 µg.g−1(sol) en 2011 à 21.42 µg.g−1(sol) en
2016 avec une valeur simulée en 2016 égale à 69.90 µg.g−1(sol).

Le taux de croissance calibré est assez faible par rapport à celui observé pour certaines
espèces étudiées telle que Escherichia coli (ANDERSEN et al. 1980). Ce faible taux ne permet
pas une évolution rapide de la biomasse microbienne des sols. Cependant, les mesures de crois-
sance disponibles dans la bibliographie sont souvent calculées dans des conditions in vitro et
ciblent une espèce ou une communauté particulière. Il est possible qu’au sein des communau-
tés microbiennes des sols, certains micro-organismes aient un taux de croissance différent des
autres. Ainsi, WEISSMAN et al. 2021 ont pu différencier 2 groupes distincts dont les taux de
croissance étaient différents. Les auteurs ont mis en avant le fait que ces 2 taux de croissance re-
flétaient les stratégies de vie respectives de ces micro-organismes : les organismes copiotrophes
qui peuvent mobiliser rapidement les ressources de l’environnement et sont donc à croissance
rapide mais ont un taux de mortalité élevé et les organismes oligotrophes qui ont une croissance
plus lente et ont une forte affinité avec leur substrat. Par ailleurs, la capacité d’accueil calibrée
semble être dépendante de l’usage des sols : en parcelles agricoles la capacité d’accueil de la
biomasse microbienne est plus faible qu’en parcelle forestière. Ce constat est en accord avec
les données observées dans le cadre du RMQS (réseau de mesure de la qualité des sols), la
moyenne de biomasse microbienne des sols à l’échelle de la France étant égale à 38 µg.g−1(sol)
en parcelles agricoles et de 76 µg.g−1(sol) en parcelles forestières (DEQUIEDT et al. 2011)).
En moyenne, les biomasses microbiennes des sols observées à l’échelle du paysage de Fénay
sont plus élevées, ce qui permet d’expliquer la valeur plus élevée de capacité d’accueil. Ainsi,
pour approfondir cette analyse, une première discrimination doit être faite entre les communau-
tés microbiennes des sols forestiers et celles des sols agricoles. Par ailleurs, au sein de chaque
communauté, les micro-organismes ont plusieurs stratégies de vie (copiotrophes, oligotrophes)
donc plusieurs taux de croissance peuvent coexister au sein de la communauté. Il est possible
que les pratiques agricoles impactent différentiellement ces différentes communautés d’orga-
nismes. Dans le but d’améliorer les capacités prédictives du modèle, plusieurs modifications
doivent être apportées suite à une exploration plus approfondie.

5.5 Conclusion

Ainsi, les SMA semblent être adaptées pour la prise en compte des dynamiques des pro-
cessus du sol à plusieurs échelles spatiales et temporelles. Grâce à une approche de SMA cou-
plée à l’usage de différents sous-modèles et à une mobilisation de connaissances écologiques
ainsi que l’utilisation de données empiriques, le modèle MAS²MIC est capable de simuler les
dynamiques des communautés microbiennes en fonction des pratiques agricoles appliquées à
différentes échelles (parcelle, exploitation, paysage). Des améliorations sont à prévoir dans le
but d’optimiser ses capacités prédictives. Ce modèle a été construit de telle sorte que les va-

page 150



Un modèle de simulation multi-agents pour prédire les dynamiques de
l’abondance des communautés microbiennes des sols

riables en entrée notamment les pratiques agricoles et la biomasse en initialisation puissent être
changées facilement dans le but d’adapter le modèle à tout type d’utilisation. Cette architecture
va ainsi permettre dans un premier temps de vérifier son opérationnalité sur un jeu de données
externe dans d’autres contextes pédoclimatiques et dans un second temps, il pourra servir de
base pour un OAD qui sera proposé aux agriculteurs ainsi qu’aux acteurs du monde agricole
pour améliorer et partager les connaissances, et ainsi tendre vers une gestion durable des sols.
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Abstract

In the context of an increasing population, the reduction of arable areas and climate change, higher yield

are required in order to feed the planet. However, producing at a higher pace and increasing yields involve

agricultural practices that can have strong consequences on soil functionality and stability. The understanding

of soil processes and the capacity to predict their evolution over time is a burning issue in agriculture. As soil

microbial organisms are implied in many ecological processes that drive the ecosystem, it constitutes a good

indicator of soil quality. However, the prediction of soil microbial biomass at different space and time scales,

in particular in an agricultural context, are not easy to conduct. We used an Agent based Modeling (ABM)

that responds to the agricultural practices to evaluate the evolution trends at different scales. Acknowledged

data were represented by several sub-models and empirical data plus theoretical knowledge based approaches

were used. The created model required three calibration steps based on 70% of a database in an agricultural

landscape. The 30% left permit a cross validation of the model. Further evaluation analysis must be carried

out in order to identify model limits and its possible improvements and thus, introduce the model in a decision

support instrument for agricultural stakeholders.

Keywords: multi-agent system, soil microbial biomass, agricultural landscape, spatially explicit model

1. Introduction

In a context of a growing worldwide population and a decrease of arable areas, the sustainable use of

the soil is a major challenge. Agroecological practices may be the answer, by preserving soil biodiversity.

The abundance of soil microorganisms and their diversity constitute key indicator to evaluate soil quality [1].

Thanks to its high quantity (up to 1 billion cells per gram of soil) and diversity (up to 1 million species per5

gram of soil) [2], soil microorganisms involve in many different ecosystem services such as support nutrients

and water cycling, soil structural stability, plant health and plant productivity [3].

However, climate change and anthropogenic practices impact microbial activities. For example, tillage fre-

quency and more particularly plowing modify microbial communities, reduce bacterial diversity and biomass
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[4]. In addition, chemical inputs like fertilizers and pesticides add molecules on soil that deteriorate abun-10

dance, diversity and community composition of microbes [5, 6, 7]. Agroecological practices like reduced

tillage, lower chemical inputs and diversification of plant species in the rotation are able to increase both

microbial abundance and diversity [8, 9]. However, such practices are not easy to manage. In this context,

reliable models on agricultural systems should be constructed, tested and then shared with stakeholders from

the agricultural communities [10].15

Multi-agent simulation (MAS) is increasingly used for modeling in agriculture [11] and soil sciences. ABM

allows to build up realistic, multi-scale and end-user oriented model. It supports (i) the coupling of various

family of models evolving at different time/space scales [12], (ii) the integration of accurate experimental

data, (iii) the discussion between domain experts as an exchange media [13] .

Soil is a heterogeneous environment, where soil processes are dynamic over space and time and depend20

on the considered spatial scale. Soil processes including soil microbial dynamics have been studied thanks to

different approaches in particular analytical models that permit to describe the system and identify variables

and equations that govern system dynamics [14]. However, soil models are often focused on a specific process

and / or scale for a specific application [15], so they are not valid in other contexts. Also, one of the common

weakness of various soil models is the lack of communication between scientists, modelers, and domain experts.25

This issue begs the question: how can we model soil microbial biomass spatial and temporal dynamics

in order to share knowledge to stakeholders in the agricultural community? Soil microbial biomass depends

on deterministic filters : physico-chemical parameters like pH, percentage of clay, organic carbon, etc and on

agricultural practices like soil tillage, chemicals fertilizers, use of pesticides or the crop diversity. However,

those environmental filters are not sufficient to predict soil microbial biomass, random phenomenon can be30

observed. The exploration of the model through several simulations, coupled with bibliographic data and a

co-modeling approach is a suitable approach in order to do that. Simulation approach permits to describe

the real system at the individual’s scale in order to observe the system at multiple scales (from the smallest

like the individual to the biggest like the landscape). MAS can propose participatory models and permit to

exchanges with stakeholders. The main goal of this study is to help farmers to identify suitable and sustainable35

agricultural practices by predicting values of soil microbial biomass, a recognized bioindicator.This kind of

model must be representative, easy to handle and its content must be easily understandable. MAS appeared

to be a suitable modeling approach to understand and modeling soil microbial dynamics over space and time.

Several microbial dynamics model had been created thank to a multi agent-based modeling but was

conducted in in vitro conditions and focus on only one particular species like (Escherichia coli) [16] or40

Pseudomonades [17] and / or type (biofilms, human gut microbiome) [18, 19]. In this article, soil microbial

organisms (bacteria, archeae and fungi) were considered in in vivo conditions in soil. The main purpose of

this study is to present MAS²MIC (Multi-Agent System for modelling Soil MICrobial biomass), a new model

able to simulate soil microbial biomass dynamics at the landscape scale depending on farming practices, using

a MAS on field data coupling with equation-based model from ecological concepts.45
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Figure 1: Green plots symbolized forest plots while yellow plots correspond to agricultural plots. Crosses indicates a sample for

the cross-validation (30%) and rounds indicated a sample use for the calibration (70 %) of the model.

2. Material and methods

Study case. Field data were obtained on a monitored 12 km2 landscape located in Fénay (47◦14′37′′N ,

5◦03′36′′E, Burgundy, France). This landscape is composed approximately of 30% of forest plots and 70% of

agricultural plots represented in Figure 1. Farming practices (date, type of actions, farming tool used, applied

dose, recommended dose, seeded crop, harvesting) are precisely recorded since 2004. More details can be50

found in Dunn et al (2021) [20]. 267 sites were sampled across all the area in 2011, 2016 and 2019, based on a

regular 215 x 215 m grid plus 30 randomly distributed sites. 33 sites belonged to forest plots and 224 belonged

to farming plots. For each sample, soil molecular microbial biomass and soil physicochemical characteristics

was analyzed. Soil DNA was extracted by the GenoSol platform, Dijon, France (https://www2.dijon.i

nrae.fr/plateforme_genosol/) following the protocol extraction in Constancias et al., 2015 [21]. Soil55

microbial molecular biomass correspond to purified crude DNA using a Nucleospin Soil PCR purification kit

(Macherey Nagel, Illkirch, France). It was quantified on 1% agarose electrophoresis gels against serial dilutions

of calf thymus DNA (Bio-rad, Hercules, CA, USA). Soil physicochemical parameters were determined by the

Laboratoire d’analyse des sols d’Arras, Arras, France (https://www6.hautsdefrance.inrae/las) following

the protocols NF ISO 10 390 for pH, NF ISO 10 694 for organic carbon (SOC, g.kg−1), NF ISO 13 878 for60

total nitrogen (TN, g.kg−1) and NF ISO 11 277 for clay, silt and sand percentages.

Gama platform [22] is a well candidate in order to model soil microbial biomass at the landscape scale.

It permits to provide an integration of GIS data, multi-scale models, cognitive agents architectures and

3
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participatory modeling [13]. For this study, the MAS²MIC model was first initialized with Fénay data in

2011. Then, several simulations permit the calibration of soil microbial growth parameters and time of impact65

of agricultural practices and water stress. The calibration step could be afford thanks to soil microbial biomass

data measured on the 2 other sampling campaigns (2016 and 2019 and based on an iterative launching of

several simulations). Furthermore, results permit to observe the variation of soil microbial biomass depending

on different input parameters and permit a first exploration of the model.

Background. A previous study on Fénay landscape [20] showed that soil microbial biomass was heteroge-70

neously distributed at the landscape scale and this spatial distribution remained stable over time. Mean soil

microbial biomass did not change over time at this scale. However, local variations of biomass values were

observed between years. Soil microbial biomass is mainly driven by deterministic processes: the environment

selects the individuals in each specific ecological niche. According to Hutchinson’s definition, an ecological

niche is a volume where each dimension represents a resource (food or substrate or spatial habitat etc) or75

an environment condition (temperature, humidity, etc). These environmental conditions and resources are

limiting for living organisms so that their spatial distributions are conditioned by ecological niches. The study

revealed a dependence of microbial biomass to agricultural practices which can modify both soil resources

and environment conditions. It also highlights cumulative and previous effects of crop and historical farming

practices. Yet, soil physicochemical parameters were stable over time at the landscape scale, local biomass80

variations should be imputed to farming management. So, a higher or a smaller farming intensity should

change microbial biomass over time. However, the effect of the succession of agricultural practices is different

from the sum of each impact. With a MAS approach, levers of sustainable soil management should be more

easily identified. Models in agriculture are increasingly used for helping decisions and sharing knowledge.

Stakeholders in the agricultural community rely on these king of model to ensure a smooth transition to85

sustainable use of soil. In order to evaluate the effect of agricultural management on soils, we developed a

model in order to characterized soil microbial biomass temporal dynamics depending on agricultural practices

and climate (here water deficit) over time. To do so, several sub-models presented in details in the ODD part

were used : a CART (Classification And Regression Trees [23]) method, a predicted model of soil microbial

biomass based on physicochemical parameters [24], a pedo-transfer function in order to evaluate the number90

of days of water stress and finally a logistic equation-based growth model.

3. Model (ODD protocol)

In this section, the model is described following the Overview, Design concepts and Details (ODD) protocol

described by Grimm et al (2006) [25], updated in 2010 [26].

4
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Figure 2: UML class diagram of the model
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3.1. Overview95

3.1.1. Purpose

The purpose of this model is to simulate soil microbial biomass dynamics depending on the farming

practices from plot to landscape scales over time.

3.1.2. Entities, state variables and scale

This hybrid model was created based on an agent-based approach coupling with equation-based model100

and was supplemented by ecological concepts and other sub-models. The environment was defined based on

the shape file of Fénay landscape and was subjected to external factors like rainfall which could interact with

plant and modify soil microbial biomass. In this model, different agents were considered (figure 2):

• Farmers agent – Farmers are represented by a farm with a unique ID and includes several plots so that

each farmer own several agricultural plots over the landscape. Farmers have to manage their soils and105

apply farming practices based on real practices applied at Fénay landscape between 2010 and 2019.

• Plot agents – Plots can be distinguished by their land use (opposition between forest and agricultural

plots). Each agricultural plot is owned by one farmer agent and thus, can be impacted by farming

practices. All plots agents together constitute the model environment.

• Microcells agents – Microcells entities measure at most 30m per 30m (minimum distance between two110

sampled sites) and are adapted to the shape of plots (limits between plots, exclusion of roads and

rivers). Each microcell agent contains information about soil physicochemical properties (SOC, TN,

pH, texture, elevation, soil depth, water-holding capacity). The water-holding capacity was divided

in two compartments: WHC1 (0-20 cm depth) and WHC2 (from 20 cm depth to the bottom of the

soil profile). Only the WHC1 was considered in order to calculate the number of days of water stress.115

It also contains soil microbial characteristics, in particular soil molecular microbial biomass that will

evolve uniformly in the plot agent over time.

• Plant agents – Plant agents permit to represent the crop cultivated at the plot level. Each plot agent

can have one type of plant over it. This plant takes up water and release it into the atmosphere via

evapotranspiration depending on the decade of the year (10 days per 10 days). Rainfall at the landscape120

scale (environment of the simulation) can fill water-holding compartments, in priority WHC1.

3.1.3. Process overview and scheduling

Simulation step is set with a daily timescale and last approximately 2 hours. Processes are executed as

follows:

1. Farmers agents apply their farming practices (actions agents) on their fields (agricultural plots agents).125

6
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2. Actions impact on agricultural plots. Biomass behavior was defined based on a recursive partitioning

and regression trees. A threshold value of biomass is picked randomly in the corresponding tree leaf

distribution and applied to the biomass of each microcell agent concerned.

3. Microcells agents grow according to specific parameters that was calibrated (see below) and according

to the impact of actions if necessary.130

4. Water deficit is calculated in each microcell agent thanks to a pedotransfer model based on a two

water-holding capacity hydrological model [27] described below (see 3.3.2).

5. Parameters are updated for each agent, depending of the actions of the day and growth parameters.

3.2. Design concepts

3.2.1. Basic principles135

Due to (i) the huge number of microorganisms evolving in a soil (nearby 1e109 individuals.g−1 of soil),

(ii) and the objective of the model, each bacteria or fungi, could not be represented as individuals; They

should be describe with a population oriented point of view inside spatial entities animated by processes

[14]. Soil microorganisms are represented by microcells agents: 30 m length X30 m height X20 m depth

cells qualified by a daily behaviour. Various studies showed that microbial communities are impacted by140

agricultural practices such as: (i) tillage [28, 4], (ii) mineral fertilizer inputs [29, 30], (iii) pesticides [5, 6], (iv)

or the crop rotation [31, 29]. These agricultural practices modify the ecological niches of bacteria and fungi,

and thus lead to the variation of soil microbial biomass mainly due to determinist processes. The model

MAS²MIC presented in this study is based on results obtained thanks to the monitoring of Fénay landscape

(Burgundy, France) where agricultural practices are known in details since 2004 and soil physicochemical145

properties and microbial biomass were measured in 2011, 2016 and 2019. The simulated results of the model

were confronted to observed biomass values. In particular, we hypothesis that soil microorganisms grow

following a logistic equation-based model where microbial biomass growth parameters had do be defined.

The growth rate is assumed to be constant over time whereas the carrying capacity which reflect microbial

habitat capacity was impacted by agricultural practices and water stress. Impacts of farming practices and150

water stress were modeled thanks to recursive partitioning and regression trees. Bibliographic research also

permitted to ensure results given by the the model.

3.2.2. Emergence

In order to identify the emergence of microbial biomass dynamics at different spatial scales (microcells,

plots and landscape scales) in regard to farming management, a visualization map of microbial biomass can155

be displayed throughout simulations. Calibration were led first by searching soil biomass growth parameters

that fit better to the Fénay calibration database and determining impacts of each farming practices based

on recursive partitioning and regression trees. After this calibration step, outputs data can be compared to

the measured data at Fénay landscape in September 2016 and September 2019. Spatial maps outputs can

also be compared to interpolated data on Fénay.160
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3.2.3. Interaction

Farmer and plant agents (via water stress) can impact microcells agents and in particular their microbial

biomass.

3.2.4. Stochasticity

Agricultural practices and water stress can both impact soil microbial biomass. However, this impact can165

be different even if soil properties and farmers’ actions are identical. The impact value is randomly picked in

a given distribution in the corresponding leaf decision tree, so that the impact of one practice will not always

be the same. In order to restrict extreme values, each impact value is picked 30 times, the impact correspond

to the mean of obtained values.

3.2.5. Collectives170

We hypothesized that a farming practices on a single farm parcell (represented by the plot agents) had

the same impact for all the plot. So, microcells agents owned by the same plot agent will follow the same

evolution of their microbial biomass (increase, decrease, stable) at the same time.

3.2.6. Observation

Model outputs were chosen in order to calibrate the model and to obtain predicted values of soil microbial

biomass close to those observed. The results of MAS²MIC model can permit to understand how soil microor-

ganisms grow over time and how much time last different agricultural practice over soil microbial biomass.

The impact of farming management which is composed by the different agricultural practices chosen by the

farmers must be represented by the successive impacts of each practice over time. To do so, growth parame-

ters of the model must be calibrated and explored: a the growth rate and k the carrying capacity. Maximum

and minimum of both parameters were determined and 100,000 simulations were launched with a genetic

algorithm exploration in order to search best parameters compared to measured data on Fénay landscape.

Best paired parameters were selected by minimizing the RMSE (root mean square error, Equation 1).

RMSE =

√
1

n
Σn

i=1

(
ŷi − yi

)2
(Equation 1)

where:175

n = number of observations

ŷi = the predicted value for the i observation

yi = the observed value of the i observation

Then, 3840 simulations with different time impact (from 7 days to 112 days, every 7 days; 30 replicates180

each) were led in order to determine the response time of microcells agents to farming practices and water

stress. Results were saved for each simulation in order to study and compared both global spatial distribution

and biomass predicted as compared to real values in September 2016 and 2019 only on 30% of Fénay datasets

8
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left. 5250 more simulations permit to refine the results of the calibration. A total of 338 different sets of

parameters were explored and permit to calibrate the model and explore its responds depending on growth185

parameters and time impact of practices.

3.3. Details

3.3.1. Initialization

The model was always initialized with the information obtained on Fénay landscape on September 2011. It

concerned the shape of the environment, the number of farmers, plots, microcells and plants agent. Microbial190

biomass growth characteristics (a, k, time of impact t) were explored by changing their value for each

intitialization parameters simulation.

3.3.2. Input data

Farmers and microcells agents were provided as shapefiles. Soil physicochemical properties and microbial

biomass was determined for each microcells agent based on measured data and interpolated values. Actions195

correspond to each real farming practice led by farmers between September 2010 and September 2019 and

were provided as csv file. Microbial biomass simulation started on 25th of September 2011, date of first data

sampling and simulation is run until 25th of September 2019, date of the third (and last) data sampling. At

the same time, rainfall and Penman evapotranspiration are given daily on the same period.

3.3.3. Submodels200

First, microbial biomass behavior depending on agricultural practices and water deficit had to be defined.

To do so, a Recursive Partitionning and Regression Tree modeling method (RPART) was used. In order to

understand agricultural practices impacts on soil microbial biomass, only agricultural plots were selected over

the landscape. Agricultural practices were categorized in 4 agronomic leverage: crop rotation, soil tillage, use

of chemical fertilizers and use of chemical pesticides. For each class, corresponding variables were selected and205

permit to create respective trees. Those trees are binary trees that can be created based on both quantitative

and qualitative variables. It permits to split the data into multiple homogeneous sub-spaces represented by

the leaves of tree. The results can be used as a set of rules in order to predict the outcome variable (here,

microbial biomass). An example is showed in figure 3. In order to avoid over-fitting, pruning was applied to

trees depending on the cp (complexity parameter). Basically, pruning tree permit to avoid split that does210

not improve the overall quality of the representation tree. Then, the distribution of the biomass for each leaf

represented by the histogram were reported as rules in the multi-agent model in order to pick a threshold

value of microbial biomass for agricultural practices when applied. This value is compared to a reference

value calculated based only on the physicochemical parameters thank to the model created by Horrigue et

al. (2015) [24] at the France scale.215

9

Chapitre 5

page 160



Tree before pruning

Tree after pruning

Check overfitting

pruning

Implemented in GAMA in if else condition form

A

B

Figure 3: The A part presents the tree before pruning and its complexity parameter checking. The B part presents the final tree after

pruning and the distribution of the biomass for each final leaf. the blue histogram corresponds to the distribution of soil microbial

biomass in the first group created by the tree (first leaf), the orange one correspond to the second one.
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As the crop rotation and the tillage variables did not lead to a valid decision tree, an other method had

ot be defined for those agricultural classes. These classes are composed of only one qualitative variable. As

the soil microbial biomass did not follow a normal distribution, a kruskall-wallis test was applied in order to

figure out if one or more plant and tillage categories could be distinguished from the others. The kruskall-220

wallis test was not significant for plant categories (p value = 0.2138, figure 4). On the contrary, at least one

tillage category was different from the others (p value = 0.003, igure 5). So, the distribution of each tillage

categories were used in order to pick a threshold value when a tillage practice is applied on an agricultural

plot.

Figure 4: Boxplot representing soil microbial biomass in agricultural plots depending on tillage categories

Figure 5: Boxplot representing soil microbial biomass in agricultural plots depending on tillage categories

Furthermore, microbial biomass growth had to be determined whenever an agricultural practice was225

applied or not. For this, a logistic equation-based model was used in order to determine growth parameters
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of soil microbial biomass for each microcells agent (Equation 2).

(
dn

dt

)
= a× n×

(
1 − n

k

)
(Equation 2)

Parameters a (the growth rate) and k (the carrying capacity) were found based on a genetic algorithm

exploration. Then, time impact is seeking based on an exploration of the model. As soil micro-organisms

can grow even when there is no impact from agricultural practices, growth were permit at anytime of the230

simulation in any land use but with fixed growth parameters (for one simulation, a and k parameters did not

change over time).

Another sub-model that permit to calculate water deficit for plant each year was incorporated to the

model. This sub-model is based on a division of soil water-holding capacity into two compartments [27]

where precipitation, evapotranspiration and soil texture is taking into account. In this study, when the235

first water-holding capacity (WHC1, shallow, 20cm deep) was empty, plant and thus micro-organisms were

considered in a water stress context. The number of days of water stress on a sliding window of one year

were considered in order to calculate the impact of water stress on soil microbial biomass thanks to recursive

partitioning and regression tree.

4. Results240

An exploration of the possible values of microbial growth parameters had to be led in order to identify

which set of parameters can permit to obtain (or tend to) the observed data. To do so, 70 % of Fénay database

was used (except for the first calibration step were all forest plots were taken into account). First, growth

parameters a and k must be chosen before determining the time impact. An iterative process simulation

was led in order to first calibrate a and k couples and then refine their values and determinate the time of245

agricultural practices and water deficit impacts on soil microbial biomass for the overall model. The several

steps and the range of parameters are summarized in table 1. This exploration was performed using the

GAMA platform (1.8 version) and R (3.6.3 version). The package gamar https://r-and-gama.github.

io/gamar/ was used in order to generate the experiment plan. The simulations were executed in batch via

the cluster of the computing center (mésocentre de calcul) of Franche-Comté University. Thirty cores were250

allocated to this project, the first 3840 simulations lasted 330 days and the others 5520 took approximately

450 days (one simulation last about 2 hours).

4.1. Experimental design

The first step consisted in a calibration of the sub model for microbial growth. An exploration permit to

constrain values for a and k parameters. In order to do that, soil microbial biomass only from forest plots255

was selected. Based on these data, growth parameters a and k had to be determined thanks to a logistic

equation-based model (Equation 2).
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Table 1: Range of parameters at each calibration step.
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The maximum and the minimum of the carrying capacity were assessed by the maximum and minimum

values (1 to 379 µg.g(soil)−1) of soil molecular microbial biomass at Fénay landscape, all plot types and all

sample years together. As microbial biomass does not identified a number of individuals but a quantity in260

µg per gram of soil, a the growth rate cannot represent a number of new individuals per time unit (day) but

a quantity. Furthermore, a large majority of microorganisms cannot be cultivated (between 90 and 99%).

Those who are cultivable can grow fast, depending on the environment (temperature, humidity, nutrients

quantity and accessibility). For example, in optimal conditions, the bacteria Escherichia coli can divide every

20 min and so the growth rate of the population measured in individuals per hour can be between 0.2 to 1.3265

units per hour [32]. Unfortunately, it could not be assumed that this bacteria can represent soil microbial

organisms growth well. So, a large panel of possible growth rate values was prospected in this study from

1x10-3 to 10 µg.g(soil)−1. This first step was led thanks to a genetic algorithm from a population of 44

sampling points were soil microbial biomass is known for 3 dates so 2 periods of growth were selected (from

September 2011 to September 2016 and from september 2016 to september 2019). The objective function270

(fitness) was based by minimizing the root mean square error (RMSE) between observed and modeled values

obtained with the different growth parameters a and k. This step was implemented on the Gama Platform

software only.

The second step consisted in the calibration of the model by adding the impact of agricultural practices or

water stress and their time impact on soil microbial growth. Based on the best couple of a and k parameters275

that minimize the RMSE, 16 time impact t parameters were tested with 30 replicates each, giving a total

of 3840 launched simulation. Based on these simulations, an analysis of the stability of the results were

assessed using 30 replicates of one set of parameters (a = 2.39823 10−3 µg.g(soil)−1.day−1, k = 64.07298

µg.g(soil)−1, t = 7 days). In order to refine this calibration on agricultural plots, 5225 simulations were led

based on a fixed growth rate a leading to 205 possible combinations of carrying capacity k and time impact280

t (25 replicates each).

Finally, based on the best set of parameters, a cross-validation was led on the 30% of the data left. As

a focus was done on the effect of agricultural practices on soil microbial biomass over time, forest sampling

points were not taken into account.

4.2. Calibration285

The calibration of the present model consisted in first the calibration of the sub-model of soil microbial

growth, then a calibration of the soil microbial growth in an agricultural context and finally a third step to

refine results of the model parameters.

4.2.1. Calibration of the sub-model logistic growth

Concerning the calibration of the sub-model logistic growth, 100,000 simulations were launched. The290

figure 6 presents the results of the 100,000 simulations obtained with the genetic algorithm. Only 14,06%

of the results led to a suitable solution (RMSE equal to a finite value). For those simulations, the growth
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Figure 6: Results for the first step

rate was systematically under 3.25 µ g.g(soil)−1.day−1. Among the finite values of RMSE, the minimum

value was about 35.89 while the maximum was about 326.22. The set of parameters that has obtained the

smallest values of RMSE were those with a a parameter under 0,75 µ g.g(soil)−1.day−1 and a k parameter295

under 175 µ g.g(soil)−1. 8 couples of a and k parameters permit to obtain a RMSE under 45, so those 8 set

of parameters a and k were chosen as couples in order to calibrate the model on agricultural plots.

4.2.2. Calibration of soil microbial biomass growth

In this step, the impact of agricultural practices and water deficit on soil microbial biomass was added.

The time that these impact last on soil microbial biomass was unknown, so 16 different time impacts were300

tested from 7 to 112 days with a step of 7 days. Results are shown on figure 7. Among the possible growth

rate parameters, boxplots clearly show that the smallest RMSE is obtained with a small a parameter under

1x10−3 µg.g(soil)−1.day−1 either in 2016 or 2019, the best results were obtained with a a equal to 2.34x10−3

µg.g(soil)−1.day−1. With a higher value of a, the RMSE increased and was more variable, which lead to

more errors in the predicted values and an unstable results. As a and k parameters were considered by305

paired, the best carrying capacity was the one associated to the best a parameter : k = 64.07 µg.g(soil)−1.

However, other paired parameters a and k could be used. The carrying capacity depends on the habitat

of the microorganisms: as forest can host more microorganisms, the k parameter that fit best forest data

was equal to 145.08µg.g(soil)−1. Thus, several carrying capacity must be evaluated in order to model soil

microbial biomass in agricultural and forest plots. However, as the main goal of the present model is to310

predict the impact of agricultural practices on microbial biomass, we choose to focus our analysis only on

agricultural plots. Regarding time of the impact, a huge variability was observed depending on the other

parameters of the simulation. However, the decrease of the RMSE can be highlighted as a trend for values
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Figure 7: Results of the calibration of each parameters. The RMSE is represented depending on the parameter and the considered

year symbolized by different colors.

of t under 35 days. In order to refine the calibration of the model, a parameter was fixed and several k and

t parameters was evaluated in the third step.315

4.2.3. Refining of soil microbial biomass growth and time impact of agricultural practices

This third step permitted to refine the calibration for k and t parameters with a fixed value of a in an

agricultural context. Results in figure 8 concern agricultural plots only. The trends were more pronounced at

this step and showed that a smaller value of k parameter permitted to obtain better results by reducing the

RMSE. On the contrary, better results had been found with a higher time of impact. Also, the variability of320

the RMSE was smaller with a t equal to 30 days than the other values tested. Finally, the set of parameters
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Figure 8: Results of the refine calibration of k and t parameters. The RMSE is represented depending on the parameter values

and the considered year symbolized by different colors.

that seems to minimize the RMSE in the prediction of soil microbial biomass in an agricultural context and

limited the variability of the result was the following : a = 2.34x10−3 µg.g(soil)−1.day−1, k = 60 µg.g(soil)−1

and t = 30 days. For this set of parameters, the mean RMSE for microbial biomass values in 2016 was on

average about 25.13 with a minimum of 25.09 and a maximum of 25.15 over the 25 repetitions and in 2019,325

RMSE was a little bit smaller with an average of 16.92, a minimum of 16.88 and a maximum of 16.96. Other

parameters could be used as indicators in order to choose the best set of parameters. Globally, they all

followed the same trends and indicated that parameters cited above are the most accurate. For example, like

the RMSE indicator, the difference between observed simulated values was taking into account and must tend
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to zero. For this set of parameters, the mean difference between observed and predicted values was about330

-2.66 for values in 2016 and -4,87 for values in 2019. Furthermore, the correlation between the observed and

the predicted values should normally tends towards 1. However, this correlation was weak because of the

forcing effect of the sub-model microbial growth that force the values to tend towards the carrying capacity.

The mean of this correlation was about 0.17 in 2016 and 0.45 in 2019. These indicators show that the model

was able to better predict microbial biomass in 2019 than in 2016, based on the selected set of parameters.335

4.3. Model stability analysis

The model stability was determined based on a specified set of parameters picked in the second step of

the calibration. Based on the 30 launched replicates, variance of the RMSE for the microbial biomass in 2016

was identified depending on the number of launched simulations. For each taken number of simulation, all

the different combinations had been identified. As it may represent a large number of possible combinations,340

10,000 random combinations were sampled over the possible ones (or less when it was not possible). The figure

9 presents the result of the maximum and the minimum variance of the RMSE over data in 2016 depending

on the considered number of simulations. The variability of the results is reduced with the increase of the

number of simulations. However, the variance seems to be more stable from 20 to 25 simulations. In any

case, the variance of the RMSE was really small with a maximum of 6.39x10-5 and a minimum of 6.16x10-10,345

indicating that the predicted values of microbial biomass across the different simulations, with a given set of

parameters, is relatively stable. The same trend was obtained based on the RMSE in 2019 (data not shown).

Figure 9: Variance of the RMSE of soil microbial biomass depending on the number of simulation
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Figure 10: Cross-validation on 30% validation data in 2016 and 2019. The black line correspond to the 1:1 line (y=x); uncertainty

of the microbial biomass measures are represented by blue lines (±20%) and purple lines (±30%). The orange dotted line

correspond the the carrying capacity k.

4.4. Cross validation and ecological result analysis

The 30% part of the data permit to cross-validate the result of the model. The figure 10 permits to

visualize the results of predicted data compared to observed data in sampling year 2016 and 2019. Obtained350

results based on the microbial molecular extraction method has 20% of variability ([33]), so a first validity

threshold was fixed at 20%. Among the 66 sampling points that has been set aside for the validation, 40%

were well predicted. Considering that sub-model have also its own variability, the threshold validity for the

present model could be defined at 30%, so that 50% of the data were well predicted. In 2019, 66% of the data

were well predicted (with a variability of 30%). Values that could not be well predicted were those with high355

time differences. For example, the main part of points that were underestimated by the model were those

with a biomass that have more than doubled between two sampling dates. Also, as the carrying capacity

define a threshold for the microbial growth, in most cases values tend to be equal to k parameter.
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Figure 11: Spatial distribution of the predicted values of microbial biomass in 2016 and 2019

Spatial distribution of predicted values of soil microbial biomass in 2016 and 2019 are represented in figure360

11. An heterogeneous patchy distribution can be observed for both years at different scales (microcells, plots,

landscape). The model permits to recreate the spatial distribution of soil microbial biomass that can be

observed for the landscape [21] or at smaller scales like plots ([34]). Small variations are observed between

2016 and 2019 and this is consistent with the observed data.

5. Discussion365

This model was constructed in an iterative way. First, the goal of the model was defined and the architec-

ture was set up using a coupling approach, mixing theoretical concepts and measured data. Second, several

simulation steps were necessary in order to calibrate the present model: one calibration of the sub-model soil

microbial biomass growth and two steps for the calibration of the model. The two last steps were not ex-

haustive and were carried on an exploration of the main parameters of the evolution of soil microbial biomass370

confronted with empirical data on a landscape, monitored over about 10 years. Parameters that best fitted to

the data were selected based on the RMSE criteria. Last but not least, a data set dedicated to the validation

step was confronted to the simulation results based on the selected parameters. The protocol ODD permits

to define the objectives, the organization of the model, its agents and their different characteristics and

behaviors. At this step, data from the monitoring landscape concerning agricultural practices, soil physico-375

chemical parameters and measured molecular microbial provided a baseline in order to define the behavior of

the microbial biomass evolution. As the goal was mainly to evaluate the effects of agricultural practices on
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soil microbial biomass, the calibration step were refine only on agricultural plots. Within these agricultural

plots, microcells agents could have their microbial biomass evolving daily in response to agricultural practices

and water deficit. In agricultural plots, fitted microbial growth rate was relatively slow compared to the one380

observed for example for Escherichia coli [32] bacteria. This growth rate is not easy to interpret because

most often, study are focused on one particular specie or condition. Moreover, data are usually measured

in vitro and only on cultivated microorganisms which represent only a few percentage of bacteria, archeae

and fungi present in soils, whereas in the present study, data collection was in vivo. However, this slow

growth rate can be explained by the small variation of physicochemical parameters over time, so ecological385

niches are nearly unchanged. Moreover, laboratory experiment uses specific growing medium where food

and habitat are restricted whereas in soil, numerous interactions permit a renewal of trophic resources. A

recent study [35] found that two different life strategies of microorganisms corresponding to copiotroph and

oligotroph life styles, exist and lead to two different growth rates. Copiotroph prokaryotes rapidly assimilate

nutrients when available but also present a higher mortality rate when there is no resources, so they have a390

fast growth rate whereas oligotroph prokaryotes grow more slowly and are more resistant to stress but used

to have great affinities for their substrates. However, their study based on genes could correspond to the in

vivo environment, but each gene was taken separately. Concerning the present study, it was not possible to

identify a specific strategy for the entire microbial community. Nevertheless, microbial communities growth

is probably different between forest and agricultural plots as various best fitted carrying capacity values were395

obtained for each land use. Growth rate should probably remain the same (as the second step considered

all the plots) but the carrying capacity should be higher in forest plots than in agricultural plots. At the

french national scale, the mean biomass values observed in the context of the French Soil Quality Monitoring

Network (RMQS) was about 38µ.g(soil)−1 in cropland and about 76µ.g(soil)−1 in forest. At landscape, soil

microbial biomass values observed were slightly higher, so that the carrying capacity was about 60µ.g(soil)−1.400

Furthermore, the cross-validation suggests that maybe some agricultural practices can rapidly increase or de-

crease the microbial biomass so the growth rate could be modulated. In the same way, the time impact for

each agricultural practice was considered identical for all type of practices. However, some practices could

impact over a longer or a shorter time than other type of practices.

Concerning agricultural plots, the model was able to predict values in up to 55% of the cases. Bad405

predicted values correspond to samples where the soil microbial biomass increased or decreased more than 2

times between the 2 observed dates, so the growth rate could not permit to reach the measured value. This

weak point suggests that the growth rate and carrying capacity could be modulated by the practices and /

or the model does not allow enough stochasticity in the variation of the biomass when an impact is picked

up. A way to improve this aspect should be that each practice could change the growth rate and the carrying410

capacity and could have an effect over longer or fewer days. This modification could be inserted regards

to theoretical concepts like the resistance and the resilience of the microbial community after a disturbance

like soil tillage or chemical pesticides uses. In fact, chemical inputs are not easy to interpret because it
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adds molecules on soil that can help microorganisms (resources) or on the contrary delete them (biocide)

[5, 6] with a effect that could last for short to long period. Thus, these practices could last over different415

periods so bibliographic research must be put in regards to this study. Predicted values of microbial biomass

displayed a heterogeneous distribution over space. It corresponds to the spatial patterns usually expected

for soil microbial biomass at different scales [21]. So MAS are very suitable for modeling spatial ecological

processes [36]. Future improvements of the model must not disrupt this patterns. In that way, it should be

better to model soil microbial biomass also in forest plots so that the spatial distribution at the landscape420

scale can be preserved. To go further, several modifications should be tested and implemented in the model.

Other validation steps must be applied on completely external data in order to analyze the results in another

pedological context and with different agricultural practices and thus have another validation of the model.

It also permits to explore the validity range of the model. A further exploration should be led in order to

improve the model so that it can be used as decision support instrument. Furthermore, as the model was425

constructed on agricultural practice applied on Fénay landscape which is mainly conventional management,

a sensitivity analysis depending on agricultural practices should be led in order to analyze the response of

the model and its range validity. A participatory approach can be employed in order to confront the model

to expert advice. SMA and in particular those created with Gama Platform are adapted to the participatory

modeling [13] and can permit to have another look on the model. This work is necessary to understand the430

challenges around the creation of this type of model and exchange with stakeholders.

6. Conclusion

Models based on multi-agent systems are able to afford dynamics of soil processes across several spatial

scales over time. Thanks to SMA, a model capable of predict the dynamics of soil microbial biomass facing

the effect of agricultural practices and water deficit was modeled. To do so, a coupling approach where435

ecological concepts and empirical data based on a landscape monitored for 10 years were used. Simulated

values of soil microbial biomass respond to the impacts without damaging the spatial organization of soil

microbial communities. Gaps have been identified and will be managed by further exploration. This study

may constitute a first step for the future of the agricultural management and can help the transition for a

sustainable use of agricultural soil.440
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Supplementary material

Decison tree in water deficit conditions

Figure 12: Decision tree for the impact of water deficit on soil microbial biomass
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Decision tree for pesticides uses conditions

Figure 13: Decision tree for the impact of pesticide use on soil microbial biomass
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Chapitre 6

Dans ce chapitre, le modèle MAS²MIC présenté précédemment est testé sur un jeu de don-
nées externe à celui qui a été utilisé pour sa création. Cette analyse permet d’évaluer la généri-
cité du modèle dans d’autres contextes pédoclimatiques et face à d’autres itinéraires techniques.
Dans un second temps, deux ateliers participatifs ont permis à la fois d’explorer le modèle en
testant des itinéraires techniques différents et de s’assurer de la prise en main de l’interface et
de la compréhension du modèle et de ses sorties.

6.1 Évaluation du modèle sur un sous-échantillon des par-
celles du REVA

Quel que soit son domaine d’application, un modèle peut être utilisé de manière sérieuse
et dans de bonnes conditions s’il a fait l’objet d’analyses préalables. Nous parlons générale-
ment de validation, la méthode la plus simple consistant à confronter des données observées
aux données simulées, le modèle pouvant être considéré comme valide lorsque les valeurs si-
mulées sont proches des données observées. Mais cette validation sur des données mesurées
n’est souvent pas suffisante pour pouvoir se servir d’un modèle en toute confiance. En effet, les
sorties du modèle peuvent être proches des valeurs mesurées sans pour autant que les processus
modélisés soient fidèlement reproduits. Il est possible aussi que les sorties soient valides pour
un jeu de données particulier et erronées pour d’autres. Par ailleurs, comme souligné dans la
publication AMBLARD et al. 2006, l’évaluation des capacités prédictives du modèle est une
étape clé mais n’est pas le seul critère à prendre en compte pour valider un modèle. Ainsi, les
auteurs proposent le terme évaluation d’un modèle plutôt que de validation. Cette évaluation
dépend du ou des objectifs du modèle qui peuvent être de compréhension, de prédiction ou
d’action et ainsi de la construction et de l’architecture du modèle.

Pour construire le modèle MAS²MIC, une approche de modélisation KILT (keep it a lear-

ning tool, LE PAGE et al. 2017) a été mise en œuvre, poursuivant un compromis entre une sim-
plicité en termes de représentation du système et le caractère descriptif du modèle en détaillant
le plus possible ses constituants, l’objectif étant de pouvoir utiliser MAS²MIC pour accompa-
gner une gestion durable des sols dans un contexte de transition agroécologique. L’avantage
de cette approche est de faciliter la compréhension par toutes les parties prenantes, tout en
conservant un objectif de compréhension des effets liés à chaque pratique agricole et à leur
succession. MAS²MIC a été cross-validé sur le paysage agricole de Fénay, ce qui a permis de
montrer les capacités prédictives du modèle et ses limites. L’enjeu suite à cette cross-validation
était d’évaluer la généricité de MAS²MIC pour juger de son utilisation dans d’autres contextes
pédoclimatiques différents de ceux du paysage de Fénay, conditions associées à des itinéraires
techniques différents. Pour cela, un jeu de données externe regroupant des parcelles françaises
issues des groupes du Réseau d’Expérimentaion et de Veille à l’Innovation Agricole (REVA) a
permis de tester cette généricité.
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6.1.1 Présentation du jeu de données

Le REVA (Réseau d’expérimentation et de veille à l’innovation agricole) est un réseau
regroupant des groupes d’agriculteurs désireux de faire évoluer l’agriculture et de concilier
rentabilité économique et durabilité des sols (https://www.ofsv.org/le-reva). Les
agriculteurs de ces groupes sont libres de choisir les actions à mener sur leurs parcelles et
suivent la qualité de leurs sols au cours du temps par le biais de plusieurs indicateurs, no-
tamment la biomasse moléculaire microbienne des sols. Ainsi, les variables disponibles pour
ce réseau sont les mêmes que celles utilisées dans le cadre de la zone atelier de Fénay :
recensement des pratiques agricoles avec une précision au niveau du mois (dans le cadre
de la zone atelier de Fénay, la précision est au jour), caractéristiques physico-chimiques des
sols, biomasse microbienne des sols. Les mesures des paramètres physico-chimiques ainsi
que la biomasse moléculaire microbienne des sols suivent les mêmes protocoles que ceux
appliqués dans le cadre de la zone atelier de Fénay. Dans le cadre de cette analyse, 12 par-
celles suivies depuis 2014 ont pu être étudiées. Ces parcelles sont situées en Côte d’or (8 par-
celles), en Nièvre (3 parcelles) et en Vendée (1 parcelle). Les prélèvements de sol disponibles
pour l’ensemble de ces parcelles ont été effectués en mars 2018 et mars 2021. Les variables
météorologiques (précipitations et évapotranspiration de Penman) ont été renseignées pour
chaque site par le biais des stations climatiques INRAe ou Météo France recensées sur l’appli-
cation Climatik (https://agroclim.inrae.fr/climatik/ClimatikGwt.html)
les plus proches. Pour chaque simulation, la biomasse microbienne mesurée en 2018 a servi à
l’initialisation du modèle et celle de 2021 a été confrontée aux valeurs des variables simulées
par le modèle. Les pratiques agricoles appliquées par les agents "agriculteurs" des simulations
sont celles qui ont été menées par les agriculteurs des groupes REVA concernés sur la pé-
riode 2018 - 2021. A l’image de Fénay, les parcelles étudiées sont en grandes cultures avec
des rotations plus ou moins longues. Cependant, les pratiques sont plus diversifiées, certaines
parcelles sont gérées de manière conventionnelle, une parcelle est en semis sous-couvert, une
parcelle intègre du pâturage environ tous les trois mois dans la rotation et enfin une parcelle
n’utilise pas de fongicides. Les caractéristiques physico-chimiques des sols sont quant-à eux
dans les mêmes gammes de variations que celles de Fénay, sauf pour la texture des sols dont la
gamme de variation est plus élevée, les sols considérés étant majoritairement argilo-limoneux
ou limono-argileux et un sol est sableux. Sur la base de ces caractéristiques physico-chimiques
des sols, des valeurs de biomasse théoriques ont été renseignées en utilisant le modèle prédictif
développé par HORRIGUE et al. 2016 pour lancer les simulations.

6.1.2 Résultats et discussion

La figure 29 permet de comparer les valeurs observées par rapport aux valeurs simulées de
biomasse moléculaire microbienne des sols sur les 12 sites sélectionnés. Les valeurs simulées
de la biomasse moléculaire microbienne des sols sont sensibles aux pratiques agricoles (à l’ex-
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FIGURE 29 – Comparaisons des valeurs de biomasse moléculaire microbienne observées et
simulées sur les différents sites sélectionnés.

Les différents points représentent les sites analysés. La droite noire en ligne continue symbolise la
droite d’équation y = x soit pas de différence entre la valeur observée et la valeur simulée. Les droites
bleues de part et d’autre de la droite noire correspondent à un écart entre la valeur mesurée et la valeur

simulée de 20%, les droites en mauve correspondent à un écart entre la valeur mesurée et la valeur
simulée de 30%. La droite orange en pointillés correspond à la valeur de capacité d’accueil utilisée

pour la simulation.
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ception de celles qui n’ont pas encore pu être intégrées au modèle). Cependant, lorsque l’écart
entre la biomasse d’initialisation en 2018 et la biomasse observée en 2021 est trop important,
le modèle perd sa capacité prédictive. Ainsi, parmi ces 12 sites, 6 sont correctement simulés
avec une précision de 30%, soit 50% des résultats. 6 sites sont en dehors de la zone de vali-
dation choisie. Pour ces sites, les biomasses microbiennes simulées sont plus élevées que les
biomasses microbiennes mesurées. Cette surestimation est observée à la fois sur des parcelles
de Côte d’or, comme de la Nièvre. Ainsi, l’écart observé n’est pas associé à la localisation
géographique. Les résultats sur ce jeu de données sont proches de ceux obtenus à partir de la
cross-validation de la zone atelier de Fénay avec une capacité de prédiction égale à 55%. Ces
résultats nous laissent supposer que le modèle pourrait être déployé dans d’autres contextes,
les valeurs de simulations éloignées des données observées étant sans doutes associées à la
précision des informations issues du REVA ainsi qu’à l’architecture du modèle. Par rapport
au paysage de Fénay, les données sur les parcelles issues du REVA présentent une incertidude
plus grande pouvant expliquer certains écarts ; et surtout des pratiques agricoles absentes sur
le paysage de Fénay ont été mises en œuvre sur certaines parcelles REVA. C’est particulière-
ment le cas des amendements organiques (compost, digestat ou fientes de poule), associés à un
résultat de biomasse éloigné de la valeur observée pour une parcelle. L’insertion du pâturage
dans la rotation qui concernait une parcelle dans cette étude n’a pas été bien évaluée par le
modèle : entre 2018 et 2021, cette parcelle a vu sa biomasse moléculaire microbienne diminuer
de près de la moitié de sa valeur initiale. La valeur de biomasse modélisée est également en
baisse entre 2018 et 2021 mais ne parvient pas à se rapprocher de la valeur observée. Cette
pratique d’insertion du pâturage n’a pas été évaluée et a été renseignée comme une pratique de
fertilisation, ce qui probablement conduit à une erreur d’évaluation d’impact de la pratique. La
seule parcelle de ce jeu de données en semis direct sous couvert a été mal évaluée, cette pra-
tique n’ayant pas fait l’objet d’une évaluation d’impact sur Fénay. Enfin, la moitié des parcelles
dont les valeurs simulées sont éloignées des valeurs observées sont des parcelles avec mise en
place d’intercultures, pratiques n’ayant pas fait l’objet d’une évaluation sur le paysage agricole
de Fénay. Ces pratiques non-évaluées sur la zone atelier de Fénay sont en général associées à
une augmentation de la biomasse microbienne des sols puisqu’elles permettent d’augmenter et
de diversifier les ressources du sol disponibles pour les micro-organismes et influent ainsi sur
les niches écologiques. Pourtant, la valeur de biomasse de ces parcelles a systématiquement
été sur-évaluée par le modèle, soit par manque de données concernant l’effet de ces pratiques,
soit par le taux de croissance de la biomasse microbienne des sols relativement faible pour
permettre une forte évolution du système. Par ailleurs, l’échelle de temps considérée pour ce
jeu de données (3 ans) est plus courte que celle qui a servi à la cross-validation (5 ans). La
calibration du modèle ayant été effectuée sur une échelle de temps plus longue, les paramètres
ne sont probablement pas optimisés pour la prédiction sur des échelles de temps plus court.

Ainsi, le modèle MAS²MIC possède des capacités prédictives sensiblement identiques à
celles constatées lors de sa première évaluation. Ce modèle peut être transposable à d’autres
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systèmes et d’autres contextes pédo-climatiques. L’enjeu à court terme est d’y intégrer un ou
plusieurs modules considérant l’impact des pratiques relatives aux apports organiques. Selon le
type de matière organique apportée, ces matières vont favoriser certains micro-organismes des
sols : les matières compostées contiennent des éléments directement mobilisables et améliorent
donc les micro-organismes à croissance rapide notamment les copiotrophes, tandis que les ma-
tières fraîches moins accessibles car complexes favorisent des micro-organismes à croissance
plus lente tels que les oligotrophes. Ainsi, en différenciant ces stratégies de vie au sein des com-
munautés microbiennes des sols en fonction des pratiques agricoles, les capacités du modèle
pourraient être améliorées en modulant les paramètres de croissance de la biomasse molécu-
laire microbienne et le temps de réponse aux pratiques agricoles. L’avis d’experts permettrait
d’explorer des pistes pour ces améliorations. La modélisation participative est une solution pour
approfondir la connaissance des mécanismes gouvernant la dynamique de la biomasse molé-
culaire microbienne des sols. Par ailleurs, ce modèle est construit dans le but d’être un support
de réflexion autour de la gestion durable des sols agricoles, c’est-à-dire une utilisation en tant
qu’OAD.

6.2 Utilisation du modèle : mise en place d’ateliers partici-
patifs

L’utilisation d’un modèle est dépendant de sa compréhension et de sa prise en main. L’agri-
culture se modernise et suit une transition vers le numérique. Ainsi, de plus en plus d’OAD pour
l’agriculture voient le jour (BORDES 2017). Dans le cadre de ce projet, le modèle MAS²MIC
a pour objectif de devenir un support de réflexion et de communication autour de la gestion
agricole des sols en se servant de la dynamique de la biomasse moléculaire microbienne des
sols, un bio-indicateur de qualité microbiologique des sols. Ce modèle a été testé au cours de 2
ateliers participatifs dont les objectifs étaient multiples :

— apporter des améliorations au modèle grâce à l’expertise des participants ;
— tester le modèle avec de nouvelles conditions d’applications, notamment avec l’appli-

cation de pratiques agricoles formant des itinéraires techniques innovants ;
— évaluer la prise en main de l’interface du modèle

Ainsi, cette démarche tend à se rapprocher de la modélisation participative bien qu’un premier
modèle ait été développé en interne avant l’implication des différents acteurs lors des ateliers
participatifs.

6.2.1 Préparation des ateliers participatifs

Avant la mise en place de ces ateliers, les personnes susceptibles d’être intéressées par le
projet et pouvant y contribuer devaient être identifiées. Le modèle ayant pour but de mieux
comprendre la dynamique spatiale et temporelle de la biomasse moléculaire microbienne des
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sols à l’échelle du paysage agricole et pouvoir prédire son évolution en fonction des itinéraires
techniques appliqués, les futurs utilisateurs d’un tel outil sont des acteurs du milieu agricole
possédant des connaissances dans le domaine. Il peut s’agir d’agriculteurs, de conseillers agri-
coles, de chercheurs mais également d’enseignants, d’étudiants, de personnes d’association
fédératrices dans le domaine agricole. Les ateliers ayant pour but de partager des idées et de
faire évoluer le modèle, un nombre de participants devait être défini pour permettre l’échange
d’idées. Deux ateliers participatifs ont pu être menés : le premier a permis de rassembler cinq
agriculteurs, une conseillère de la chambre d’agriculture de Côte d’Or et la coordinatrice du
réseau national REVA; le second atelier a rassemblé neuf chercheurs, deux étudiants ainsi que
la coordinatrice du REVA. Les ateliers ont été animés par les quatre personnes conceptrices du
modèle MAS²MIC. Les participants étant différents entre les 2 ateliers, certains objectifs de ces
ateliers étaient plus ou moins prononcés.

Infrastructure logicielle

Lors des 2 ateliers menés, les participants ont été divisés en 4 équipes différentes désignées
par 4 joueurs comme indiqué dans la figure 30. Chaque équipe doit gérer une exploitation com-
posée de différentes parcelles au sein d’un paysage. Les 4 exploitations sont réparties dans
le paysage et les parcelles agricoles sont donc voisines les unes des autres. Afin de refléter au
mieux les conditions réelles, les parcelles fictives des joueurs ont été créées à partir de parcelles
et d’exploitations existantes sur une partie de la zone atelier de Fénay. Ainsi, les caractéristiques
de chaque parcelle tant en terme de physico-chimie des sols, de pratiques agricoles passées que
de biomasse moléculaire microbienne initiale sont renseignées et accessibles pour les partici-
pants.

L’architecture logicielle appliquée ici est fortement inspirée de celle des ateliers menés
dans le cadre du projet LittoSIM (https://littosim.hypotheses.org/). Ainsi, un
format original a été adopté mêlant modélisation scientifique et techniques de jeux sérieux afin
de rendre l’atelier interactif et ludique. Afin que les joueurs puissent gérer leurs parcelles en
même temps sur une même carte, un ensemble constitué de plusieurs modèles a été créé et
relié à un serveur informatique local (figure 30). Des modèles joueurs proposent une interface
graphique permettant de connaître les informations de chacune des parcelles de l’exploitation et
de renseigner des pratiques agricoles pouvant être appliquées sur ces parcelles. Les possibilités
de ce modèle sont présentées dans la partie déroulement des ateliers. Le serveur informatique
est lié à un modèle capable de récupérer les informations de pratiques agricoles de chaque
joueur et de les appliquer comme données d’entrée sur le modèle de dynamique de la biomasse
moléculaire microbienne des sols. L’atelier s’est déroulé en plusieurs temps. Afin d’avoir un
contrôle sur les différents "tours de jeu" de l’atelier, un modèle manager a été créé, permettant
de lancer la simulation, l’arrêter et d’envoyer des messages à chacun des joueurs.
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FIGURE 30 – Schéma de l’infrastructure logicielle utilisée lors des ateliers participatifs.

Mise en scène de l’atelier

Des objectifs plus précis pour les participants aux ateliers ont été définis et sont présentés
sur la figure 31.

Dans un premier temps, les ateliers permettent de tester et d’évaluer le modèle pour l’utili-
sation de l’interface ainsi que la visualisation des résultats. Dans un second temps, un partage
d’expérience avec les autres participants de l’atelier est proposé. Enfin, à l’issue de cette étape
de partage, une réflexion sur de nouveaux itinéraires techniques peut être effectuée pour tester
à nouveau le modèle avec de nouvelles entrées. Il est alors possible de scinder l’atelier en 2
niveaux de réflexion pour les joueurs qui sont présentés en figure 32 : une partie individuelle où
chaque joueur applique les pratiques qu’il souhaite pour chacune de ses parcelles ; une partie
collective où les joueurs se réunissent autour d’une table où la simulation est projetée afin de
visualiser les changements de la biomasse moléculaire microbienne des sols et des pratiques
agricoles au cours du temps. Ainsi, chaque participant peut échanger à propos des résultats
obtenus en fonction des pratiques agricoles appliquées et peut partager ses ressentis. Afin de
cadrer les ateliers, un déroulement a été décidé en amont.

6.2.2 Déroulement des ateliers

Les 2 ateliers menés dans le cadre de la thèse se sont déroulés selon un schéma précis
présenté en figure 32 :

1. Dans un premier temps, une courte présentation permet d’introduire l’atelier et son dé-
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FIGURE 31 – Objectifs des ateliers participatifs.

FIGURE 32 – Schéma de la mise en scène des ateliers participatifs.
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roulement ainsi que de donner les éléments de base et le contexte. L’objectif personnel
de chaque joueur pendant le jeu sérieux peut être soit de maintenir une biomasse molé-
culaire microbienne des sols stable, soit de l’améliorer grâce aux itinéraires techniques
appliqués.

2. Ensuite l’interface de renseignement des pratiques agricoles est introduite.

3. Le jeu sérieux commence. Celui-ci est divisé en plusieurs tours de jeu équivalents à une
année culturale. Ainsi, les joueurs renseignent les pratiques agricoles pour chaque par-
celle sur une année, l’année culturale débutant au mois de septembre et se terminant au
mois d’août suivant (postes individuels, figure 32). Lorsque tous les joueurs ont com-
plété leurs pratiques agricoles, tous les participants se rassemblent autour d’une table
où les résultats sont projetés (poste collectif, figure 32). Un court débriefing est proposé
à chaque fin de tour puis un nouveau commence.

4. Au bout de quelques tours de jeu, le scénario est modifié avec l’introduction d’un nou-
vel élément. Dans le cadre de ces ateliers, nous avons fait le choix d’introduire une
espèce adventice dont la reproduction rapide induit des pertes de rendements fortes. Ce
renouvellement du scénario permet aux joueurs de modifier leurs pratiques agricoles
afin de s’adapter à la situation tout en essayant de limiter les impacts sur la biomasse
moléculaire microbienne des sols.

5. Enfin, après le dernier tour de jeu, un débriefing de l’atelier est proposé. La méthode
de modélisation qui a permis de créer le modèle de dynamique de biomasse MAS²MIC
est rapidement présenté et des questions sont posées quant à l’utilisation de l’interface
(usage, ergonomie, améliorations), les résultats des simulations (compréhension, élé-
ments manquants), et le déroulement de l’atelier en soi (les connaissances apportées).
Une projection vers un usage de ce modèle en tant qu’OAD est également mentionnée
avec une demande par rapport aux besoins des futurs utilisateurs pour l’usage d’un tel
modèle.

Les pratiques agricoles pouvant être appliquées sur les parcelles par les utilisateurs de l’inter-
face montrée en figure 33 sont les suivantes :

— le semis de cultures parmi le choix de 8 espèces végétales (colza, blé tendre d’hiver, blé
tendre de printemps, orge d’hiver, orge de printemps, soja, maïs, tournesol)

— la récolte des cultures
— le travail du sol avec une distinction entre le travail superficiel (préparation de semis,

roulage, binage, reprise de sol, ...), le travail profond sans retournement (déchaumage,
décompactage) et le travail du sol profond avec retournement des horizons (labour)

— l’apport de fertilisants minéraux avec un renseignement des doses selon les principaux
éléments apportés (N, P, K) sous forme d’un entier.

— l’usage de produits phytosanitaires (tous les pesticides en général) avec 3 doses pos-
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sibles indiquées sous l’indication IFT (indice de fréquence de traitement) : 0.5, 1 ou
1.5)

FIGURE 33 – Interface visuelle utilisée lors des ateliers participatifs.
NB : Les informations diverses de la parcelle n’apparaissent pas dans cette capture d’écran, le modèle ayant été

lancé sans connexion avec le serveur.

6.2.3 Résultats obtenus grâce à ces ateliers et discussion

Les 2 ateliers se sont déroulés en janvier et en mai 2021 avec une durée d’environ 3h.
Globalement, les participants ont apprécié le format original de ces ateliers. Les échanges tout
au long des ateliers ainsi que les débriefings finaux ont permis d’identifier les points forts
comme les points faibles de l’interface, du modèle ainsi que du déroulement de l’atelier résumé
dans le tableau 4.
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TABLE 4 – Synthèse des retours suite aux deux ateliers participatifs.

Points positifs Points négatifs

— Atelier enrichissant, intéressant, pou-
vant s’adapter à un public divers

— Choix libre et assez varié des pra-
tiques agricoles

— Bonnes représentations des dyna-
miques spatiales et temporelles des
variables considérées

— Support de réflexion, de communica-
tion et d’apprentissage

— Interface facile à prendre en main

— Léger manque d’encadrement (déterminer
des objectifs personnels pour la simulation)

— Certaines pratiques agricoles manquent
(apport de MO, mise en place d’intercul-
tures)

— Affichage des résultats un peu chargé
— Utilisation du modèle uniquement dans le

cadre des ateliers participatifs
— Renseignement des pratiques long (amélio-

rations à prévoir)

Prise en main de l’interface

Les retours concernant la partie individuelle du jeu sérieux, c’est-à-dire le renseignement
des pratiques agricoles à l’aide de l’interface graphique illustrée en figure 34 sont globalement
positifs. L’interface est intuitive et permet d’illustrer de nombreuses informations en une seule
page. Les actions possibles en termes de pratiques agricoles sont restreintes mais sont cepen-
dant suffisantes pour son utilisation. Toutefois, les deux groupes d’utilisateurs ont jugé néces-
saire d’ajouter deux pratiques agricoles supplémentaires : l’amendement en matière organique
et le paillage. Ces deux pratiques n’ont pas pu être intégrées au modèle de base, ces pratiques
n’ayant pas ou peu été appliquées sur la zone atelier de Fénay, l’impact de ces pratiques sur la
biomasse moléculaire microbienne des sols n’a donc pas pu être mesuré.

FIGURE 34 – Photos illustrant la partie individuelle et la partie collective des ateliers.
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Par ailleurs, certains aspects pratiques demandent à être améliorés. Par exemple, dans le
cadre d’une exploitation, certaines pratiques agricoles sont souvent appliquées le même jour
à l’ensemble des parcelles qui constituent l’exploitation agricole. C’est le cas par exemple du
labour. Ainsi, une sélection multiple des parcelles permettrait de renseigner en une seule fois
cette intervention au lieu de la décliner pour chaque parcelle concernée. Selon la profession
et les connaissances des utilisateurs de l’interface, certaines pratiques sont difficiles à rensei-
gner. Les apports en éléments nutritifs pour les cultures sont difficiles à déterminer pour un
public autre que les agriculteurs. Ainsi, pour que l’usage de cette interface soit tout public,
des bulles d’informations permettant de connaître les besoins nutritifs des cultures pourraient
être ajoutées, ce qui rendrait l’usage de l’interface plus simple pour un utilisateur autre que les
agriculteurs.

Résultats des simulations

FIGURE 35 – Partie des résultats montrés au cours des simulations lors des ateliers participatifs.

Le suivi des pratiques agricoles et l’évolution de la biomasse moléculaire microbienne des
sols s’affichent à la fin de chaque tour de jeu. Ainsi, les évolutions des itinéraires techniques
peuvent être mises en parallèle avec l’évolution de la biomasse moléculaire microbienne des
sols comme identifié dans la figure 35. La simulation était lancée en septembre puis arrêtée fin
août de l’année d’après avec une actualisation de l’affichage chaque année. Les utilisateurs ont
regretté de ne pas avoir arrêté la simulation plus régulièrement (tous les mois par exemple) afin
de pouvoir mieux décrypter l’incidence des pratiques agricoles sur la biomasse moléculaire
microbienne des sols. Par ailleurs, afin de permettre plus d’interactions entre les participants,
l’évolution de la moyenne de la biomasse moléculaire microbienne des sols de chaque joueur
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était affichée avec un pas de temps d’actualisation journalier. Au début du jeu, ce système pa-
raissait bon mais lorsque plusieurs années culturales sont modélisées, cette affichage est trop
précis et devient moins lisible. Ainsi, une actualisation tous les 15 jours permettrait un meilleur
rendu. Enfin, pour chaque levier agricole (culture mise en place, travail du sol, usage de PPP,
application de fertilisant minéral) ainsi que pour la biomasse moléculaire microbienne des sols,
une carte s’affichait. L’affichage des résultats était alors trop chargé. La superposition des in-
formations sur une seule et même carte avec la possibilité d’afficher ou non certaines variables
est une solution à envisager.

D’un point de vue biologique, certains résultats obtenus ont été surprenants. Lors du second
atelier, des parcelles menées avec des pratiques conventionnelles ont obtenu des valeurs de bio-
masse moléculaire microbienne des sols plus élevées que des parcelles en transition vers des
pratiques plus agroécologiques, ce qui est contraire aux prévisions des participants. Ces résul-
tats étaient tout d’abord liés aux effets stochastiques du modèle et à la croissance de la biomasse
microbienne : la valeur seuil piochée aléatoirement dans la répartition de biomasse microbienne
pour la pratique agricole considérée pouvait être extrêmement élevée ou au contraire extrême-
ment basse et menait à des changements trop brutaux de la biomasse microbienne des sols,
en lien avec le taux de croissance qui dépendait alors de la pratique appliquée et de la valeur
seuil à atteindre. Il en était de même pour l’impact du nombre de jours de déficit hydrique.
Afin de pallier ce problème, le modèle a été modifié pour que la valeur seuil d’une pratique
soit piochée trente fois plutôt qu’une seule, limitant ainsi les impacts extrêmes. De même, la
croissance de la biomasse moléculaire microbienne des sols a été actualisée sur la base de re-
cherche bibliographique et les différents paramètres ont été calibrés. Enfin, chaque pratique
peut avoir un effet différent sur la biomasse moléculaire microbienne mais les effets de combi-
naisons des pratiques (itinéraires techniques ) mènent à des impacts qui ne sont pas égaux à la
somme des différentes pratiques. Ce constat a déjà été évoqué au cours des précédents chapitres
de la thèse. Certains participants auraient souhaité avoir plus de visibilité sur l’impact de ces
itinéraires techniques sur la biomasse moléculaire microbienne des sols dans le but de savoir
quelle serait la meilleure gestion des parcelles à adopter pour améliorer la qualité des sols.

Retours sur le déroulement des ateliers en général

Dans son ensemble, ces ateliers participatifs ont suscité beaucoup d’intérêt, que ce soit au-
près des agriculteurs et des conseillers comme des chercheurs, étudiants et chargés de projet.
Le format d’une demi-journée semblait pertinent pour mener ce type d’excercice. L’idée de
laisser les utilisateurs choisir les pratiques agricoles à appliquer sur les parcelles qu’ils gèrent
a été bien perçu par les agriculteurs mais a compliqué la complétion pour les autres utilisa-
teurs qui ne sont pas habitués à ce genre d’exercice. Par ailleurs, les ateliers ont été créés de
sorte que l’outil final ne soit pas un outil prescriptif mais plutôt un support de réflexion. Ainsi,
beaucoup de liberté a été laissée aux utilisateurs qui ont indiqué leur besoin d’avoir un meilleur
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encadrement. Le cadre de travail pourrait passer notamment par l’assignation de rôles et des
objectifs personnels pour chacun des joueurs (par exemple, un joueur devra mettre en place des
pratiques respectueuses de l’environnement, un autre aurait une interdiction formelle d’utiliser
des PPP, etc). Par ailleurs, certains aspect socio-économiques sont manquants au cours de cet
atelier. Ainsi, d’autres scenarii pourraient être envisagés en intégrant des personnes intervenant
dans les lois qui régissent l’agriculture à l’échelle du paysage par exemple. Les évolutions du
scénario au cours de quelques tours de jeu permettent de renouveler les discussions et d’ajouter
de la dynamique à l’atelier. Cependant, le scénario utilisé a été jugé trop fictif, la plante invasive
ayant un taux de croissance et une capacité de propagation assez élevés. L’aspect dynamique et
la sensibilité de la biomasse moléculaire microbienne des sols ont bien été représentés lors de
ces ateliers. Ainsi, ces ateliers ont été jugés comme étant un bon support de communication et
pourquoi pas d’apprentissage auprès des ingénieurs agricoles et des agriculteurs.

6.3 Conclusion

La mise en place de ces ateliers participatifs constitue une bonne entrée pour pouvoir tendre
vers un outil d’aide à la décision. La mise à disposition des outils technologiques et l’aspect nu-
mérique proposés par les systèmes multi-agents et plus particulièrement par le logiciel GAMA
Platform ont été bien accueillis par les différents participants. Les retours de ces testeurs sur les
différents aspects de ces ateliers nous ont permis de corriger certains bogues non-repérés par les
modélisateurs ainsi que de déterminer les points faibles sur lesquels se concentrer dans le but
d’améliorer la compréhension du modèle. D’autres ateliers participatifs seront à prévoir afin de
confronter les améliorations de l’interface à l’avis des experts l’ayant déjà utilisée, améliorer
les capacités du modèle de prédiction et de l’atelier en lui-même et de recueillir des avis de
nouveaux utilisateurs sur la version améliorée de l’atelier.
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L’amélioration de la compréhension, la modélisation et le partage des connaissances sur la
dynamique des communautés microbiennes des sols en fonction des pratiques agricoles sont
un enjeu pour la gestion durable des sols dans un contexte de besoins alimentaires croissants.
Ce projet a permis un gain de connaissances sur l’impact des itinéraires techniques au cours
du temps. Sur la base de ces nouvelles connaissances, le modèle MAS²MIC a été développé
en utilisant des approches à la fois mathématiques, statistiques et informatiques. Des concepts
ainsi que des données empiriques ont été utilisés et l’architecture rend les améliorations du
modèle possibles grâce à son principe d’utilisation de modules. Sur la base de ce modèle,
un simulateur a été créé et permet aux utilisateurs de simuler et de comprendre l’impact des
itinéraires techniques choisis sur la biomasse microbienne du sol. Ce travail a permis de poser
les bases pour la création d’un outil d’aide à la décision.

Une meilleure compréhension de l’impact des pratiques agricoles sur les communautés
microbiennes des sols

A l’échelle du paysage agricole de Fénay, la biomasse moléculaire microbienne est distri-
buée spatialement de manière hétérogène et structurée. Les niveaux de biomasse microbiennes
des sols sont différents selon l’usage des sols avec des valeurs plus élevées en forêt par rapport
aux grandes cultures : en accord avec la bibliographie (DEQUIEDT et al. 2011 ; DRENOVSKY

et al. 2010 ; van LEEUWEN et al. 2017b). Ces patterns spatiaux n’évoluent pas au cours du
temps, de même que les patterns des caractéristiques physico-chimiques des sols et contraire-
ment à la distribution spatiale des pratiques agricoles qui ont été modifiées entre 2011 et 2016.
Ceci constitue un gain de connaissance puisque la dynamique temporelle de la biomasse micro-
bienne des sols n’avait jamais été caractérisée à l’échelle du paysage et a démontré localement
que les niveaux de biomasse microbienne présentent des variations au cours du temps. Des
variations temporelles de la biomasse microbienne des sols en fonction de pratiques agricoles
ont déjà été observées à des échelles plus fines telles que les parcelles : selon le type de culture
dans la rotation (HAMER et al. 2021), l’apport de matière organique (YANG et al. 2017), le
travail du sol (SUN et al. 2016). Cependant, ces études n’ont pas nécessairement pris en compte
la succession de plusieurs pratiques agricoles dont les effets ne sont pas identiques selon leur
agencement au cours du temps.

Afin de comprendre ces modifications temporelles locales de la biomasse microbienne des
sols, une analyse PLS PM a été mise en œuvre. Cette méthode est un modèle d’équations struc-
turelles qui est efficace pour comprendre les liens entre de grands ensembles qui constituent le
système (SERRANO et al. 2014). Les valeurs de R² pour la biomasse microbienne sont élevées
et permettent d’indiquer une bonne compréhension globale de la biomasse grâce aux variables
sélectionnées pour l’étude. Elle a permis de conforter le fait que la biomasse microbienne des
sols soit déterminée par des filtres environnementaux. Ainsi, la biomasse microbienne des sols
dépend de paramètres physico-chimiques des sols (carbone organique, azote, pH, texture, . . . )
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ainsi que des pratiques agricoles à l’échelle du paysage en accord avec les travaux menés pré-
cédemment par CONSTANCIAS et al. 2015. La hiérarchisation des filtres environnementaux
ne change pas au cours du temps, les paramètres physico-chimiques des sols étant systéma-
tiquement le filtre majeur suivi des pratiques agricoles. La répartition spatiale de la biomasse
microbienne ne varie pas dans le temps mais les niveaux locaux sont parfois fortement diffé-
rents entre les 2 années d’études : la biomasse moléculaire microbienne des sols a diminué au
maximum de 182.91 µ g.g(sol) et a augmenté au maximum de 237.38 µ g.g(sol). Ces résultats
laissent penser que les différents filtres environnementaux interviennent à différentes échelles
spatiales, les filtres liés aux propriétés physico-chimiques des sols déterminant les patterns glo-
baux tandis que les pratiques agricoles déterminent les niveaux de biomasse locale. Les leviers
agronomiques mobilisés par les agriculteurs dans cette zone seraient donc responsables d’une
partie des variations temporelles de la biomasse microbienne du sol. La revue bibliographique
en chapitre 3 a également permis d’identifier des tendances d’impact de pratiques agricoles
assez génériques malgré les divers contextes pédoclimatiques considérés : la biomasse micro-
bienne des sols est globalement améliorée par certaines pratiques comme la réduction du travail
du sol (LE GUILLOU et al. 2019 ; VAZQUEZ et al. 2019), la diminution ou l’arrêt de l’usage
de PPP (CARPIO et al. 2020 ; KARPOUZAS et al. 2014), l’amendement de matière organique
(MARTÍNEZ-GARCÍA et al. 2018 ; TREONIS et al. 2010 ; WANG et al. 2021), la diversification
de la rotation de culture (JIAO et al. 2019 ; GENTSCH et al. 2020 ; KING et al. 2017). Toutefois,
l’impact d’une même pratique agricole n’a pas systématiquement la même valeur d’impact
comme cela est souligné dans la revue bibliographique. Ceci peut expliquer les différences
d’évolution observées pour la biomasse moléculaire microbienne à l’échelle du paysage de Fé-
nay entre les parcelles agricoles ayant des itinéraires techniques identiques. Ces différences
pourraient être liées aux impacts indirects des pratiques agricoles via de légères modifications
des propriétés physico-chimiques des sols.

Par ailleurs, cette analyse PLS PM complète les connaissances acquises grâce à la revue bi-
bliographique en indiquant qu’il existe une dépendance temporelle de la biomasse microbienne
des sols à l’historique de la parcelle tant par rapport à l’usage des sols qu’aux pratiques agri-
coles et donc à l’itinéraire technique. Les effets directs et indirects identifiés laissent également
supposer que l’impact global d’un itinéraire technique ne peut pas être considéré comme la
somme des impacts de chaque pratique agricole prise individuellement, mais qu’il correspon-
drait d’avantage à une interaction entre pratiques souvent formalisée sous la forme d’un facteur
multiplicatif. Modéliser l’évolution de la BMM à l’échelle du paysage de Fénay en fonction des
pratiques agricoles nécessite donc de mettre en œuvre une approche permettant de formaliser
simplement les interactions entre pratiques agricoles.

De ce point de vue, l’approche PLS PM utilisée ici n’est pas totalement satisfaisante car,
outre la masse de données nécessaire à son utilisation, elle ne permet pas d’identifier et de hié-
rarchiser strictement l’impact de chaque pratique ou combinaison de pratiques sur la biomasse
moléculaire microbienne. Par exemple, dans le cadre de l’analyse des données du paysage agri-
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cole de Fénay, la variable latente intensité des pratiques ne permet ni de hiérarchiser l’effet des
pratiques entre elles, ni de déterminer quels changements au sein de cette variable ont entraîné
des variations de la biomasse microbienne des sols. Les méthodes statistiques analytiques sont
restreintes pour représenter la complexité d’un système et sont très utiles pour modéliser un sys-
tème stable mais beaucoup moins efficaces lorsqu’il s’agit d’un système dynamique (MÉRIAN

et al. 2018). Ce type d’approche a également tendance à optimiser chacun des éléments et à
recomposer le système en imbriquant les éléments optimisés (MÉRIAN et al. 2018). Le continu
temporel se retrouve alors compressé et il est impossible de retrouver quels constituants ont pu
avoir un impact sur la variable modélisée. Enfin, les modèles basés sur des équations structu-
relles comme les méthodes PLS PM sont difficilement applicables à des systèmes autres que
celui étudié, celui-ci ne pourra donc pas être utilisé facilement en dehors de la zone atelier de
Fénay sur la période 2011 - 2016. Une représentation plus complète du système en le décom-
posant en plusieurs objets et une succession d’actions permettent de pallier ce problème de
limite. Toutefois, de nouvelles hypothèses doivent être formulées et la description plus com-
plète du système nécessite de nombreuses connaissances. L’utilisation de sous-modèles permet
de prendre en compte ces connaissances. Les simulations multi-agents permettent en revanche
de représenter des dynamiques plus proches de la réalité des systèmes (BOLAND et al. 2009) et
permettent une bonne prise en compte des systèmes complexes.

La modélisation par simulations multi-agents de la dynamique temporelle et spatiale de
la biomasse microbienne des sols : vers la création d’un OAD

Dans le but de mieux prendre en compte les impacts liés aux pratiques agricoles sur la bio-
masse microbienne des sols au cours du temps, nous nous sommes servis d’une modélisation
multi-agents, modélisation permettant la mise en place de simulations. L’une des principales
limites identifiées pour la méthode PLS PM est l’impossibilité de discriminer les impacts de
chacune des pratiques agricoles au cours du temps. Les SMA permettent l’emboitement de
multiples échelles et des phénomènes observables uniquement à l’échelle du système peuvent
être perçus grâce à la dynamique des agents et de leurs interactions. Ainsi, dans le modèle
MAS²MIC, nous avons cherché à modéliser la distribution spatiale et les niveaux locaux de
biomasse moléculaire microbienne des sols au cours du temps grâce à l’évolution de chacun
des agents microcells, des sous-espaces à une résolution de 30m par 30m caractérisés par une
valeur locale de biomasse microbienne des sols. Les micro-organismes sont trop nombreux à
l’échelle du paysage pour être chacun représenté par 1 agent et cette résolution est assez fine
pour détecter une éventuelle hétérogénéité à l’échelle d’une parcelle agricole. Cette résolution
spatiale a été validée dans le cadre du modèle SWORM (BLANCHART et al. 2009) et de l’ap-
proche APSF (Arborescent-Pore-Solide-Fractal) (MARILLEAU et al. 2008). Ainsi, les agents
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microcells sont au sein d’agents plots (ou parcelles qui mesurent entre 0.01 ha et 35 ha) qui
permettent de dessiner un paysage (plus de 1200 ha). Du point de vue des échelles temporelles,
les pratiques agricoles ont un effet à un pas de temps journalier sur une période de plusieurs
jours et la croissance des micro-organismes, souvent considérée comme étant rapide (quelques
heures à quelques jours), est intégrée permettant d’aboutir à des simulations pluriannuelles. La
représentation de la biomasse microbienne par des sous-espaces à une résolution de 30 m par
30 m est un bon compromis, chacun des micro-organismes étant petit (moins de 10 µm). Cette
approche permet de reproduire la distribution spatiale de la biomasse moléculaire microbienne
à l’échelle du paysage et ses variations temporelles à un pas de temps pluriannuel.

Plusieurs sous-modèles et des valeurs de référence ont été utilisés dans la cadre du modèle
MAS²MIC. Ces sous-modèles permettent de se rapprocher davantage de la réalité du système
étudié (MÉRIAN et al. 2018). Ainsi, tout un ensemble de connaissances déjà acquises a pu
être mobilisé. L’utilisation des valeurs de référence de biomasse microbienne à partir des para-
mètres physico-chimiques des sols via le modèle développé par HORRIGUE et al. 2016 permet
notamment de focaliser notre étude sur l’impact des pratiques agricoles, les paramètres physico-
chimiques étant déjà pris en compte par les valeurs théoriques de biomasse. Le sous-modèle
de déficit hydrique nous a permis de prendre en compte des effets du climat et plus particuliè-
rement le stress hydrique, reconnu pour son effet sur la biomasse microbienne des sols (REN

et al. 2018) à une échelle spatiale plus fine que celle du paysage, les précipitations étant iden-
tiques pour toute la zone. Le sous-modèle de croissance logistique de la biomasse moléculaire
microbienne a, quant à lui, permis de représenter la dynamique de la biomasse moléculaire
microbienne des sols que ce soit dans des conditions avec ou sans pratiques agricoles ou stress
hydrique. Enfin, les impacts des pratiques agricoles sur le comportement de la biomasse micro-
bienne des sols ont été déterminés par arbres de décision. Nous avons fait le choix de baser ces
comportements sur des données observées sur la zone atelier de Fénay plutôt que sur les résul-
tats de la revue bibliographique. Ce choix est principalement basé sur le fait que dans la cadre
de la zone atelier de Fénay, les pratiques sont recensées en détails depuis 2004 et les conditions
pédologiques et climatiques sont connues tandis que les résultats de la revue bibliographique
considèrent de nombreux contextes pédoclimatiques et les successions des pratiques dans le
temps ne sont pas systématiquement connues. Toutefois, les gammes de valeurs des impacts
pour chacune des pratiques agricoles communes sont similaires entre les 2 analyses, ce qui est
encourageant pour les perspectives du modèle MAS²MIC. Le modèle MAS²MIC retranscrit
bien la sensibilité de la biomasse microbienne aux pratiques agricoles. Toutefois, ses capacités
prédictives sont limitées dans certains cas, notamment lorsque la biomasse microbienne a for-
tement diminué ou augmenté entre l’initialisation et la sortie du modèle (entre 3 et 10 années
modélisées). Cette incapacité à prédire des changements trop rapides de la biomasse micro-
bienne des sols est probablement liée à des processus aléatoires qui ne sont pas pris en compte
dans le modèle. Par ailleurs, les paramètres de croissance calibrés ne permettent pas une dy-
namique très rapide de la biomasse microbienne des sols. Ces paramètres de croissance sont
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différents en fonction de l’usage des sols : c’est notamment le cas de la capacité d’accueil du
milieu qui est plus élevée en forêt par rapport aux grandes cultures, indiqué par les valeurs plus
élevées de biomasse microbienne au sein de ces systèmes (DEQUIEDT et al. 2011). Concer-
nant les parcelles agricoles, le taux de croissance de la biomasse microbienne et la capacité
de croissance sont supposés stables au cours du temps et indépendants des pratiques agricoles.
Néanmoins, certaines pratiques modifient la croissance des micro-organismes des sols tels que
les apports organiques, des études montrant une accélération de la croissance microbienne des
sols après un apport de MO (ZORNOZA et al. 2016 ; LAZCANO et al. 2013). Les pratiques agri-
coles modifient l’habitat microbien des sols tant en termes de qualité, que d’accesibilité et de
quantité de ressources. Il est possible notamment d’opposer les micro-organismes oligotrophes
dont la croissance serait favorisée par l’apport de MO compostée (HO et al. 2017) sur un pas de
temps long et les copiotrophes dont la croissance serait améliorée par l’apport de MO fraîche
sur un pas de temps plus court. Ainsi, il est possible que les paramètres a, k et t considérés
comme identiques et stables soient en réalité dépendants des pratiques agricoles appliquées.
Par ailleurs, nous avons fait le choix de modéliser une résilience de la biomasse microbienne
des sols une fois le temps d’impact écoulé. Cette résilience a été observée dans différentes
études (RINCON-FLOREZ et al. 2016 ; GRIFFITHS et al. 2008 ; BÉRARD et al. 2011). Cepen-
dant, la résilience est dépendante des caractéristiques physico-chimiques des sols (GRIFFITHS

et al. 2008) et elle n’est probablement pas la même selon le niveau de stress et selon la résistance
du système. Evaluer ces points nécessite de nouvelles explorations du modèle en modulant les
paramètres de croissance de la biomasse microbienne des sols, stratégie qui permettrait d’iden-
tifier les éléments induisant les fortes variations de biomasse moléculaires microbiennes et ainsi
améliorer les capacités prédictives du modèle.

Lorsque le modèle est testé dans d’autres conditions pédo-climatiques, les capacités pré-
dictives sont très proches de celles observées sur les données de Fénay. Ainsi, les résultats
laissent supposer que MAS²MIC pourrait être transférable à d’autres contextes. L’une des fina-
lités de ce projet de thèse était d’aboutir à une première version d’un outil d’aide à la décision
(OAD). Pour ce faire, une approche de modélisation KILT (keep it a learning tool !, LE PAGE

et al. 2017) a été utilisée. Cette approche est un compromis entre l’intégration de l’ensemble
des composants du système étudié et la simplification du système. Le système à modéliser est
alors initialisé de manière simple et fondé sur des données empiriques permettant de prendre en
compte sa complexité. Grâce à la mise en place d’un aspect participatif, le simulateur est modi-
fié et amélioré pour atteindre au mieux ses objectifs (information, compréhension, prédiction).
Cette approche est adaptée aux socio-écosystèmes et convient donc pour cette étude, la modé-
lisation de phénomènes écologiques associée à la biomasse microbienne du sol étant destinée à
comprendre les impacts des pratiques agricoles et de leurs successions au cours du temps dans
le but d’accompagner les agriculteurs dans leur démarche pour une gestion durable de leurs
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sols. A ce stade, le modèle MAS²MIC est encore en cours de développement mais a, d’ores et
déjà, pu être amélioré grâce à son exploration et la mise en place d’ateliers participatifs.

L’adoption du format numérique pour l’outil d’aide à la décision et la mise en place des
ateliers participatifs sont pertinentes. Les nouvelles technologies et le numérique sont de plus
en plus utilisés dans le domaine de l’agronomie (matériels connectés, jeux sérieux basés sur
des simulations, ateliers de co-conception, OAD . . . ). Les utilisateurs sont réceptifs à ces sup-
ports, qu’ils soient sous format outil ou lors d’ateliers participatifs. Les simulations multi-
agents sont propices à la mise en place de jeux de rôle qui permettent de lever les barrières
disciplinaires, ce qui mène à de la modélisation d’accompagnement (COMMOD, https:
//www.commod.org/). Ce type de modélisation est d’ailleurs de plus en plus utilisé afin
d’accompagner les différents acteurs du monde agricole vers une gestion durable des sols
(ETIENNE 2010). La modélisation permet également la création d’outils tels que la plate-
forme MAELIA (http://maelia-platform.inra.fr/). Dans le cadre du modèle
MAS²MIC, le modèle multi-agents a été implémenté dans l’outil de développement GAMA
Platform qui a par ailleurs permis la création d’une interface numérique. L’ensemble de ces
éléments forme un simulateur qui a permis une meilleure compréhension de l’impact des pra-
tiques agricoles par les participants aux ateliers, de partager et faire un débriefing des résultats.
L’interface développée a été jugée comme étant facile à prendre en main et ergonomique. Alliée
au modèle MAS²MIC, elle constitue une bonne base pour la création d’un OAD.

Les 2 ateliers menés au cours de la thèse ont permis d’explorer en partie le modèle en appli-
quant des pratiques différentes de celles observées sur la zone atelier de Fénay. Les résultats des
ateliers ont permis des améliorations majeures pour la modélisation de la dynamique tempo-
relle de la biomasse moléculaire microbienne en fonction des pratiques agricoles, notamment
par rapport à la prise en compte de la croissance de la biomasse microbienne. Ces ateliers ont
également permis de mieux cerner les attentes des potentiels futurs utilisateurs de l’OAD.

Perspectives

L’architecture choisie pour ce modèle concernant la prise en compte des leviers agrono-
miques a été réfléchie sous la forme de modules indépendants. Ainsi, les pratiques agricoles
mentionnées comme manquantes au cours des ateliers participatifs, notamment l’apport de MO,
pourront être intégrées à leur tour grâce à l’ajout de nouveaux modules. Cette étape peut être
réalisée en se servant d’un jeu de données externes ou sur la base des résultats de la revue
bibliographique. Par ailleurs, un modèle déjà existant permet de modéliser à une résolution
plus fine que celle du modèle MAS²MIC les effets d’apports organiques sur les communau-
tés microbiennes des sols (projet Cammisol, http://www.cammisole.fr/). Ce modèle
pourrait remplacer l’arbre de décision permettant de modéliser le comportement de la biomasse
microbienne des sols face à une pratique agricole (ici l’apport de MO) et de différencier les
types d’apports organiques, certains favorisant plus les organismes à stratégie r ou à stratégie
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k. Toutefois, la résolution de ces processus étant plus précise que celle utilisée dans le cadre
de MAS²MIC, une puissance informatique plus élevée serait nécessaire. Selon les objectifs de
compréhension ciblés, l’environnement de la simulation pourrait être restreint : par exemple,
l’objectif de l’ajout de ce modèle pourrait être la compréhension de la dynamique des res-
sources et des communautés microbiennes des sols en fonction de l’hétérogénéité des apports
organiques sur une parcelle agricole (plutôt qu’à l’échelle du paysage). L’amélioration des mo-
dules existants, l’ajout de modules et l’utilisation de modèles déjà existants permettraient une
meilleure prise en compte des différents leviers agronomiques pour l’amélioration de la qualité
des sols. De même, nous avons fait le choix de ne pas intégrer d’aspects socio-économiques
dans ce modèle, ces aspects pouvant fluctuer selon le contexte et l’objectif de l’OAD n’étant
pas de modéliser ces aspects . Cependant, ils pourraient être intégrés sous le format de rôle lors
de futurs ateliers participatifs.

Ce modèle constitue une bonne base pour évaluer l’impact des pratiques agricoles sur la
qualité des sols. Toutefois, les communautés microbiennes des sols peuvent également être ca-
ractérisées par la richesse taxonomique des bactéries ou des champignons, la composition des
communautés bactériennes et fongiques et les réseaux d’interactions entre micro-organismes ;
la richesse taxonomique des bactéries et des champignons étant toutes les deux utilisées de ma-
nière opérationnelle pour évaluer la qualité des sols. Les bactéries peuvent être classées biologi-
quement selon une hiérarchie de catégories appelées taxa : Règne (Bacteria) , Embranchement
(ex : Proteobacteria), Classe (ex : Gamma proteobacteria) , Ordre (ex : Enterobacteriales), Fa-
mille (ex : Enterobacteriaceae), Genre (ex : Escherichia), Espèce (ex : Escherichia coli). La
composition de la communauté bactérienne correspondant à l’abondance de chacun des taxa
pour un même échantillon de sols tandis que la richesse bactérienne correspond au nombre de
taxa différents. Les interactions entre taxa bactériens ont été étudiées par KARIMI et al. 2019
et permettent une meilleure compréhension de la dynamique de la richesse bactérienne des
sols. L’enjeu à court terme est donc d’être en mesure de modéliser la richesse taxonomique
des communautés bactériennes ou de champignons. Pour cela, deux approches peuvent être
envisagées.

La première approche consisterait à transposer l’approche utilisée pour la biomasse mo-
léculaire microbienne. Ainsi, la richesse bactérienne serait évaluée de manière uniquement
quantitative. Dans cette approche schématisée en figure 36 A, la richesse bactérienne serait
à l’image de la biomasse un attribut des agents microcells, considérée comme homogène au
sein de ces entités spatiales. Leurs comportements pourraient être définis à l’aide d’arbres de
décisions permettant d’identifier les impacts des pratiques agricoles et le nombre de jours de
déficit hydrique. Leur croissance pourrait être définie grâce à une équation mathématique dont
les paramètres seraient à calibrer. Cependant, la distribution spatiale de la richesse bactérienne
des sols dépend à la fois de processus écologiques déterministes (sélection) mais également de
processus stochastiques (mutation, dérive écologique, dispersion). L’aspect spatial du modèle
permettrait de prendre en compte ces aspects en ajoutant de la diffusion de taxa entre agents
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microcells dont le pas et la portée pourront être déterminés à partir des données disponibles.

FIGURE 36 – Schéma de la prise en compte de la richesse bactérienne en modélisation multi-
agents.

La partie A indique une modélisation de la richesse en utilisant plus ou moins la même méthode que
celle utilisée pour la biomasse microbienne. La richesse bactérienne est un attribut des agents microcell

dont le comportement est modifié au cours du temps suite à une pratique agricole ou à un stress
hydrique ; une dispersion spatiale des bactéries est permise grâce à la diffusion d’une cellule

(microcell) à l’autre. Dans la partie B, la richesse bactérienne est déduite à partir du nombre des
différents taxa présents sur le même agent microcell ; dans cette configuration, les pratiques agricoles et
le stress hydrique jouent toujours le rôle de filtre environnemental et la dispersion est prise en compte

grâce à de la diffusion entre microcell mais cette fois-ci, la diffusion est dépendante du taxon considéré.
De plus, au sein de chaque microcell, les taxa peuvent interagir entre eux et ainsi modifier la

composition de la communauté et la richesse bactérienne.

Une seconde approche permettrait de mêler à la fois des aspects quantitatifs et qualitatifs
en modélisant les variations de composition des communautés microbiennes et en dérivant les
variations de richesse taxonomique. Un des enjeux serait d’arriver à à associer de la précision
dans la modélisation du système et des phénomènes émergents et de la simplification pour ne
pas alourdir le temps de calcul. Chaque taxon serait représenté par un agent indépendant, évo-
luant à l’échelle des microcells, avec des attributs et des comportements qui lui seraient propres.
Dans cette approche schématisée en figure 36 B, les agents taxa symbolisés dans notre exemple
par chacun des cercles de couleurs différentes au sein des microcells, pourront être influencés
1) par l’environnement et notamment les paramètres physico-chimiques (processus détermi-
nistes) ; 2) par les pratiques agricoles et le déficit hydrique (processus déterministes avec une
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part d’aléatoire via le tirage aléatoire des valeurs seuil) ; 3) par des phénomènes stochastiques
notamment de dispersion spatiale ; 4) par les autres agents micro-organismes, en s’appuyant sur
les interactions entre micro-organismes du sol identifiés (KARIMI et al. 2019). Cette démarche
de modélisation nécessitera une analyse bibliographique ciblant la richesse et la composition
microbienne des sols en réponse aux pratiques agricoles et la mise à disposition du modèle
aux utilisateurs dans le cadre de nouveaux ateliers participatifs. Ceci permettra d’évaluer la
compréhension et la pertinence du modèle au sein d’un OAD.

Conclusion

Les analyses menées au cours de ce projet ont permis une meilleure compréhension de la
distribution spatiale et des variations temporelles de la biomasse moléculaire microbienne des
sols. La biomasse moléculaire microbienne des sols est dans un premier lieu déterminée par
les paramètres physico-chimiques des sols et dans le cas des grandes cultures, des pratiques
agricoles et de l’historique de la parcelle. La modélisation des impacts de ces pratiques via un
système multi-agents a été mise en œuvre et a permis une meilleure compréhension de l’effet
des changements de pratiques agricoles observés à de multiples échelles spatiales (du point de
prélèvement au paysage en passant par la parcelle et l’exploitation) et temporelles (jours, mois,
années, décennie). MAS²MIC a une bonne capacité prédictive de la biomasse microbienne
des sols, et l’originalité de sa structure liée à l’intégration de plusieurs sous-modèles divisés
en modules permettra de le faire évoluer pour l’améliorer. L’aspect graphique proposé par le
logiciel qui a servi à créer MAS²MIC a permis de créer une interface facile à prendre en main et
constitue ainsi un premier pas vers l’aide à la décision. Bien que pour le moment, l’utilisation de
ce modèle soit limitée à une utilisation supervisée, son utilisation peut être améliorée facilement
et permettra ainsi aux acteurs du milieu agricole de mieux comprendre leurs sols et ainsi de
mieux les gérer en testant in silico des variations ou de nouveaux itinéraires techniques de
leur choix. Le modèle MAS²MIC constitue également un bon outil scientifique pour étudier
les dynamiques spatiales et temporelles de la biomasse microbienne des sols dans un contexte
agricole.
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Résumé

Les communautés microbiennes des sols sont reconnues comme centrales pour la fertilité des sols et sont des bioin-

dicateurs pour évaluer l’impact des pratiques agricoles sur les sols. L’enjeu est de favoriser leur utilisation pour

accompagner / accélérer l’innovation dans le monde agricole. Pour cela, l’objectif était ici de caractériser les dy-

namiques spatiales et temporelles de l’abondance des communautés microbiennes des sols à l’échelle d’un paysage

agricole pour les modéliser et proposer une première version d’outil d’aide à la décision (OAD) aux acteurs du monde

agricole. Une approche pluridisciplinaire a été mise en œuvre en mêlant écologie microbienne, évaluation environne-

mentale, modélisation par des systèmes multi-agents, celle-ci combinée à une démarche de modélisation participative

permet d’intégrer le savoir-faire des acteurs (chercheurs, conseillers agricoles et agriculteurs). Cette approche s’est

appuyée sur le paysage agricole de Fénay (1200 ha, Dijon, 21) où les communautés microbiennes du sol ont été

caractérisées pour leur abondance au cours de trois campagnes respectivement en 2011, 2016 et 2019, les pratiques

agricoles étant connues depuis 2004. L’analyse des variations d’abondance des communautés microbiennes des sols

a permis de mettre en évidence sa dépendance vis-à-vis des variations des caractéristiques physico-chimiques des

sols et des changements de pratiques agricoles, mais aussi et surtout l’importance de l’historique de la parcelle tant

en termes d’abondance des communautés microbiennes que de pratiques agricoles. A partir de ces connaissances,

un modèle basé sur un système multi-agents a été produit afin de prédire l’évolution de la biomasse microbienne

des sols face à des changements de pratiques agricoles. Les étapes de calibration ont permis d’évaluer la capacité

d’accueil et le taux de croissance des micro-organismes ainsi que la durée d’impact des pratiques agricoles, ceci en

fonction de l’occupation du sol, et ainsi d’aboutir à un modèle ayant une bonne capacité prédictive. En s’appuyant

sur une interface utilisateurs, des ateliers participatifs ont permis d’évaluer les facilités d’appropriation du modèle

par différents types d’acteurs.

Mots-clés : Modélisation multi-agents ; Écologie microbienne des sols ; Outil d’aide à la décision (OAD)

Abstract

Soil Microbial communities play a major role in soil fertility and are important as bioindicators to evaluate the im-

pacts of agricultural practices on soils. The challenge is to promote their use in order to support / accelerate innovation

in the agricultural sector. The goal of this thesis was to characterize spatial and temporal dynamics of soil microbial

communities at the scale of an agricultural landscape in order to create models and propose a Decision Support

Instrument (DSI) for stakeholders in the agricultural communities. For this, a multi-disciplinary approach was used

combining microbial ecology, environment assessment, spatial computer modeling, associated to a participatory ap-

proach which effectively mobilize stakeholders’ knowledge (scientists, agricultural advisors and growers). This study

was based on data collected in Fénay agricultural landscape (1200 ha, Dijon, 21, France) where soil microbial bio-

mass was characterized in 2011, 2016 and 2019 and farming practices are known since 2004. The variance of soil

microbial community abundance analysis evidenced the impact of soil physico-chemical characteristics variability

and the importance of historical plot management in soil microbial community abundance and agricultural practices.

Based on this knowledge, a multi-agent model was created in order to predict the evolution of soil microbial commu-

nity abundance in the face of changing agricultural practices. Calibration steps were required in order to evaluate soil

microbial biomass carrying capacity and growth and determine time impact of agricultural practices depending on

the land use, and thus result in a model with good predictive capabilities. A graphical user interface was developed

in order to conduct participatory workshops and the handling of the model was evaluated by various actors.

Keywords : Agent Based Modelling ; Soil Microbial Ecology ; Decision Support Instrument (DSI)
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