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La santé et la vitalité de la vigne dépend de son 
microbiote

Apparition des symptômes et déséquilibre de la diversité microbienne

L’apparition des symptômes, caractéristiques d’une pathologie donnée, est conditionnée par la
présence d’un pathogène végétal ou d’un complexe d’agents pathogènes dont la virulence
s’exprimera. Les symptômes de dépérissement ne sont généralement visibles que dans
certains tissus même si la plante est entièrement colonisée (Bruez et al., 2020). De plus, les
pathogènes peuvent être présents sous une forme latente et inoffensive dans les tissus
végétaux pendant des années avant que le dépérissement ne devienne visible (Berlanas et al.,
2020 ; Hrycan et al., 2020).

Sensibilité de l’équilibre microbien aux stress abiotiques et biotiques

Impacts des stress abiotiques

L’impact de certains stress abiotiques (par exemple la chaleur et le stress hydrique) sur le
déclenchement ou l’aggravation des symptômes a été étudié et confirmé (Songy et al., 2019 ;
Hrycan et al., 2020 ; Calvo-Garrido et al., 2021) même s’il semble que ces stress ne soient pas
liés à la phase précoce de l’infection (Sosnowski et al., 2021). Le fait que les pratiques
culturales ou les stress abiotiques influencent également la composition et la structure du
microbiote renforce l’hypothèse d’un changement microbien associé à certains
dépérissements de la vigne.

Il est toutefois à noter que ce changement microbien pourrait être soit la cause directe du
dépérissement, soit la conséquence de l’impact d’un autre stress (avec une relation de cause à
effet indirecte).

Impacts des stress biotiques

Interventions humaines

Le sol et le matériel végétal contaminé utilisé dans les pépinières (malgré les
traitements à l’eau chaude) sont des sources d’Agrobacterium vitis. Une fois que la
bactérie est présente dans le système vasculaire, tout type de stress nécessitant une
multiplication cellulaire peut provoquer l’apparition de galles du collet : les
procédures de greffage, les blessures causées par le passage d’équipements agricoles,
la taille ou l’élimination des gourmands sont des activités humaines plausibles
favorisant le développement de cette maladie (Burr et al., 1998 ; Filo et al., 2013 ;
Faist et al., 2016).

Pathogènes microbiens

Malgré les avancées technologiques en métagénomique, peu d’études à ce jour se
concentrent sur la comparaison du microbiote des vignes symptomatiques (c’est-à-
dire en dépérissement) et asymptomatiques, en particulier pour le dépérissement
bactérien.

Dans le cas de la galle du collet, Agrobacterium vitis a été trouvé significativement
présent uniquement au niveau du point de greffe des plantes malades par rapport
aux plantes saines (Faist et al., 2016). Fait intéressant, la richesse spécifique était plus
élevée dans le point de greffe des plantes infectées que dans celui des vignes saines.
De plus, le microbiote dominant variait tout au long de l’année dans les échantillons
sains, tandis que dans les échantillons symptomatiques, trois espèces (Pseudomonas
sp., Enterobacteriaceae sp. et Agrobacterium vitis) prédominaient toute l’année.

Dans le cas de la maladie de Pierce, la présence ou l’absence de la maladie influence
les communautés endophytes présentes dans les sarments. Une corrélation positive a
été trouvée entre ce dépérissement et quatre taxons à très faible abondance relative
: Bacillus, Pediococcus, Caulobacter et Dialister (Deyett et al., 2017).

Les travaux existants sur les dépérissements fongiques ont principalement été menés
en lien avec les maladies du bois, notamment l’esca. Dans leur étude, Bruez et al.,
(2016) ont analysé le microbiote fongique des tissus ligneux de vignes ne présentant
pas de symptômes foliaires d’esca ou de dépérissement à Eutypa. Malgré l’absence de
symptômes visibles, ils ont trouvé de nombreux pathogènes des maladies du bois



Fi
ch

e 
te

ch
ni

qu
e 

n
°3

5

H
o

lo
b

io
nt

e,
 m

ic
ro

b
io

te
 e

t 
m

ic
ro

b
io

m
e 

d
e 

la
 

vi
gn

e 
(4

/4
)

parmi la communauté et ont conclu qu’un équilibre par compétition était maintenu
entre les champignons pathogènes, les mycoparasites et les saprophytes, empêchant
le développement des symptômes.

Ces résultats sont corroborés par une autre étude montrant que les différences dans
la composition fongique entre les plantes symptomatiques et asymptomatiques sont
moins importantes que les différences entre les organes d’une même plante (Geiger
et al., 2022). Il semble que l’apparition des symptômes ne puisse pas être corrélée à
la simple présence du champignon responsable du dépérissement dans le bois ou à
son abondance plus ou moins importante (Del Frari et al., 2019). Une étude récente
suppose même que la virulence de Fomitiporia mediterranea (l’un des champignons
pathogènes responsables de l’esca), et en particulier sa capacité à dégrader le bois,
résulte d’une interaction avec certaines bactéries présentes dans le bois (Haidar et
al., 2021).

Les différences dans les communautés microbiennes entre les plantes
symptomatiques et asymptomatiques, lorsqu’elles existent, semblent être localisées
au niveau de la rhizosphère de la vigne, et non dans le bois ou les feuilles (Bruez et
al., 2020 ; Darriaut et al., 2021 ; Bekris et al., 2021).

L’abondance des genres Phaeoacremonium et Phaemoniella a été trouvée plus élevée
dans les sols associés aux vignes symptomatiques par rapport aux asymptomatiques
(Nerva et al., 2019). Par conséquent, la source de l’inoculum pathogène serait située
dans le sol et pourrait être neutralisée par la présence d’autres bactéries, d’où un
équilibre dans les sols où sont présents des plantes asymptomatiques.

Figure 1 : mécanismes d'engagement symbiotique : trois

principes par lesquels les plantes peuvent sélectionner ou

restreindre les mutualistes potentiels ou les pathogènes (Thoms et

al., 2021).

A. Les plantes utilisent des métabolites sélectifs (en violet) pour

recruter ou sélectionner des microbes bénéfiques (en bleu) et

éliminer les pathogènes (en gris).

B. La reconnaissance par double récepteur permet de distinguer

précisément les pathogènes potentiels des mutualistes avant

d’investir de l’énergie dans une réponse immunitaire ou

symbiotique. Les motifs moléculaires associés aux microbes

(MAMPs) sont communs aux pathogènes et aux mutualistes, et ne

suffisent donc pas pour qu’une plante détermine si un microbe est

un ami ou un ennemi ; cependant, les MAMPs peuvent fournir des

informations sur l’identité d’un microbe. L’association de la

perception des MAMPs avec des lipochitooligosaccharides

(LCOs), des effecteurs ou des motifs moléculaires associés aux

dommages (DAMPs) peut déclencher une réponse immunitaire ou

un programme symbiotique fort et spécifique.

C. L’intégration de signaux intrinsèques et extrinsèques avec

l’homéostasie immunitaire permet aux plantes d’affiner leur prise

de décision en matière de symbiose et de façonner

dynamiquement les interactions symbiotiques tout au long de leur

vie. Cela peut permettre un ajustement précis de la structure de la

communauté du microbiome ainsi qu’une modification du seuil

pour des réponses immunitaires et symbiotiques fortes.

(Bettenfeld et al., 2022).

Microbiote de la
rhizosphère et vignes en
dépérissement
Compte tenu de la manière
dont les plantes recrutent
des microorganismes, en
particulier ceux de la
rhizosphère, il est probable
que l’apparition des
symptômes chez les plantes
en dépérissement résulte
d’une perturbation de ce
recrutement.
Il est essentiel pour la plante
de maintenir un équilibre
permanent entre le
recrutement de
microorganismes bénéfiques
et la restriction des
pathogènes (figure 1). Cela
n’est pas simple car les voies
d’entrée sont les mêmes
(Thoms et al., 2021). D’une
part, certaines études,
principalement menées sur
des plantes annuelles, ont
montré un recrutement actif
important de
microorganismes bénéfiques
en réponse au dépérissement
de la plante (figure 2) par la
sécrétion de métabolites qui
stimulent des micro-
organismes spécifiques dans

la communauté (Berendsen et al., 2012). D’autre part, la localisation des
microorganismes peut changer (les épiphytes deviennent des endophytes (West et
al., 2010).
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Les activités anthropiques
(par exemple, la fertilisation
par dépôt d’azote ou de
soufre) peuvent également
modifier le microbiote
rhizosphérique, démontrant
l’importance de la
composition chimique des
sols dans l’établissement
des communautés
microbiennes.
Par ailleurs, la composition
des exsudats racinaires varie
en fonction de l’âge de la
plante (Nguyen, 2003 ;
Chaparro et al., 2014 ; Hupe
et al., 2018) et du génotype
(Micallef et al., 2009 ;
Mwafulirwa et al., 2016 ;
Leisso et al., 2018). Les
stress abiotiques comme la
sécheresse ou la chaleur
peuvent également
modifier la rhizodéposition

Figure 2 : le microbiome à la rescousse. Modèle de recrutement

et d’activation des microorganismes bénéfiques par la plante en

cas d’attaque (Weller et al., 2012).

Les plantes infectées détectent l’invasion de pathogènes dans les

racines ou les parties aériennes et augmentent ensuite la

sécrétion de composés stimulants pour les microbes dans les

racines non infectées. Ces stimulants peuvent recruter et activer

des micro-organismes bénéfiques pour la plante. Ces micro-

organismes bénéfiques peuvent induire une résistance (IR)

directement ou produire des composés inhibiteurs de pathogènes.

Certains de ces composés inhibiteurs de pathogènes sont connus

pour induire eux-mêmes une résistance.

(Bakhshandeh et al., 2019 ; Preece & Peñuelas, 2016).
De plus, des changements dans la rhizodéposition ont été liés à des interactions
biotiques. Par exemples, la présence d’endophytes fongiques chez les Poacées a été
corrélée à des modifications de la rhizodéposition (Van Hecke et al., 2005), la
présence de nématodes ou d’autres pathogènes a un impact sur la qualité et la
quantité des exsudats (Escudero et al., 2014 ; Gu et al., 2016) et, pour finir, la
mycorhization a un impact significatif sur la nature des exsudats racinaires (Leyval &
Berthelin, 1993 ; Scheffknecht et al., 2006).
Ainsi, l’influence des microorganismes (pathogènes ou non) externes à la plante sur
les métabolites exsudés semble établie, principalement chez les plantes annuelles.

Les fonctions altérées du microbiote racinaire et apparition des symptômes
Dans le cas des plantes ligneuses, les symptômes de dépérissement peuvent
souvent être liés à des problèmes de stockage et de gestion des réserves comme,
par exemple, une diminution du taux de photosynthèse ou une dégradation du
système vasculaire (Bettenfeld et al., 2020 ; Ouadi et al., 2021).
La qualité et la quantité des exsudats racinaires sont directement liées à l’état
physiologique de la plante ainsi que la qualité et la quantité de ses réserves.
L’apparition des symptômes de dépérissement peut s’expliquer par deux
hypothèses interdépendantes (Bettenfeld et al., 2022) :

- la présence d’un pathogène dans les parties aériennes perturbe
certains processus métaboliques, comme le stockage (Labois et al.,
2020). En conséquence, la rhizodéposition peut être modifiée, tout
comme la composition du microbiote de la rhizosphère (Bardgett et al.,
2014 ; Fransson et al., 2016 ; van Dam & Bouwmeester, 2016). Cela
entraîne une altération des fonctions exercées par ce microbiote (Padhi
et al., 2019 ; figure 3), ce qui peut contribuer à affaiblir la plante.

- un déséquilibre dans le microbiote de la rhizosphère entraîne une
modification des éléments absorbés par la plante. En conséquence, le
stockage est altéré, la plante est affaiblie et devient plus sensible aux
pathogènes présents dans ses tissus de manière latente.
Pour vérifier ces hypothèses, quelques études ont explorées les
relations entre le microbiote de la rhizosphère et les dépérissements
dus à des dysfonctionnements nutritionnels.
D’Amico et al., (2018) ont comparé le microbiote de la rhizosphère de
deux porte-greffes différents pour déterminer si les différences dans
l’absorption du potassium étaient attribuables au microbiote racinaire :
le 1103P connu en Italie pour entraîner des déficits en potassium et le
5BB qui fournit de bons niveaux de potassium. Le microbiote de 1103P
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Figure 3 : relations vigne/microorganismes et microorganismes/microorganismes dans le sol (Bettenfeld et al.,

2022).

Ces types d’interactions sont multiples et complexes :

1. Les exsudats racinaires recrutent et nourrissent les microorganismes.

2. Certains microorganismes fixent l’azote ou le phosphore et minéralisent la matière organique. Les champignons

mycorhiziens arbusculaires (AMF) fournissent à la plante hôte des ressources nutritives inaccessibles aux racines en

raison de leur localisation (biofertilisation).

3. Certains agents pathogènes peuvent provoquer des dépérissements.

4. En plus de leur capacité à induire la production de phytohormones par les plantes, certaines bactéries favorisant

la croissance des plantes (PGPB) peuvent les synthétiser directement. Certaines phytohormones régulent la

croissance des plantes et augmentent leur tolérance aux stress biotiques et abiotiques (biostimulation).

5. Certaines PGPB et AMF participent à l’inhibition ou à la suppression des pathogènes par la compétition pour les

niches écologiques ou les ressources via un antagonisme, en induisant une résistance chez la plante, en interférant

avec les systèmes de signalisation des pathogènes ou en supprimant les facteurs de virulence des pathogènes

(biocontrôle/bioprotection).

6. Le mycélium et le mucilage de certains microorganismes renforcent la cohésion entre les particules du sol et

créent des microagrégats ; par conséquent, la structure du sol est améliorée.

présentait une diversité réduite par rapport à celui de 5BB en particulier
pour les microorganismes solubilisant le potassium (D’Amico et al., 2018).

Dans une autre étude axée sur la relation entre le microbiote et la chlorose
ferrique, les niveaux de magnésium et de chlorose des feuilles étaient
significativement corrélés à la composition de la communauté bactérienne
du sol : le microbiote bactérien des vignes présentant une chlorose ferrique
était significativement différent de celui des vignes saines (Rolli et al.,
2016).
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