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La restauration de la prairie dans la rotation des cultures semble améliorer les 

critères agronomiques de la qualité des sols. Compte-tenu du rôle essentiel des micro-
organismes dans la dynamique des matières organiques, l’analyse de la structure de ces 
communautés constitue une approche clef dans la compréhension du fonctionnement 
biologique des sols. 

Le site expérimental, situé en Haute-Normandie, consiste en un ensemble de 6 
parcelles de prairies implantées sur des sols limoneux selon une succession temporelle (6 
mois, 2, 4, 7, 8, et 34 ans) en référence à une parcelle cultivée, permettant d’envisager 
une étude diachronique. L’évolution de la diversité des micro-organismes a été analysée 
tant d’un point de vue quantitatif que qualitatif sur l’horizon de surface 0-10cm et 
l’équivalent labour 0-30cm. Ce travail s’intègre dans le programme D-MOSTRA (Ministère 
de l’environnement). 
Les communautés microbiennes telluriques sont très diversifiées et difficilement 
cultivables[1], leur étude nécessite des approches complémentaires. 
La biomasse microbienne totale a été estimée par fumigation-extraction[2], quantification 
des ADN totaux, dénombrement des bactéries cultivables et quantification par PCR en 
temps réel des fungi du genre fusarium. 
Parallèlement, la diversité des micro-organismes a été évaluée par la caractérisation 
phénotypique des bactéries cultivables, la capacité de l’écosystème à métaboliser 
différentes sources carbonées (Biolog)[3] et par l’établissement d’empreintes génétiques 
des communautés bactériennes et fongiques (RISA).  

La quantification de la biomasse microbienne a permis de discriminer les prairies 
entre elles, et de mettre en évidence son augmentation avec l’âge de la prairie sur 
l’horizon 0-10cm. Sur cette profondeur l’évolution de la diversité fonctionnelle potentielle 
des communautés microbiennes, la modification des profils phénotypiques et des 
empreintes génétiques obtenues, semblent aussi corrélées avec la mise en prairies. Ces 
paramètres sont à relier avec le stockage du carbone organique observé très nettement 
dans l’horizon superficiel.  

Ces travaux montrent l’intérêt de certaines approches méthodologiques pour 
l’analyse des communautés microbiennes et confirment l’impact sur l’horizon 0-10cm, non 
observé sur 0-30cm, de la restauration des prairies sur ces communautés. 
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