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ROle des interactions plantes-microbiotes
dans l'adaptation d'un insecte ravageur a son
hote

Le projet pFlyAdapt souhaite mettre en évidence le recrutement sélectif et le réle des microorga-
nismes de la rhizosphere dans I'adaptation d'un insecte phytophage racinaire (la mouche du chou
Delia radicum) a sa plante héte (Brassica napus).

Durant leur cycle de développement, les plantes entretiennent des interactions dynamiques et in-
times avec des communautés de microorganismes. De nombreux travaux illustrent I'importance de
cesinteractions sur la croissance, la santé et |'évolution des organismes hotes hébergeant ces microor-
ganismes.

L'attaque d'une plante cultivée par un insecte ravageur racinaire implique l'interaction entre deux
holobiontes : la plante et les microbiotes racinaires et rhizosphériques d'une part, l'insecte et son
microbiote d'autre part. Ces deux entités, habituellement considérées comme distinctes, ont en réa-
lité une partie commune car les microorganismes de la racine et de la rhizosphére de la plante, con-
tournant nécessairementles molécules de défense de la plante, sontaussi susceptibles d'étre recrutés
par le ravageur dans son microbiote intestinal, du fait de leurs propriétés détoxifiantes.

Objectifs

Nous proposons de déterminer la part de I'héritabilité et de I'origine environnementale du microbiote
d'un ravageur racinaire et de mesurer I'impact de ce recrutement sur la valeur adaptative du ravageur.

Pour cela, nous suivrons par séquencage massif la dynamique du microbiote de I'insecte (Delia radi-
cum, la mouche du chou) tout au long de son cycle de vie en paralléle de la dynamique des commu-
nautés de la racine et de la rhizosphére de deux génotypes de colza (Brassica napus) ayant des teneurs
en composés de défense contrastées. Dans un second volet plus fonctionnel, nous quantifierons les
composés et hormones de défense dans les racines, le géne bactérien saxA connu pour dégrader les
composés de défense des plantes et produirons des données métatranscriptomiques pour mieux
comprendre |a nature des interactions entre la plante, les microbiotes et I'insecte.
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Partenaires

Département INRAE Unité INRAE Expertise

Ecologie des communautés, interactions plante-microbiote-
bioagresseurs, métaomiques, métabarcoding, culturomique, écolo-
gie fonctionnelle, métatranscriptomique, biologie moléculaire, bioa-

IGEPP nalyses, microbiologie, expérimentation plante microbiote, biologie
et écologie des insectes, écologie chimique, métabolites plante,
bioanalyses, expérimentation insectes, microbiote insectes, bioinfor-
matique, biostatistiques.

Bioanalyses, biologie moléculaire, développement et production de
données moléculaires de diversité taxonomique et fonctionnelle.
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