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Résumé : 
Gilbertiodendron dewevrei est une légumineuse arborescente (Caesalpinioideae) qui forme des peuplements 

monospécifiques couvrant plusieurs hectares et contrastant avec la forte diversité végétale observée au sein du bassin 
du Congo. Outre son importance socio-économique et écologique, G. dewevrei s’associe à une diversité de 
champignons ectomycorhiziens (EM) qui constituent un déterminant important de sa régénération et de sa dominance. 
La connaissance de ses partenaires fongiques permettrait d’envisager une meilleure restauration des forêts dégradées 
de G. dewevrei. Les objectifs de cette thèse étaient (i) d’étudier la diversité des sporophores EM et des ectomycorhizes 
(ECMs) de différentes catégories d’âge de G. dewevrei ; (ii) Vérifier par des méthodes d’écologie moléculaire que les 
arbres et leurs semis partagent des champignons EM et par conséquent les mêmes réseaux mycorhiziens communs 
(RMCs); (iii) Evaluer par des méthodes isotopiques d’éventuels transferts de C et N des arbres aux semis via les 
RMCs. 

Dans les trois sites étudiés, nous avons détecté beaucoup moins de taxons fongiques EM des sporophores (59 
espèces) que des ECMs (au moins 75 taxons fongiques EM) identifiées par séquençage de la région ITS de l'ADNr. 
Les espèces fongiques EM identifiées des sporophores et des apex racinaires ont été attribuées à 16 lignées 
phylogénétiques de champignons EM dont 11 dans les basiodiomycètes et 5 dans les ascomycètes. Certaines espèces 
de champignons basidiomycètes appartenant aux lignées /russula-lactarius-lactifluus et /thelephora-tomentella qui 
étaient dominantes sur les systèmes racinaires étaient absentes des inventaires de sporophores. Les espèces de 
champignons basidiomycètes appartenant aux lignées /boletus, /cantharellus et /clavulina dominantes chez les 
sporophores étaient moins abondantes sur les systèmes racinaires. Ces résultats suggèrent que les sporophores ne sont 
pas de bons indicateurs de la richesse spécifique souterraine. Les trois catégories d’âge de G. dewevrei ont partagé 49 
taxons fongiques EM (65,3% de la communauté souterraine) dont 19 ont été les plus abondants (49,9% des apex 
échantillonnés) et les 30 taxons fongiques restants considérés comme rares (28,1% des apex échantillonnés). Les 
propriétés du sol n’ont pas impacté la diversité et la structure des communautés EM. Les trois catégories d’âge de G. 
dewevrei ont partagé des communautés fongiques EM appartenant aux cinq familles suivantes : Thelephoraceae, 
Russulaceae, Sebacinaceae, Boletaceae et Clavulinaceae. Ces communautés fongiques ont formé des réseaux 
mycorhiziens communs (RMCs) entre les arbres et les semis. Pourtant, aucun transfert de C et N n’a été détecté des 
arbres vers les semis par la méthode de l’abondance naturelle respectivement en 13C et 15N. Nous avons discuté de la 
structure similaire et de la différence de composition des communautés fongiques EM entre les trois catégories d’âge 
de G. dewevrei et du rôle potentiel des RMCs reliant les arbres et les semis dans le sous-bois. 

 
Mots clés : Caesalpinioideae, Ectomycorhizes, Sporophores, ITS, Séquençage, Réseau mycorhizien commun, 13C, 15N 
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Title of thesis: Diversity and role of ectomycorrhizal fungi in natural regeneration of 
Gilbertiodendron dewevrei (De Wild.) J.Léonard monospecific stands in a tropical rainforest of 
southeast Cameroon  

Abstract 

Gilbertiodendron dewevrei is a tree legume (Caesalpinioideae) that forms monospecific stands 
covering several hectares and contrasting with the high plant diversity observed in the Congo Basin. In 
addition to its socio-economic and ecological importance, G. dewevrei is associated with a variety of 
ectomycorrhizal (EM) fungi that are an important determinant of its regeneration and dominance. The 
knowledge of its fungal partners would make it possible to envisage a better restoration of the degraded 
forests of G. dewevrei. The objectives of this thesis were (i) to study the diversity of EM sporophores and 
ectomycorrhizae (ECMs) of different age categories of G. dewevrei; (ii) Verify by molecular ecology 
methods that trees and their seedlings share EM fungi and therefore the same common mycorrhizal 
networks (CMNs); (iii) Evaluate by isotopic methods possible C and N transfers from trees to seedlings via 
CMNs. 

At the three studied sites, we detected much less EM fungal taxa from sporocarps (59 species) than 
from ECM (at least 75 EM fungal taxa) identified by sequencing the rDNA internal Transcribed Spacer 
(ITS) region. The identified EM fungal species from sporocarps and root tips were then assigned to 16 of 
the phylogenetic lineages of EM fungi, 11 in basiodiomycetes and 5 in ascomycetes. Some /russula-
lactarius-lactifluus and /thelephora-tomentella species that were dominant on root systems were absent 
from sporocarps survey, while the /boletus, /cantharellus and /clavulina species dominant on sporocarps 
were less abundant on root systems. These discrepancies suggest that epigeous sporocarps are not perfected 
indicators of belowground species richness. Of the 49 shared EM fungal species (65.3% of the total EM 
communities), 19 were the most abundant on root tips of the three age categories (49.9% of the EM roots) 
and the 30 remaining fungal species could be considered as rare (28.1% of the EM roots). Soil does not 
drive EM community diversity and structure. The three age categories of G. dewevrei had overlapping EM 
fungal communities, with species of Thelephoraceae, Russulaceae, Sebacinaceae, Boletaceae and 
Clavulinaceae, potentially forming a CMN between trees and seedlings. Nevertheless, no evidence for 
nutrient transfer from trees to seedlings was detected base on isotopic content. We discuss the similar 
structure and difference of composition of EM fungal community among the three size classes and the 
possible role of CMN linking trees and seedlings in understorey. 
 
Key words: Caesalpinioideae, Ectomycorrhizae, Sporocarps, ITS, Sequencing, common mycorrhizal 
network, 13C, 15N 
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INTRODUCTION GENERALE 

1. Problématique de la thèse 

Les scénarios de l’IPCC (« Intergouvernmental Panel on Climate Change ») sur les 

changements globaux d’origine climatique et anthropique à l’horizon 2100 prédisent une 

diminution annuelle moyenne de la pluviométrie et une augmentation concomitante de la 

fréquence des périodes de sécheresse en Afrique de l’Ouest et du Centre. Parallèlement, la 

pression anthropique sur le couvert végétal continue de s’accentuer car les populations sont 

tributaires des produits forestiers pour leur survie. De plus, les prélèvements forestiers ne sont pas 

toujours compensés par la régénération naturelle et les plantations forestières. La forte pression 

démographique entraîne donc une dégradation du couvert forestier, d’où une réduction des 

ressources en bois d’œuvre et en produits non-ligneux, ainsi qu’une perte importante de la 

biodiversité des espèces d’arbres et des microorganismes associés. En 5 ans (2000-2005), la 

couverture forestière d’Afrique a été amputée de 4 millions d’ha à cause de la déforestation qui 

touche en particulier les forêts denses humides d’Afrique de l’Ouest et du Centre (FAO, 2009). 

La forêt du bassin du Congo en Afrique centrale est la deuxième étendue de forêt humide la 

plus vaste après le bassin de l’Amazonie. Elle concerne onze pays d’Afrique centrale dont le 

Cameroun, sur une superficie d’environ 241 millions d’ha. Le Bassin du Congo est un massif 

forestier remarquable pour la grande diversité de ses écosystèmes, de sa flore et de sa faune. Il 

abrite une biodiversité exceptionnelle avec plus de 20000 espèces de plantes dont 8000 seraient 

endémiques. Les forêts du bassin du Congo jouent un rôle important dans la régulation du climat 

et dans la séquestration du CO2 (0,6% tonnes de C/ha/an), responsable du réchauffement. 

Cependant, les activités humaines (ex. surexploitation du bois, exploitations minières, agriculture 

itinérante), qui s’y développent, dégradent environ un million d’ha chaque année. Il en résulte une 

diminution de la biodiversité avec des conséquences sociales et économiques affectant le mode de 

vie et les moyens de survie des populations. La COMIFAC (Commission des Forêts d’Afrique 

Centrale), qui regroupe onze pays d’Afrique centrale, a lancé des programmes de gestion durable 

des ressources forestières en attribuant de façon plus transparente les concessions forestières et 

minières tout en instaurant des normes d’exploitation durables permettant la régénération de la 

forêt. 

Dans le contexte général évoqué ci-dessus, les forêts denses humides d’Afrique de l’Ouest 

et du Centre constituent des objets suscitant un très grand intérêt lié à : (i) l’importance qualitative 

et quantitative de ces forêts dans les équilibres biogéochimiques planétaires (régulation du climat, 

séquestration du CO2), (ii) l’importance des produits ligneux et non ligneux (p.ex. bois d’œuvre, 
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fourrage, fruit, champignon comestible) fournis par la grande diversité des arbres dont certains 

sont associés à une richesse et une diversité de champignons ectomycorhiziens (EM) (parfois 

comestibles) tout à fait remarquables (Buyck et al., 1996 ; Rivière et al., 2007). Cette association 

mutualiste entre les racines des arbres et les champignons du sol est à l’origine d’un organe mixte 

appelé ectomycorhize (ECM) grâce auquel la plante fournit du C aux champignons et reçoit en 

retour des nutriments du sol. (iii) la particularité des arbres à ECMs de former des peuplements 

monospécifiques ou de se regrouper en communauté de plusieurs espèces différentes et d’abriter 

une importante régénération naturelle (Hart, 1995 ; Torti et Coley, 1999; Newbery et al., 2000 ; 

Torti et al., 2001 ; Onguene et Kuyper, 2001). Les forêts à dominance d’une espèce d’arbre à 

ECMs ou qui regroupent des arbres à ECMs vivant en communauté, pauvres en diversité, ne sont 

pas conformes à l’image que l’on se fait des forêts tropicales caractérisées par une grande 

diversité floristique. Leur origine et évolution restent encore mal connues. Toutefois, les ECMs 

pourraient jouer un rôle important dans la régénération et la structuration des peuplements 

d’arbres à ECMs en Afrique tropicale (Torti et al., 2001 ; Diédhiou et al., 2010a). 

Dans les forêts denses humides très diversifiées du bassin du Congo, on trouve des 

peuplements d’arbres à ECMs ou regroupés en communauté pouvant atteindre une dizaine 

d’espèces différentes (Torti et al., 2001 ; Onguene et Kuyper, 2001). La forêt à dominance de 

Gilbertiodendron dewevrei, espèce à ECM, est un cas remarquable de peuplements presque purs, 

occupant de grandes surfaces notamment dans le district congolais du Dja au Cameroun 

(Aubréville, 1950, 1957 ; Letouzey, 1985 ; Peh et al., 2011). La dominance de G. dewevrei dans 

les forêts humides varie en taille, atteignant parfois plusieurs centaines d’ha où l’espèce domine la 

canopée à plus de 70% (Hart, 1995). Les forêts à G. dewevrei sont entourées de plusieurs types de 

forêts mixtes comportant des espèces d'arbres et de grands arbustes à MA. G. dewevrei, 

communément appelé Ekobem au Cameroun, est un arbre qui peut atteindre 30 à 40 m de hauteur. 

Il a un tempérament d’essences d’ombre, produisant des graines lourdes, ne pouvant se régénérer 

que dans la pénombre des forêts denses et humides. G. dewevrei constitue à lui seul des forêts de 

très grande surface dans la région congolaise centrale et qui s’étend dans l’Est du Gabon et dans 

le Sud-Est du Cameroun sur de grandes distances en suivant les vallées (Aubréville, 1957). Les 

déterminants de la monospécificité des peuplements à G. dewevrei sont encore peu connus (Hart, 

1995 ; Gross et al., 2000). Plusieurs hypothèses ont été proposées pour expliquer la 

monospécificité des peuplements purs à G. dewevrei. Les cimes de cet arbre sont densément 

feuillues et le couvert est sombre. La régénération, en dépit de la faible luminosité, est plus 

abondante que les rejets de souches. L’environnement de sous-bois (ex. faible luminosité, litière 

foliaire épaisse, carence des sols en azote et phosphore minéral) limiterait la concurrence des 

espèces végétales héliophiles et exigeantes en nutriments (Torti et al., 2001). G. dewevrei 
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possèdent aussi des graines lourdes (4-5 cm de diamètre, 18-26 g en poids sec) qui, du fait de 

leurs réserves, s’enracineraient plus facilement à travers la litière épaisse (5-13 cm) que les arbres 

à petites graines. De plus, en période de fructification intense, la production massive des graines 

lourdes couvre les besoins des prédateurs tout en maintenant une abondante régénération (Blake 

et Faye, 1997; Hart, 1995; Henkel, 2003). On peut concevoir, en effet, que G. dewevrei, à graines 

lourdes, à régénération abondante, peu exigeante en nutriments, se développant dans des sous-

bois sombres, puissent s’établir et limiter la concurrence des essences héliophiles. Dans la 

pénombre du sous-bois, les jeunes plants de G. dewevrei sont colonisées par des champignons 

EM (Torti et al., 1999). Elles se nourriraient d’abord de leurs cotylédons. Une fois ces derniers 

épuisés de leurs réserves, les plantules deviendraient alors tributaires des nutriments du sol donc 

des ECMs pour leur croissance. Pour s’alimenter en nutriments, les plantules, grâce aux ECMs, 

pourraient avoir accès aussi bien aux formes d’N, de C et de P organiques que minérales (Courty 

et al., 2005). On peut donc émettre l’hypothèse que les jeunes plants de G. dewevrei, pour avoir 

accès aux nutriments du sol et au carbone dans la pénombre des forêts, se connecteraient aux 

réseaux mycorhiziens communs (RMCs) des arbres. 

2. Objectifs et présentation de la thèse 

Cette thèse a pour but d’étudier la diversité des champignons EM et des ECMs, et de 

déterminer leur rôle dans la régénération et la structuration de peuplements monospécifiques à G. 

dewevrei dans une forêt humide situé au sud-est du Cameroun. Cette thèse comporte trois 

objectifs : 

(i) Étudier la diversité des champignons EM et des ECMs des arbres et leurs semis ; 

(ii) Vérifier par des méthodes d’écologie moléculaire que les arbres et leurs semis partagent, en 

partie au moins les mêmes RMCs, voire identifier des partenaires spécifiques des plantules ; 

(iii) Quantifier par des méthodes isotopiques d’éventuels transferts de C et N des arbres aux semis 

via les RMCs. 

Le plan de présentation de cette thèse est organisé en quatre chapitres: 

Le chapitre 1 est une synthèse bibliographique qui présente l’état des connaissances sur la 

diversité et le fonctionnement des ECMs en particulier dans les forêts tropicales. 

Le chapitre 2 traite de la diversité des champignons EM et des ECMs associés aux grands arbres, 

aux arbres intermédiaires et aux semis de l’espèce G. dewevrei dans une forêt tropicale humide au 

sud-est du Cameroun. 
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Le chapitre 3 étudie les transferts de carbone et d’azote des grands arbres vers les semis de G. 

dewevrei par des mesures d’abondance naturelle des isotopes 13C et 15N. 

Le chapitre 4 comporte une discussion générale, une conclusion générale et des perspectives. 

Les chapitres 2 et 3 ont fait l’objet de deux chapitres d’ouvrage et d’une publication acceptée dans 

la revue Biotropica. 
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CHAPITRE 1 : REVUE BIBLIOGRAPHIQUE 

 

1. LA SYMBIOSE MYCORHIZIENNE 

 La symbiose mycorhizienne est l’association entre un champignon du sol et la racine fine 

d’une plante, à l’origine d’un nouvel organe nommé mycorhize, lieu des échanges entre les deux 

partenaires. Elle constitue la symbiose végétale la plus répandue dans les écosystèmes terrestres 

(Fortin et al., 2008 ; Smith et Read, 2008). On estime à 86% le nombre de plantes terrestres 

formant des mycorhizes (Brundrett, 2009). Les espèces de quelques familles de plantes en sont 

quelques fois dépourvues, à l’exemple des Crucifères et des Chénopodiacées. La symbiose 

mycorhizienne est un phénomène fondamental et universel chez les plantes vasculaires et les 

bryophytes, qui existe depuis plus de 450 millions d’années (Fortin et al., 2008). 

 

1.1.Les différents types d’associations mycorhiziennes 

 Il existe sept types de symbioses mycorhiziennes classés selon leur écologie, leur 

morphologie et leur structure : les mycorhizes à arbuscules (MAs), les ectomycorhizes (ECMs), 

les mycorhizes arbutoïdes, les mycorhizes monotropoïdes, les mycorhizes éricoïdes, les 

mycorhizes orchidoïdes et les ectendomycorhizes (Figure 1 ; Tableau 1). De par leur intérêt 

agronomique et écologique, les MAs et ECMs sont les plus importants dans les écosystèmes 

terrestres. 
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Figure 1 : Schéma d’une coupe transversale montrant les principaux types d’associations 

symbiotiques entre des champignons du sol et des racines de végétaux ; (A) racine sans 

mycorhize, (B) endomycorhizes à vésicules et à arbuscules, (C) endomycorhizes à pelotons, (D) 

ectendomycorhizes, (E) ECM chez les angiospermes, (F) ECM chez les gymnospermes (Source : 

Duhoux et Nicole, 2004).  
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Tableau 1 : Comparaison des différents types de mycorhizes observées chez les végétaux ; MA = Mycorhizes à arbuscules ; (2) ECM = Ectomycorhizes ; 

Myc. = Mycorhizes ; - = absent ; + = présent ; § = rare ; * = les Orchidaceae ne sont pas chlorophylliennes au stade juvénile ; plusieurs Orchidaceae sont 

chlorophylliennes au stade adulte ; Gloméro. = Gloméromycète ; Basidio. = Basidiomycète ; Asco. = Ascomycète ; Bryo. = Bryophyte ; Ptérido. = Ptéridophyte ; 

Gymno. = Gymnosperme ; Angio. = Angiosperme ; Erica. = Ericaceae ; Monotropa. = Monotropaceae ; Orchida. = Orchidaceae (Source : Smith et Read, 2008). 

 MA (1) ECM (2) Ectendomycorhizes Myc. 
arbutoïdes 

Myc. 
monotropoïdes 

Myc. 
éricoïdes 

Myc. orchidoïdes 

Champignon        

Hyphes        

avec cloison - + + + + + + 

sans cloison + - - - - - - 

Arbuscules + - - - - - - 

Pelotons - - + + + + + 

Manteau - + + ou - + ou - + - - 

Réseau de 
Hartig 

- + + + + - - 

Taxon Gloméro. Basidio./Asco. 

(Gloméro.) § 

Basidio./Asco. 

 

Basidio. Basidio. 

 

Asco. 

 

Basidio. 

Plante-hôte 

Taxon 

 

Bryo./Ptérido. 

 

Gymno./Angio. 

 

Gymno./Angio. 

 

Erica. 

 

Monotropa. 

 

Erica./Bryo. 

 

Orchida. 

 Gymno./Angio       

Chlorophylle + (-) § + + + - + - * 
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1.2.Les mycorhizes à arbuscules 

 Les MAs sont les plus primitives (450 millions d’année) et les plus répandues dans les 

écosystèmes naturels ou cultivés (Tedersoo et al., 2010a). En zone tropicale humide, les MAs 

dominent en général les forêts secondaires et un grand nombre de forêts primaires (Janos, 1980, 

1996). Les filaments mycéliens du champignon pénètrent les cellules du cortex racinaire en 

traversant la paroi des cellules et en repoussant le plasmalemme (Figure 1). Les hyphes 

intracellulaires peuvent se dilater en vésicules à rôle de réserve ou se ramifier en arbuscules à rôle 

d’échanges (Smith et Read, 2008). Les hyphes extra-racinaires assurent l’exploration du sol et 

augmentent ainsi le volume de sol accessible à la plante dans la recherche des nutriments. Les 

champignons mycorhiziens à arbuscules sont des symbiotes obligatoires qui ne peuvent se 

développer sans la plante hôte. Les champignons impliqués sont des Gloméromycètes et les plantes 

hôtes appartiennent à tous les taxons végétaux (ex. arbres, arbustes, plantes agricoles). 

1.3.Les ectomycorhizes 

 Les ECMs constituent le groupe de mycorhizes le plus rencontré après les MAs. Les espèces 

de plantes qui forment des ECMs sont majoritairement des angiospermes (Taylor et Alexander 2005; 

Tedersoo et al. 2010a). Ces espèces sont essentiellement des arbres appartenant aux familles et sous-

famille des Betulaceae, Cesalpiniaceae, Dipterocarpaceae, Fagaceae, Myrtaceae, Papilionaceae, 

Polygonaceae, Pinaceae, Casuarinaceae, Cistaceae, Fabaceae, Ericaceae, Sarcolaenaceae, 

Phyllanthaceae, Tiliaceae, Sapindaceae, etc, bien qu’il existe quelques, herbacées et lianes qui 

possèdent aussi des ECMs (Selosse et al. 2006; Bâ et al. 2011). La majorité des arbres à ECMs, en 

particulier les Ericaceae, possèdent aussi des MAs et/ou plus rarement des ectendomycorhizes avec 

une dominance des MAs sur les jeunes plants et des ECMs sur les arbres adultes (Read, 1997; 

Egerton-Warburton et Allen, 2001;). Le nombre d’espèces de plantes et de champignons impliqués 

dans cette association est habituellement estimé respectivement à 6000 et 20000-25000 (Rinaldi et 

al., 2008 ; Tedersoo et al., 2010a). Les ECMs sont observées dans la plupart des régions tempérées et 

boréales et dans une moindre mesure dans les forêts tropicales et subtropicales (Verbeken et Buyck, 

2001 ; Wang et Qiu, 2006 ; Smith et Read, 2008 ; Peay et al., 2010 ; Diédhiou et al., 2010a ; Bâ et 

al., 2012). Elles sont apparues plus récemment (50 millions d’années) que les mycorhizes à 

arbuscules. 
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2. LA SYMBIOSE ECTOMYCORHIZIENNE 

 La formation des ECMs entraîne des modifications importantes de la racine: disparition des 

poils absorbants, multiplication des racines latérales, allongement des cellules du cortex et formation 

d’un manteau d’hyphes, appelé « manteau fongique », visible à l’œil nu, entourant les racines 

nourricières (Martin et al., 2001; Marmeisse et al., 2004). Sur la face interne du manteau, les 

filaments s’insèrent entre les cellules du cortex racinaire pour former le réseau de Hartig au niveau 

duquel s’effectuent les échanges entre les deux partenaires (Smith et Read, 2008). Sur la face externe 

du manteau, les hyphes explorent un grand volume de sol pour mobiliser des nutriments pour la 

plante hôte (Figure 1). De ce manteau partent des hyphes qui s’insèrent entre les cellules corticales 

de la racine, sans jamais traverser la paroi, pour former le réseau de Hartig. Ce réseau qui peut se 

limiter à l’épiderme chez les feuillus ou s'étendre jusqu'à l'endoderme chez les résineux (Voiry, 

1981), constitue le lieu d’échanges bidirectionnels entre les deux partenaires de la symbiose. Vers 

l’extérieur, des hyphes partent du manteau fongique et explore un grand volume de sol allant au-delà 

de la rhizosphère, formant ainsi un réseau extra-matriciel. Ce dernier détermine la mycorhizosphère 

et est relié aux fructifications des ECMs ou sporophores qui peuvent être épigés ou hypogés sous le 

houppier des plantes hôtes (Bâ et al., 2011). Cette symbiose implique des champignons appartenant 

principalement aux Ascomycètes et Basidiomycètes (Rinaldi et al., 2008 ). Parmi les Ascomycètes, 

on trouve par exemple des Truffes, comestibles et à forte valeur ajoutée, et l’espèce Cenococcum 

geophilum très répandue dans les écosystèmes forestiers. Parmi les Basidiomycètes, des Russules, 

Lactaires, Amanites, Bolets, Chanterelles, Sclerodermes sont les plus communément rencontrés et 

certains sont comestibles (Russules, Lactaires, Bolets, Chanterelles). 

2.1. Cycle de vie des champignons ectomycorhiziens 

 Le cycle de vie des champignons EM varie selon le groupe de champignons étudiés. Nous 

prendrons comme exemple le cycle typique d’un champignon du groupe des Agaricales appartenant 

au phylum des Basidiomycètes (Figure 2). Le cycle de vie commence par la germination d’une spore 

en un mycélium primaire (haploïde) qui va se développer et coloniser le milieu au cours de sa 

croissance végétative. Lorsqu’un mycélium primaire rencontre un autre avec lequel il est 

sexuellement compatible, les deux vont s’associer et fusionner leur cytoplasme (plasmogamie) pour 

former un mycélium secondaire à 2 noyaux haploïdes. Ce dernier peut se maintenir au stade 

dicaryotique pendant très longtemps. Le mycélium secondaire formera ensuite un primordium qui 
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évoluera en un sporophore. À son tour, le sporophore produira des cellules fertiles appelées basides 

dont les 2 noyaux haploïdes vont fusionner (caryogamie) pour donner une baside à un noyau 

diploïde. Après la caryogamie, le noyau de la baside va subir la méiose et former 4 basidiospores 

haploïdes. Les basidiospores, qui vont être disséminé par le vent, germeront dans des conditions de 

milieu propices pour former un mycélium primaire, et le cycle recommence. 

 

Figure 2 : Cycle de vie de champignon appartenant à l’ordre des Agaricales. 

(Source : http://cgdc3.igmors.u-psud.fr/microbiologie/partie1/chap3_07_basidiomycota.htm; le 20 

octobre 2014). 

2.2. Diversité des champignons EM et des ECMs 

 Il existe une grande diversité de champignons EM et d’ECMs impliquant majoritairement des 

Basidiomycètes et Ascomycètes. La diversité des champignons EM (Tableau 2) est estimée entre 20 

000 et 25 000 espèces (Rinaldi et al., 2008 ; Tedersoo et al., 2010a, Bâ et al., 2011) et 343 genres sur 

la base d’études morphologiques, moléculaires et isotopiques (Rinaldi et al., 2008). Les ECM 

apparaissent sur la plupart des arbres des forêts tempérées et boréales, et aussi sur de large étendues 

forestières tropicales et subtropicales (Rinaldi et al., 2008). Les ECMs ont été décrites sur un nombre 

varié d’arbres EM et certaines sont facilement reconnaissables à l’observation. C’est le cas des 
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ECMs noires du genre Cenococcum très présentes en région tempérée, des ECMs blanches de 

Scleroderma bermudense spécifique à Coccoloba uvifera au Sénégal (Séne et al., 2015), des ECMs 

jaunes vifs de Austrogautiera sp. sur Uapaca guineensis (Thoen et Bâ, 1989), des ECMs jaunes de 

Scleroderma sinnamariense sur Gnetum spp. (Bechem et Alexander 2009) ou encore des ECMs 

jaunâtres à surface laineuse de Sebacinales BM03M3 sur Pakaraimaea dipterocarpacea ssp. nitida 

(Moyersoen, 2012). Certaines études ont suggéré que les forêts tropicales arborent une diversité 

fongique EM limitée comparativement aux forêts tempérées et boréales (Tedersoo et Nara, 2010). Il 

existe en effet une diversité EM à l’échelle mondiale qui diminue des régions tempérées vers les 

régions tropicales (Tedersoo et al., 2010a). Cette idée ne semble pas être liée par le faible nombre 

d’espèces d’arbres à ECMs dans les régions tropicales. Elle pourrait être due à une colonisation 

secondaire des régions tropicales par les champignons EM ou à une plus faible diversité des sols qui 

limiterait la diversification fongique EM (Tedersoo et al., 2010a). Malgré tout, de nombreux travaux 

en régions tropicales ont révélé une diversité fongique relativement élevée au niveau des ECMs et 

des sporophores, généralement dominée par des espèces appartenant aux Russulaceae, Boletaceae, 

Thelephoraceae, Clavulinaceae, Amanitaceae, Cantharellaceae et Sclerodermataceae (Rivière et al 

2007 ; Diédhiou et al., 2010a ; Peay et al., 2010 ; Smith et al., 2011 ; Tedersoo et al., 2011 ; Henkel 

et al., 2012 ; Smith et al., 2013 ; Henry et al., 2015). Toutefois, l’abondance et la diversité de ces 

champignons peuvent varier d’une région à l’autre. C’est le cas de la lignée fongique /clavulina qui a 

été la plus diversifiée (21 OTUs) et abondante au Guyana (Smith et al., 2011) comparé aux 6 espèces 

documentées sur le continent européen (Olariaga et al,. 2009). C’est aussi le cas des espèces de 

Sclerodermataceae très présentes en Afrique de l’Ouest (Rivière et al 2007 ; Diédhiou et al., 2010a). 
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Tableau 2 Principaux genres de champignons EM et (ou) ectendomycorhiziens  
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Tableau 2 (suite) 

 

Cette liste de familles et genres n’est pas exhaustive ; chaque genre de champignons possède 
au moins une espèce à ECMs et (ou) à ectoendomycorhizes ; H = hypogé ; E = épigé. (Source 
Bâ et al., 2011). 
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2.2.1. Caractérisation morpho-anatomique 

 L’inventaire des ECMs permet aussi d’accéder à la composition des communautés fongiques 

(Agerer, 1995). De nombreux auteurs ont proposés des clés d’identification des ECMs (Dominik, 

1961, 1969 ; Voiry, 1981 ; Agerer, 1987 - 2012) qui se sont avérées parfois insuffisantes pour 

identifier des champignons à partir d’ECMs, sauf dans le cas du genre Cenococcum ou celles de 

l’espèce Tuber albidum dont les ECMs typiques sont facilement reconnaissables (Agerer, 1987 - 

2012 ; Garbaye, 1990). La caractérisation morpho-anatomique des ECMs est basée sur des critères 

macroscopiques et microscopiques (ex. : la couleur, la texture et la structure du manteau fongique, la 

profondeur du réseau de Hartig, la structure des hyphes, etc.). Elle aboutit à la classification des 

ECMs en morphotypes ou anatomotypes (Agerer, 2001). Toutefois, les critères morpho-anatomiques 

souvent peu stables ne permettent pas toujours d’identifier le partenaire fongique au niveau 

spécifique. En effet, en fonction de l’âge de la plante hôte ou de l’environnement, la couleur du 

manteau fongique peut changer (Thoen et Bâ, 1989 ; Garbaye, 1990 ; Wurzburger et al., 2001). De 

même, il peut arriver que des champignons différents forment des ECMs morphologiquement 

semblables. Il demeure difficile de relier des sporophores aux ECMs. De ce fait, pour relier 

sporophores et ECMs, on a recours à des outils moléculaires pour avoir une image complète des 

communautés EM (Gardes et Bruns, 1996 ; Rivière et al., 2007 ; Diédhiou et al. 2010). 

2.2.2. Caractérisation moléculaire 

 Différentes techniques de biologie moléculaire basées sur l’analyse de l’ADNr, ont été 

développées ces dernières années pour étudier la diversité génétique des communautés de 

champignons EM, identifier la composante fongique des ECMs et suivre la persistance des souches 

fongiques introduites en pépinières et en plantations (Selosse et al., 1999 ; Diédhiou et al., 2004 ; 

Rivière et al., 2007 ; Diédhiou et al., 2010a ; Tedersoo et al., 2011 ; Henry et al., 2015 ; Séne et al., 

2015). La technique PCR (pour « Polymerase Chain Reaction » ou Réaction en Chaîne par 

Polymérase) est utilisée pour amplifier différentes parties du génome avec pour cibles l’ADN total, 

l’ADNr nucléaire ou l’ADNr mitochondrial.  

 L’ADN total est analysé par des techniques comme la RFLP (pour « Random Fragment 

Length Polymorphism » ou Polymorphisme de longueur des Fragments de Restriction) (Richard et 

al., 2005), l’AFLP (pour « Amplified Fragment-Length Polymorphism » ou Polymorphisme 

Amplifié de Longueur des Fragments) (Redecker et al., 2001), la RAPD (pour « Random Amplified 
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Polymorphic DNA » ou Amplification Aléatoire d’ADN Polymorphe) (Selosse et al., 1998) et les 

microsatellites pour accéder au polymorphisme de larges portions d’ADN (Séne, 2015).  

 L’ADNr mitochondrial comprend des entités qui sont représentées en plusieurs copies 

indépendantes du génome nucléaire et qui sont utilisées pour étudier sur la structuration des 

communautés de champignons. Le gène de la grande sous-unité de l’ADNr mitochondrial (ou 

« mtLSU rDNA ») en particulier le fragment d’environ 450 pb (paires de bases) amplifié par les 

amorces ML5/ML6, est souvent utilisé en phylogénie des champignons EM (Bruns et al., 1998 ; 

Stendell et al., 1999 ; Rivière et al., 2007). Bien que cette région soit peu évolutive au niveau de 

l’espèce, elle permet néanmoins de différencier sans ambigüité les familles voire les genres (ex. 

Russula, Amanita, Cantharellus, Thelephora, Tricholoma). De plus, il existe des centaines de 

séquences de cette région, référencées dans des bases de données internationales (ex. Genbank).  

 L’ADNr nucléaire existe en plusieurs copies (50 à 100 copies par cellule) et se trouve donc 

déjà « préamplifié » dans les extraits d’ADN. Il comprend des régions codantes pour les ARNr (18S, 

5.8S, 28S et 5S) relativement bien conservées au niveau spécifique et des espaceurs intergéniques, 

soit transcrits (ITS pour « Internal Transcribed Spacer »), soit non transcrits (IGS pour « Intergenic 

Spacer »), moins conservés évolutivement. L’espaceur transcrit ITS (ITS1 et ITS2) conjointement 

amplifié avec le gène 5.8S, est un bon marqueur spécifique, mais très rarement au sein de l’espèce. 

L’espaceur ITS, d’environ 600 à 900 pb, peut être amplifié par des amorces universelles 

(ITS1/ITS4), spécifiques aux champignons (ex. ITS1-F/ITS4 ; F pour Fungal) ou spécifiques aux 

Basidiomycètes (ex. ITS1-F/ITS4-B ; F pour Fungal et B pour Basidiomycète) (Figure 3) (Diédhiou 

et al., 2010a, Smith et al., 2011 ; Henry et al., 2015 ; Séne et al., 2015). L’amplification de l’ITS est 

souvent couplée à l’étude du polymorphisme de longueur des fragments de restriction (RFLP) et son 

utilisation en identification repose sur le séquençage nucléotidique. Il existe une importante base de 

données (ex. Genbank, UNITE) sur les séquences des ITS des champignons. La plupart des études 

d’écologie et de taxonomie moléculaires sur les champignons EM sont basées sur l’analyse des 

régions ITS ou ML5/ML6 (Rivière et al., 2007 ; Tedersoo et al., 2011; Diédhiou et al., 2010a). La 

région codante 28S est également utilisée, en association avec l’ITS pour des études de communautés 

de champignons EM (Tedersoo et al., 2006). L’utilisation de régions standardisées d’ADN pour 

identifier des taxons de champignons, de plantes ou d’animaux, est désormais définie sous la 

terminologie anglo-saxone de « DNA barcoding » (Valentini et al., 2008). La région ITS est 
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maintenant largement utilisée comme « code-barre » génétique pour caractériser la diversité des 

champignons (Buscot et al., 2000 ; Seifert, 2008).  

 

 

 

 

 

Figure 3 : Région ITS (ITS1, 5.8S et ITS2) de l’ADNr nucléaire et les sites d’appariement des 

amorces. (Source : http://nature.berkeley.edu/brunslab/picts/results/its-map.GIF, le 13 Novembre 

2014). 

 Il est également possible d’explorer par le pyroséquençage la diversité des champignons EM 

à partir d’échantillons de sol ou d’ECMs (Buée et al., 2009 ; Tedersoo et al., 2010b). Cette technique, 

rapide, sans clonage, avec lecture directe des séquences, permet de révéler une diversité 

insoupçonnée de champignons dans des échantillons de sol (Buée et al., 2009). Toutefois, elle donne 

des résultats comparables avec la méthode classique de séquençage (méthode de Sanger) sur des 

échantillons d’ECMs (Tedersoo et al., 2010b). 

2.3. Spécificité d’hôtes 

 Au sein des communautés EM, les champignons tout comme les plantes sont soit généralistes 

(s’associent à différents hôtes), soit spécifiques (s’associent à un ou quelques hôtes très proches). 

Bruns et al., (2002) dans une étude de la spécificité d’hôte dans les communautés EM, définissent 

une espèce spécifique comme une espèce qui s’associe avec une gamme d’hôtes phylogénétiquement 

très proches, puis utilisent le mot hôte soit pour les plantes dans le cas d’un champignon spécifique, 

soit pour les champignons dans le cas d’une plante spécifique. Un avantage commun à la spécificité 

des plantes et des champignons est qu’elle permet une meilleure adaptation de l’espèce spécifique à 

la physiologie de l’hôte et par conséquent une meilleure capacité compétitive sur l’hôte ou un 

meilleur accès aux ressources de l’hôte (Bruns et al., 2002). 
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 La grande majorité des plantes EM s’associe avec un grand nombre de champignons de 

parenté éloignée (Borowicz et Juliano, 1991 ; Molina et al., 1992). Bien que l’association généraliste 

soit le modèle d’association le plus commun chez les plantes EM, on rencontre toutefois des 

exceptions liées à la spécificité d’hôtes au sein des plantes photosynthétiques et non-

photosynthétiques. La spécificité d’hôtes chez les plantes photosynthétiques est un phénomène très 

peu répandu, voire même rare. Il existe néanmoins des cas exceptionnels comme par exemple ceux 

des espèces d’Alnus (Molina et al., 1992) dont la spécificité n’est pas phylogénétique car ils 

s’associent à plusieurs champignons de lignées distantes, et de Pisonia grandis qui semble s’associer 

qu’avec les espèces de Thelephoraceae (Chambers et al., 1998). La spécificité d’hôtes chez les 

plantes non-photosynthétiques semble plutôt être la règle. Ces plantes, pour survivre, obtiennent tout 

leur carbone fixé des champignons EM déjà associés à d’autres plantes photosynthétiques. On les 

qualifie de plantes « épiparasites » ou « tricheurs mycorhiziens » (Björkman, 1960). Les études 

menées jusqu’ici sur les épiparasites ont révélé que ces derniers présentent une spécificité 

exceptionnelle envers des groupes réduits de champignons très proches (Cullings et al., 1996 ; Taylor 

et Bruns, 1997 ; Bidartondo et Bruns, 2002 ; Bidartondo et al., 2002). La famille des Monotropacées 

comporte des membres qui semblent tous avoir des associations spécifiques avec des champignons 

EM (Bidartondo et Bruns, 2001). Par exemple, Pterospora andromedea et Sarcodes sanguinea tous 

deux spécifiques à quelques espèces du genre Rhizopogon, et Monotropa uniflora restreint aux 

espèces de Russulaceae. Certaines orchidées non-photosynthétiques sont également spécifiques 

envers leurs hôtes, à l’exemple de Corallorhiza maculata et Cephalanthera austinae exclusivement 

associés respectivement aux Russulaceae et Thelephoraceae. Des expériences in vitro ont montré que 

les graines des plantes épiparasites sont en état de dormance jusqu’à ce que leur germination soit 

stimulée par l’hôte spécifique au moyen de signaux chimiques qu’il émet. Ainsi l’épiparasite devient 

spécifique en dépensant moins d’énergie lors de la phase d’établissement. C’est le cas de Pterospora 

andromedea et Sarcodes sanguinea (Bruns et Read, 2000) ou de Corallorhiza trifida (McKendrick et 

al., 2000). 

 Il est bien connu qu’il existe différents niveaux de spécificité chez les champignons EM 

(Borowicz et Juliano, 1991 ; Molina et al., 1992). Certains champignons montrent une spécificité très 

étroite vis-à-vis de leurs hôtes, c’est le cas de Suillus pungens qui fructifie dans la nature 

exclusivement avec Pinus muricata et Pinus radiata (Gardes et Bruns, 1996). Lactarius deliciosus, 

Lactarius deterrimus et Lactarius salmonicolor sont respectivement spécifiques de Pinus sylvestris, 
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Pinus abies et Abies alba (Giollant et al., 1993) et Coltricia cinnamomea et Austrogautiera sp. sont 

spécifiques du genre Uapaca (Bâ et Thoen, 1990). La spécificité de la composante fongique des 

ECMs serait liée également par la reconnaissance des signaux chimiques émis par les racines de 

l’hôte. Cette reconnaissance se traduirait par la stimulation de la germination des propagules 

fongiques en dormance. Chez quelques espèces de Suillus, la germination des spores est en effet 

stimulée par l’acide abiétique exsudé au niveau des racines de pin. Comme avantage à la spécificité 

fongique, le champignon accumulerait plus de photosynthétats ce qui lui permettrait de fructifier 

abondamment comme c’est le cas chez S. pungens (Gardes et Bruns, 1996). Dans ces conditions, la 

plante hôte transférerait indirectement moins de C aux plantes compétitrices (Molina et al., 1992) ou 

parasites et par conséquent réduirait l’« épiparasitisme facultatif ».  

2.4. Importance des RMCs  

 En général, les champignons EM ont un large spectre d’hôtes et peuvent coloniser plusieurs 

espèces d’arbres (Diédhiou et al., 2010a). Par exemple, dans une hêtraie, on peut trouver jusqu’à 150 

espèces de champignons EM. Les champignons établissent un RMC liant les racines de la même 

espèce ou d’espèces différentes (He et al., 2004, Selosse et al., 2006). Des transferts de minéraux du 

sol et de photosynthétats sont alors possibles entre arbres et jeunes plantes par le biais des RMCs 

(Simard et al., 1997 ; He et al., 2004). En situation de stress hydrique, les arbres-mères redistribuent 

l’eau aux jeunes plantes par le biais des RMCs (Warren et al., 2008). Des jeunes plantes, liées aux 

arbres-mères de la même espèce ou d’espèces différentes par des RMCs, peuvent améliorer leur 

croissance et leur survie (Newbery et al., 2000 ; Onguene et Kuyper, 2002 ; McGuire, 2007).  

 Les RMCs constituent aussi une source d’inoculum pour la régénération naturelle par semis 

ou rejets de souches (Onguene et Kuyper, 2002 ; Diédhiou et al., 2010a). Connell et Lowman (1989) 

ont suggéré que la prédominance des Dipterocarpaceae dans les forêts humides d’Asie du Sud-Est 

serait liée à la capacité de leurs semis à former des ECM par le biais les RMCs préétablis des arbres-

mères. La présence ou l’absence d’ECM sur les jeunes plantes dépend de la distance à l’arbre-mère. 

Ainsi, des jeunes plantes qui poussent en dehors de la rhizosphère des arbres-mères ont des taux de 

mycorhization et de survie très faibles, alors que des jeunes plantes sous le houppier ont des taux de 

mycorhization et de survie élevés. À L’évidence, les RMCs influencent fortement la régénération 

naturelle et la survie des jeunes plantes dans les écosystèmes forestiers (Booth, 2004 ; McGuire, 

2007). 
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2.5. Établissement et fonctionnement 

 Les champignons EM constituent une composante importante des micro-organismes 

mutualistes de la rhizosphère. D’une manière générale, les champignons EM, à travers les ECMs, 

assurent une bonne alimentation de leurs plantes hôtes en eau, en macro-éléments (ex : N, P, K) et en 

oligo-éléments (ex : Zn, Cu) ; (Bâ et al. 2011). Au-delà de ce rôle trophique, les champignons EM 

améliorent également la résistance des plantes aux pathogènes grâce à la production d’antibiotiques à 

l’exemple de la pisolithine A et de la pisolithine B, à rôle antifongique, produites par Pisolithus 

tinctorius (Tsantrizos et al. 1991). Les champignons EM interviennent également dans l’amélioration 

de la qualité du sol à travers la restauration du couvert végétal dans les écosystèmes dégradés ou par 

la phytoremédiation des métaux lourds des sols pollués. Les champignons EM peuvent agir sur les 

communautés microbiennes du sol grâce à leurs exsudats. Il a été rapporté que le tréhalose produit 

par les champignons EM à partir du carbone fixé via l’ECM, est responsable de la sélection des 

communautés bactériennes spécifiques dans la mycorhizosphère des racines d’arbres en pépinières et 

en plantations (Frey et al., 1997 ; Izumi et al., 2006 ; Uroz et al., 2007). 

2.5.1. Etablissement 

 La formation de l’ECM se traduit par des modifications profondes qui touchent les deux 

partenaires symbiotiques. Les modifications morphologiques, anatomiques et physiologiques 

s’opérant au niveau de la racine impliquent des évènements tels que la formation du manteau 

fongique due à l’agrégation des hyphes, la disparition des poils absorbants, la multiplication des 

racines latérales, l’allongement radial ces cellules épidermiques et la réorganisation du métabolisme 

des deux partenaires (Tagu et al., 2001 ; Duplessis et al., 2002). En se référant de la symbiose 

rhizobienne, la différentiation de l’ECM commencerait par l’émission des signaux de reconnaissance 

perçus par les récepteurs membranaires respectifs des deux partenaires. Il s’engagerait alors un 

dialogue moléculaire, contrôlé génétiquement par chacun des deux partenaires. Pendant la 

différentiation de l’ECM, certains gènes seraient activés et d’autres réprimés, de même que certaines 

substances métaboliques synthétisées et d’autres inhibées. Ditengou et Lapeyrie (2000) ont montré 

que l’hypaphorine synthétisée et accumulée dans les hyphes de Pisolithus tinctorius inhibe la 

croissance des poils absorbants au niveau des racines d’Eucalyptus globulus. Dans l’interaction 

symbiotique Laccaria bicolor/Populus trichocarpa, la formation du réseau de Hartig est régulée par 

la protéine fongique LbMiSSP7 dont l’expression est induite par deux flavonoïdes d'origine végétale 

(rutine et quercétine). La protéine fongique LbMiSSP7 interagit ensuite avec la protéine végétale 
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PtJAZ6 lors de la mise en place du réseau de Hartig (Garcia et al., 2015). Après son établissement, 

l’ECM fonctionnelle assure la nutrition hydrominérale de la plante hôte. 

2.5.2. Fonctionnement 

2.5.2.1. Approches écophysiologiques 

 L’ECM permet au champignon symbiotique de  fournir à la plante hôte de l’eau et les 

éléments minéraux (ex. : N, P, K, Cu, Zn) dont elle a besoin. En retour, le champignon est fourni en 

photosynthétats (C) nécessaires à son métabolisme. 

 L’apport en eau des plantes via le réseau EM fait intervenir des structures fongiques telles 

que les hyphes, les cordons mycéliens, les rhizomorphes qui augmentent la surface de contact entre 

le sol et le système racinaire (Smith et Read, 2008). Au niveau du manteau fongique par contre, en 

absence d’éléments conducteurs, l’eau emprunte le symplasme et parfois l’apoplasme pour atteindre 

le cytoplasme des cellules racinaires (Leake et al., 2004). En améliorant l’alimentation hydrique de la 

plante, l’ECM lui confère ainsi une meilleure résistance à la salinité et à la sécheresse (Bandou et al., 

2006). 

 Dans la nature, 95% de l’azote est sous forme organique. Or les végétaux ne peuvent utiliser 

que l’azote inorganique ou minéral (NH4
+, NO3

-). L’azote inorganique est un facteur limitant dans la 

plupart des écosystèmes forestiers à cause de la faible minéralisation de l’azote de la litière (Read, 

1991). De plus la nitrification étant lente, les ions ammonium (NH4
+) peu mobiles sont la source 

d’azote inorganique dominante (Keeney, 1980). Grâce à ses activités protéases, l’ECM peut 

améliorer l’apport d’azote de la plante hôte en facilitant l’accès aux sources d’azote organique 

comme l’humus (Read et al., 1989). Les ECMs mobilisent plus efficacement le NH4+ que le NO3
- 

(Rygiewicz et al., 1984) via la croissance extensive du mycélium dans le sol. 

 Comme pour l’azote, le phosphate inorganique (Pi) ou orthophosphate (PO4
3-) est la 

principale source de phosphore des végétaux (Mousain, 1989). Dans le milieu terrestre, le Pi ne 

possède pas de réservoir atmosphérique, mais est rendu disponible par l’altération superficielle des 

roches dans lesquelles il est emprisonné et apr la solubilisation du P organique. Il est donc également 

un facteur limitant dans les écosystèmes forestiers. Grâce à leurs activités phosphatasiques acides, les 

champignons EM hydrolysent les phosphates peu solubles (ex. : phosphates d’inositol, 

polyphosphates inorganiques) peu accessibles directement aux plantes dépourvues d’ECMs (Colpaert 

et Van Laere, 1996). Ils peuvent également solubiliser les phosphates organiques peu solubles par 
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l’excrétion de protons et d’acides organiques (Lapeyrie et al., 1991). L’absorption du Pi se réalise 

contre son gradient de concentration et requiert donc l’intervention de l’ATPase membranaire. 

L’absorption est donc active et est significativement améliorée grâce à la prolifération des hyphes 

fongiques qui augmentent le volume de sol prospecté par les racines (Read, 1997). Il s’accumule 

dans les hyphes fongiques sous forme de polyphosphates inorganiques disponibles pour la plante 

(Bowen, 1973 ; Tinker et al., 1992). 

2.5.2.2. Approches biochimiques 

 Les champignons EM peuvent être différenciés sur la base de leurs profils d’activités 

enzymatiques. Des méthodes colorimétriques et fluorimétriques permettent de déterminer, quantifier 

et comparer huit activités enzymatiques secrétées par des racines d’arbres ectomycorhizées: sept par 

fluorescence (glucuronidase, xylosidase, cellobiohydrolase, chitinase, beta-glucosidase, phosphatase 

acide et leucine-aminopeptidase) et une par colorimétrie (laccase) (Pritsch et al., 2004 ;Courty et al., 

2005). Ces enzymes contribuent à la mobilisation des éléments nutritifs séquestrés dans la matière 

organique du sol en lysant des macromolécules (cellulose, lignine, chitine, protéines, poly-phénols). 

Ces méthodes permettent de révéler une forte diversité des profils des activités enzymatiques, 

dépendant du champignon symbiotique, du sol, de la saison et de la plante hôte (Courty et al., 2005, 

2007 ; Buée et al., 2007). Il est important de souligner qu’à cause des grandes différences liées à la 

saison, la température et l’humidité, les processus qui ont lieu dans le sol en zone tropicale diffèrent 

beaucoup de ceux qui ont lieu dans les zones tempérées et boréales. Une conséquence peut être que 

des champignons EM de la même espèce ou du même genre puissent différentiellement adapter leurs 

capacités enzymatiques dans différents écosystèmes (Buée et al., 2007; Rineau et Courty, 2011). 

Tedersoo et al., (2012) au Nord-ouest du Gabon, ont trouvé une activité cellobiohydrolase 

relativement plus élevée dans les lignées de /boletus et de /tomentella-thelephora que dans les autres 

groupes, tandis que Buée et al., (2007) ont trouvé une activité cellobiohydrolase élévée chez 

seulement 2 des 6 espèces de Tomentella étudiées, mais pas chez Xerocomus sp. (/boletus) dans un 

sol minéral d'une forêt décidue tempérée. Les activités enzymatiques généralement mesurées au 

niveau des ECMs sont de nature diverses (ex : leucine aminopeptidase, β-glucuronidase, β-

xylosidase, β-glucosidase, cellobiohydrolase, N-acetylglucosaminidase, phosphatase acide et laccase) 

(Diédhiou et al., 2010b). La phosphatase acide libère le Pi des molécules organiques complexes du 

sol ; la leucine aminopeptidase et le N-acetylglucosaminidase mobilisent le N respectivement des 

protéines et de la chitine. Les activités β-glucuronidase, β-xylosidase, β-glucosidase et 
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cellobiohydrolase hydrolysent les hemicelluloses et la cellulose. La laccase oxyde les polyphénols 

tels que la lignine. 

2.5.2.3. Approches isotopiques 

 L’étude des symbioses EM a considérablement bénéficié de l’usage des isotopes stables (van 

der Heijden et al., 2009 ; Teste et al., 2010). Les isotopes sont les différentes formes de masse 

atomique légèrement différentes d’un même élément chimique. Dans l’atmosphère, le C est présent 

sous forme de 12C en mélange avec de faibles proportions de 13C et 14C. L’N est principalement sous 

forme de 14N et très peu de 15N. Du fait de leur masse légèrement différente, les isotopes d’un même 

élément ne circulent pas à la même vitesse dans les processus du vivant. La comparaison de 

l’abondance relative des isotopes dans le système étudié (ex. feuille, sol, champignon) renseigne sur 

l’élément ciblé, ses voies métaboliques et mouvements dans le milieu. La spectrométrie de masse 

permet d’analyser les isotopes stables. 

Les abondances naturelles en 13C et 15N ont été très utilisées pour étudier les sources de C et N 

utilisées par les champignons (Högberg et al., 1996, 1999a,b ; Hobbie, 2005 ; Boström et al., 2008). 

Les champignons peuvent acquérir ces éléments soit par la plante via les ECMs, soit directement à 

partir de la matière organique morte du sol par saprophytisme. Toutefois, l’usage de ces deux modes 

d’acquisition de C et N dépend de l’espèce fongique. Les analyses des abondances naturelles en 

isotopes 13C et 15N pourraient ainsi fournir un aperçu du rôle trophique respectif des champignons 

saprotrophes ou EM (Högberg et al., 1999a,b). Plusieurs études ont rapporté des différences 

statistiquement  significatives entre les signaux 15N et de 13C de ces deux groupes de champignons. 

 Dans le cas de 15N, Rinaldi et al., (2008) après analyse de plusieurs études, ont souligné que 

les valeurs individuelles des signaux de 15N pour chaque espèce fongique ont montré un 

chevauchement important qui fait que la signature isotopique en 15N des sporophores seule est 

insuffisante pour assigner un statut tropique au champignon. La signature isotopique en 15N des 

champignons peut varier selon la source de N utilisée (ammonium, nitrates, N organique ; Högberg 

et al., 1999b), selon la profondeur d’exploration du mycélium extraracinaire (Agerer et al., 2012) et 

selon leurs capacités protéolytiques (Lillekov et al., 2002). Les processus de fractionnement de cet 

élément après sa prise doivent être pris en compte dans la variation de la signature isotopique de 15N, 

notamment chez les champignons EM où une partie de 15N est transférée à la plante (qui s’appauvri 

en 15N) et l’autre restant dans le champignon (qui s’enrichi en 15N). Les grandes différences 
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observées dans le signal de 15N des racines EM et des sporophores montrent l’importance de ce 

processus chez les champignons EM. 

Les mesures de l’abondance isotope en 13C permettent de distinguer les champignons symbiotiques 

des champignons saprotrophes (Hobbie et al., 1999; Mayor et al., 2009) et renseignent sur leurs 

sources de C utilisées (Henn et Chapela, 2001). Les champignons EM obtiennent généralement leur 

C de leurs plantes hôtes dont ils accèdent aux produits récents de la photosynthèse (Högberg et al., 

2001) et deviennent ainsi plus enrichis en 13C que leurs hôtes. Les champignons saprotrophes 

utilisent plutôt le C de la matière organique enrichie du sol, ce qui les rend plus enrichis en 13C que 

les champignons EM. Plusieurs facteurs tels que la lumière, la capacité photosynthétique, la 

disponibilité en eau et l’humidité de l’air peuvent influencer l’abondance isotopique en 13C des 

plantes et par conséquent celui des champignons EM (Dawson et al., 2002). 

2.6. La mycorhization contrôlée 

 La mycorhization contrôlée est un ensemble de techniques qui consiste à isoler, cultiver, 

sélectionner, multiplier, incorporer et suivre le champignon dans le sol afin de produire des plants 

biologiquement améliorés par optimisation de la symbiose (Garbaye, 1991). Elle peut être réalisée à 

petite échelle en laboratoire ou à grande échelle en pépinière et plantation. Chaque espèce fongique 

comporte un nombre important d’individus génétiquement différents et de capacités très différentes. 

Un choix a priori d’un individu est pratiquement impossible. Le choix d’espèces ou de souches 

(individu) est empirique dans la mesure où il est basé sur la comparaison des performances des 

différents champignons en pépinière et plantation. Cependant, une espèce ou une souche sélectionnée 

pour ses performances doit satisfaire aux conditions suivantes : facilité de culture en laboratoire, de 

production d’inoculum en masse, d’identification en vue du contrôle de qualité et du suivi dans les 

systèmes de culture. Ces conditions limitent fortement le nombre de champignons ayant fait l’objet 

d’expérimentation. La capacité d’adaptation des champignons à renforcer la tolérance des plantes à 

des contraintes du milieu (ex. sécheresse, salinité) est également un critère de sélection important 

(Bandou et al., 2006). Il peut également arriver qu’une souche fongique sélectionnée ne soit pas 

adaptée aux conditions pédoclimatiques de sa zone d’introduction et soit remplacée par un 

champignon local comme ce fut le cas pour la souche Nord-américaine de P. tinctorius introduite 

dans une exploitation expérimentale d’un eucalyptus hybride (E. urophylla x E. kirtoniana) au 

Congo-Brazzaville (Garbaye et al., 1988). On sait aussi qu’il faut sélectionner des champignons 

précoces et non des tardifs pour inoculer les pépinières (Bâ et al., 1991 ; Diédhiou et al., 2004). La 
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liste des champignons sélectionnés pour la mycorhization contrôlée est donc limitée aux genres 

Scleroderma, Laccaria, Pisolithus, Hebeloma, Paxillus et Thelephora pour ne citer que les plus 

importants. Dans l’ouvrage « Les racines : face cachée des arbres » (Drénou et al., 2006), Garbaye 

évoque quelques-unes des pratiques nuisant à la mycorhization en pépinière ou en plantation : l’abus 

des engrais chimiques et l’usage de certains fongicides. 

 Dans les régions tropicales, la mycorhization avec des propagules de vieilles plantations a 

permis l’introduction réussie d’essences comme les pins. Dans le cas des pins, les premiers essais 

d’introduction de Pinus radiata au Kenya en 1902 ont été un échec jusqu’à l’apport d’inoculum 

naturel provenant de vielles plantations de pins en Afrique du Sud (Mikola, 1970). Suite à ce succès, 

d’autres essais d’introduction du pin ont été réalisés avec succès dans d’autres pays d’Afrique 

comme le Cameroun, le Congo, le Nigéria, le Libéria, la Côte d’Ivoire et le Ghana (Momoh et 

Gbadegesin, 1980 ; Ofosu-Asiedu et Mikola, 1980 ; Marx, 1980 ; Delwaulle et al., 1987). Le risque 

d’introduire des pathogènes est l’inconvénient majeur de l’utilisation des propagules de vieilles 

plantations. C’est pourquoi on privilégie des champignons sélectionnés pour augmenter la production 

intensive de bois d’industrie. La mycorhization contrôlée avec la souche sélectionnée Glomus 

aggregatum (IR27) a également été appliquée pour la domestication du jujubier (Zizyphus 

mauritiana Lam.) en Afrique de l’Ouest (Bâ et al., 2001). 

2.7. Interaction entre champignons ectomycorhiziens et les bactéries du sol 

 La présence des exsudats racinaires contenant des composés carbonés facilement absorbés 

par les micro-organismes du sol entraine une forte concentration de ces derniers au niveau de la 

rhizosphère, les bactéries étant les plus abondants (Garbaye, 1994). Les bactéries s’associent aux 

hyphes fongiques extra-racinaires, aux racines mycorhizées et aux sporophores, ce qui suggère 

qu’elles accompagnent le champignon symbiotique dans les différentes étapes de son cycle de vie 

(Garbaye, 1994 ; Bonfante et Anca, 2009). Dans la nature, les bactéries associées aux champignons 

mycorhiziens colonisent la surface des hyphes extra-racinaires ou alors vivent comme endophytes. 

C’est le cas de l’endophyte Paenibacillus sp. colonisant en surface le mycélium du champignon EM 

Laccaria bicolor S238N (Bertaux et al., 2003) et de Glomeribacter gigasporarum vivant dans les 

spores et le mycélium symbiotique de 3 espèces de Gigasporaceae (Bianciotto et al., 2003). 

L’interaction entre un champignon mycorhizien et une bactérie implique la production de substances 

actives diffusibles perçues par les deux partenaires ainsi que le contact physique entre eux (Bonfante 

et Anca, 2009 ; Figure 4). 
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 L’interaction entre une bactérie et un champignon mycorhizien peut être bénéfique, neutre ou 

négative selon la souche bactérienne impliquée. Duponnois et Garbaye (1991) ont mis en évidence 

pour la première fois l’effet bénéfique des bactéries Pseudomonas fluorescens BBC6 sur la 

mycorhization des racines de Douglas par le champignon EM L. laccata. Garbaye (1994) a qualifié 

les bactéries impliquées dans l’établissement et/ou le fonctionnement de l’ECM comme étant des 

bactéries auxiliaires à la mycorhization (BAM). Les BAMs appartiennent à différents groupes et 

genres bactériens qui sont : les Proteobactéries gram-négative (Agrobacterium, Azospirillum, 

Azotobacter, Burkholderia, Bradyrhizobium, Enterobacter, Pseudomonas, Klebsiella et Rhizobium), 

les Firmicutes gram-positive (Bacillus, Brevibacillus et Paenibacillus) les Actinomycetes gram-

positive (Rhodococcus, Streptomyces et Arthrobacter) (Frey-Klett et al., 2007).  

 

Figure 4: Interactions entre les plantes, les champignons mycorhiziens et les bactéries auxiliaires 

dans la rhizosphère (Source : Bonfante et Anca, 2009). 

 
D’après l’illustration des interactions entre les plantes, les champignons mycorhiziens et les 

bactéries de Bonfante et Anca (2009 ; Figure 4), les bactéries endophytes (en blanc) sont confinées 

dans la spore et évoluent vers le mycélium intra-racinaire ; les bactéries de la rhizosphère (en rouge) 

produisent des substances diffusibles bénéfiques (ex : BAM) ou néfastes à la mycorhization; les 
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autres bactéries (en vert) établissent un contact physique avec l’interface champignon-racine et 

pourraient avoir des effets positifs ou posséder une activité mycophagique. Les flèches partant des 

racines et des champignons mycorhiziens illustrent la production de substances diffusibles (ex. : 

strigolactones, Myc factors, molécules volatiles et auxine) qui sont perçues par les partenaires 

fongiques réciproques. 

Lors de l’établissement de la symbiose plante-champignon, les BAMs pourraient agir de 

plusieurs manières en : modifiant la mycorhizosphère du sol, améliorant la réceptivité de la racine à 

la mycorhization, agissant sur les mécanismes de reconnaissance plante-champignon et favorisant la 

germination des propagules fongiques (spores, sclérotes, etc).  

 

3. LA SYMBIOSE ECTOMYCORHIZIENNE EN AFRIQUE TROPICALE 

 

3.1.Distribution des arbres EM dans les forêts tropicales africaines 

 Alors que la symbiose EM est la symbiose végétale la plus répandue chez les arbres dans les 

forêts tempérées et boréales (Smith et Read, 2008), elle concerne seulement une minorité de plantes 

d’importance économique et écologique dans les forêts tropicales et subtropicales d’Afrique, d’Asie 

du Sud-est, d’Australie et d’Amérique souvent dominées par la symbiose MA. 

 En Guinée forestière, cette rareté des espèces à ECMs a également été observée par Rivière et 

al. (2007) et Diédhiou et al. (2010a). Cependant, certaines forêts tropicales peuvent être dominées par 

une espèce d’arbre à ECMs à l’instar de Gilbertiodendron dewevrei dans le bassin du Congo (Torti et 

al., 2001), ou encore de Dicymbe corymbosa en Guyane (McGuire et al., 2008). Il a également été 

rapporté que les deux types de symbiose EM et MA pouvaient coexister au sein d’une même espèce 

d’arbre à l’exemple de Asteropeia multifolia à Madagascar, Afzelia bipendensis au Cameroun, 

Uapaca guineensis au Burkina Faso (Sanon et al., 1997 ; Onguene et Kuyper, 2001 ; Ducousso et al., 

2008)  

 En Afrique tropicale, les arbres EM sont distribués dans les forêts humides et les galeries 

ouvertes du bassin Guinéo-Congolais, dans les forêts boisées zambéziennes du Miombo en Afrique 

de l’Est et du Centre-sud, et dans les savanes boisées soudaniennes du sud-Sahara (figure 5) ; 

(Newbery et al., 1988 ; Thoen et Bâ, 1989; Sanon et al., 1997; Onguene et Kuyper, 2001; Ducousso 

et al., 2004; Rivière et al., 2007; Ducousso et al., 2008). Généralement, les arbres EM des forêts 
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tropicales africaines sont répertoriés parmi des Asteropeiaceae, Dipterocarpaceae, Caesalpiniaceae, 

Amherstieae, Phyllantaceae, Gnetaceae, Proteaceae, Sapotaceae et Sarcolaenaceae (Bâ et al., 2011 ; 

Tableau 3). Les nombreux travaux menés sur la symbiose EM des essences forestières tropicales 

africaines ont porté pour la plupart sur les espèces d’arbres appartenant aux Caesalpiniaceae (ex. A. 

africana, Thoen et Bâ, 1989 ; Bâ et Thoen, 1990 ; Sanon et al., 1997) et sur les espèces de lianes du 

genre Gnetum (ex. G. africanum ; Bechem et Alexander, 2009 ; Tableau 3). 

 

 

 

Figure 5 : Distribution des arbres à ECMs en Afrique tropicale. (1) : Forêts tropicales humides de la 

région guinéo-congolaise ; (2) : Forêts claires de la région soudano-guinéenne ; (3) : Savanes boisées 

de la région soudano-zambézienne. (Source Bâ et al., 2011). 
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Tableau 3 Fréquence des espèces d’arbres, d’arbustes, d’herbacées et de lianes à ECMs natives 

d’Afrique tropicale. 

 

*Genres ayant au moins une espèce à ECM en Afrique de l’Ouest. (Source Bâ et al., 2011) 
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3.2. Diversité des champignons EM dans les forêts tropicales africaines 

 Il existe un gradient décroissant de la diversité des champignons EM en fonction de la 

latitude (Tedersoo et al., 2012). Cependant, le nombre croissant d’études montre que la diversité des 

champignons EM et des ECMs est beaucoup plus importante qu’on ne le pensait dans les forêts 

tropicales africaines (Rivière et al., 2007 ; Tedersoo et al., 2011, Onguene et Kuyper, 2012, Henry et 

al 2015). Ces études sont basées soit sur une identification morphologique des sporophores, soit sur 

une identification moléculaire des ECMs ou soit sur la combinaison des approches. 

 En combinant les résultats de plusieurs études menées en Afrique de l’Ouest (Burkina Faso, 

Guinée forestière et Sénégal), Bâ et al. (2011) ont dénombré au total 195 taxons fongiques EM 

identifiés à partir de sporophores (78 séquences d’ADN) et ECMs (41 séquences d’ADN) collectés 

au niveau des arbres natifs de cette région. Ces taxons fongiques ont constitué 8 ordres de 

champignons à savoir, les Amanitales, Boletales, Cantharellales, Cortinariales, Hymenochaetales, 

Russulales, Thelephorales et Tricholomatales. Au niveau des sporophores, les Russulaceae et 

Amanitaceae ont été les familles les plus représentées. La famille des Thelephoraceae a été la plus 

représentée au niveau des ECMs contre une seule espèce récoltée chez les sporophores. Ces derniers 

quant à eux, ont constitué un total de 161 espèces identifiés morphologiquement (Tableau 4). En 

Afrique Centrale, dans une forêt humide du Sud Cameroun, Onguene et Kuyper (2012) ont recensé 

plus de 137 espèces de sporophores EM putatifs appartenant à 8 familles de champignons dont les 

Amanitaceae (34 espèces), Russulaceae (32 espèces) et Boletaceae ont été les plus diversifiées 

(Tableau 5). Tedersoo et al. (2011) ont étudié les communautés fongiques EM associées à plusieurs 

espèces hôtes EM dans quatre sites de la Zambie, du Gabon, de Madagascar et du Cameroun. Un 

total de 94, 101, 46 et 111 espèces de champignons EM putatifs issus de 18 lignées fongiques EM 

ont été obtenues respectivement dans chacun de ces quatre sites. Ces auteurs ont observé une 

prédominance des lignées EM /russula-lactarius, /tomentella-thelephora et /boletus dans tous les 

sites, avec un partage de 14 espèces entre les sites du Gabon et du Cameroun. D’autres taxa EM 

fréquents dans ces sites incluant les lignées /sebacina, /clavulina, /sordariales, /pisolithus-

scleroderma, /marcelleina-peziza gerardii et /elaphomyces ont été représentés dans des proportions 

variables d’un site à l’autre. Henry et al. (2015) ont également observé une prédominance des 

espèces de Russulaceae et de Boletaceae en étudiant les communautés fongiques associées à quatre 

espèces de plantes à Madagascar. Ces auteurs ont observé un partage des communautés fongiques 

EM non seulement entre les adultes et leurs semis, mais aussi entre différentes espèces de plantes. 
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 Il apparait au regard de ces études, que les champignons EM des forêts tropicales africaines 

sont assez diversifiés avec une dominance des familles de Russulaceae, Boletaceae, Amanitaceae, 

Thelephoraceae. Certains taxons EM sont plus fréquents sous forme de sporophores (Russulaceae, 

Boletaceae, Amanitaceae), tandis que d’autres (Thelephoraceae et Sebacinaceae) sont surtout 

observées sur les ECMs. Ceci démontre encore la nécessité d’échantillonner à la fois au niveau des 

sporophores et des ECMs et de combiner les approches morphologiques et moléculaires pour avoir 

une image complète de la diversité des communautés fongiques EM. D’ailleurs, la combinaison des 

deux approches a permis de séparer les lactaires en deux groupes monophylétiques et de créer ainsi 

les genres Lactifluus et Lactarius (Verbeken et al., 2011). La double approche morphologique et 

moléculaire a également permis l’identification de 4 nouvelles espèces de Lactifluus au Togo : L. 

melleus, L. longibasidius, L. pectinatus et L. flavellus (Maba et al., 2015). Tout compte fait, plusieurs 

espèces de champignons EM ont une large distribution en Afrique tropicale. C’est le cas de Lactarius 

gymnocarpus et Tubosaeta brunneosetosa récoltées en Afrique de l’Ouest (Burkina Faso, Guinée 

forestière, Sénégal, Côte d’Ivoire, Libéria et Togo) et en Afrique centrale (Cameroun et Gabon) 

(Thoen et Bâ, 1989 ; Thoen et Ducousso, 1989 ; Sanon et al., 1997 ; Rivière et al., 2007 ; Verbeken 

et Walleyn, 2010 ; Onguene et Kuyper, 2012 ; Maba et al., 2015). 
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Tableau 4 Diversité des sporophores associés aux arbres natifs d’Afrique de l’Ouest (Burkina Faso, 

Guinée et Sénégal). 

(Source Bâ et al., 2011). 
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Tableau 5 Liste des espèces de sporophores EM putatifs dans les forêts humides du Sud Cameroun. 

(Source Onguene et Kuyper, 2012).  
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4. Quelques indications sur Gilbertiodendron dewevrei (De Wildeman) J. Léonard 

 

 Gilbertiodendron dewevrei est une Fabaceae appartenant à la sous famille des 

Caesalpinioideae. Cet arbre existe en peuplement monodominant dans les forêts tropicales humides 

des régions guinéo-congolaise. Elle produit un bois d’œuvre encore peu exploité. Il a été suggéré que 

cette espèce d’arbre présente des ECMs et MAs (Onguene et Kuyper, 2001). 

 Cette espèce constitue un des modèles étudiés par de nombreux auteurs pour tenter 

d’expliquer la monodominance des forêts en milieu tropical (Connell et Lowman, 1989 ; Hart 1990, 

1995 ; Torti et Coley 1999, 2001 ; McGuire 2007 ; Peh et al., 2011). 

4.1. Taxonomie de Gilbertiodendron dewevrei (De Wild.) J. Léonard 

Synonyme: Macrolobium dewevrei De Wild  

Position systématique (Cronquist 1981):  

Règne : Plantae 

Sous-règne : Tracheobionta 

Division : Magnoliophyta 

Classe : Magnoliopsida 

Sous-classe : Rosidae 

Ordre : Fabales 

Famille : Fabaceae 

Sous-famille : Caesalpinioideae 

Tribu : Detarieae 

Genre : Gilbertiodendron 

Espèce : dewevrei  
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Figure 6 : Gilbertiodendron dewevrei au sud-est du Cameroun. A : pied d’un grand arbre (photo A. 

Bâ). B : régénération naturelle (photo A. Bâ). C : Feuilles et fleurs (photo V. Droissart). D : Feuilles 

tombantes rouges (photo V. Droissart). E : Régénération naturelle dans la pénombre du sous-bois 

(photo A. Bâ). F : gousse et graines en germination (photo V. Droissart) 

4.2. Caractéristiques botaniques 

 G. dewevrei est une légumineuse arborescente, dont les racines sont pivotantes. Selon la 

description de Burkill (1985), l’arbre a une hauteur de 30 m voir plus ; le tronc de 20 m de long et 2 

m de diamètre est cylindrique, droit, sans contrefort, portant une couronne localement abondante. Il 

est facile à reconnaître notamment par ses jeunes feuilles composées pennées tombantes 

verticalement et ses fleurs d’une couleur rougeâtre (Aubréville, 1957 ; Figure 6c et d).  

 G. dewevrei a une floraison et une fructification synchrones. Au Cameroun, la période de 

fructification coïncide avec la petite saison des pluies entre mai et juillet. Il forme des gousses plates 
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longues de 15-30 cm, larges de 6-9 cm. Les graines sont grosses (de 4-5 cm de diamètre environ, 

Figure 6f), riches en réserves nutritives, et ont une dispersion balistique. Après la déhiscence 

explosive des gousses, les graines lourdes éjectées (30 g en moyenne), germent en moins d'une 

semaine et donnent des semis d’une hauteur d’environ 0,25 à 0,45 m à l’âge d’un an (Hart et al., 

1995). La dispersion des graines de G. dewevrei est réduite à cause de leur poids et aussi à cause de 

la couronne profonde et étroite. Le rayon de dispersion maximal des graines se situe entre 5 et 10 m 

du bord de la couronne (Hart et al., 1995). 

4.3. Distribution géographique 

 Les peuplements à G. dewevrei s’étendent du sud-est du Nigéria jusqu’au bassin du Congo 

(Lock, 1989 ; Hart et al., 1995).  

4.4. Importance écologique 

G. dewevrei forme des peuplements monodominants presque purs dans le bassin du Congo. Cette 

espèce a la particularité de se développer dans des sols variés, allant des sols gorgés d’eau aux sols 

bien drainés ; ce sont par exemple les sols périodiquement inondés, le bord des rivières, les 

marécages, les bas-fonds et les sols sablonneux. G. dewevrei se développe également dans des sols à 

large gamme de fertilité, allant des sols sablonneux pauvres en nutriments aux sols argileux riches 

(Hart et al., 1989 ; Conway, 1992). G. dewevrei est une espèce tolérante à l’ombre qui forme une 

canopée dense dans laquelle elle domine à plus de 70% avec une régénération abondante de ses 

semis. Pendant les périodes de fructification en masse, les grosses graines riches en réserves 

permettent de couvrir une bonne partie des besoins nutritifs des petits mammifères dans ces forêts. 

4.5. Importance socio-économique 

 G. dewevrei est parmi les Gilbertiodendron qui donnent les plus beaux arbres. G. dewevrei 

est communément appelé Limbali (nom commercial). Il produit un bois d’œuvre mi-lourd de bonne 

qualité, très résistant aux champignons de pourriture. Le bois est exporté par le Nigéria, le 

Cameroun, la RDC et le Congo Brazzaville. Ses feuilles et son écorce sont utilisés par les 

populations locales pour leurs vertus médicinales (diarrhée, dysentérie, etc…). Les nombreux 

champignons dont des EM ramassés dans les peuplements de G. dewevrei constituent une source de 

protéines pour les populations locales, ainsi qu’une source de revenus par leur commercialisation. 
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4.6. Les sporophores récoltés sous Gilbertiodendron dewevrei en Afrique centrale  

 Il existe une grande diversité de sporophores associés à G. dewevrei en Afrique centrale 

(Tableau 6). Les russules sont majoritaires parmi les sporophores récoltés. De plus, on connait le 

statut EM de G. dewevrei (Torti et Coley, 1999 ; Onguene et Kuyper, 2001). En Afrique tropicale, les 

premiers morphotypes EM ont été décrits sur G. dewevrei et Gnetum africanum dans des forêts 

sempervirentes de la RD Congo (Fassi, 1957, 1960). Cependant, la diversité des ECMs et leur rôle 

dans la régénération de G. dewevrei ne sont pas connus. 
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Tableau 6 Sporophores récoltés sous Gilbertiodendron dewevrei en République Démocratique du Congo (Beeli, 1972 ; Buyck, 1993, 

1994, 1997). 

Familles Genres Espèces Localité/Pays 
Russulaceae Russula Russula nigroviolacea Buyck Binga/RDC 

Russula subseriflua Buyck Binga/RDC 
Russula ingens Buyck Binga/RDC 
Russula albospissa Buyck Binga/RDC 
Russula afronigricans Buyck Djongo Akula/ RDC 
Russula pellucida Buyck Binga, Kivu/RDC 
Russula diffusa Buyck, var. rotundispora Binga/RDC 
Russula meleagris Buyck Binga, Kivu/RDC 
Russula tomentosa Buck Binga/RDC 
Russula subfistulosa Buyck var. apsila Binga, Yaenero/RDC 
Russula tenuipilosa Buyck Binga/RDC 
Russula brunneofloccosa Buyck Binga/RDC 
Russula brunneorigida Buyck, var. 
brunneorigida 

Binga, Batiabongena/RDC 

Russula congoana Patouillard, var. 
djongoensis Buyck 

Binga/RDC 

Russula purpureomutabilis Buyck Binga/RDC 
Russula immaculata Buyck, var. mamillata Binga/RDC 
Russula viridirobusta Buyck Binga/RDC 
Russula annulatobadia Buyck Binga/RDC 
Russula pausiaca Buyck Binga, Yaenero/RDC 
Russula atrovirens Buyck Djongo Akula/ RDC 
Russula pseudopurpurea Buyck Binga/RDC 
Russula striatoviridis Buyck Binga, Haut-Katanga /RDC 
Russula ochraceofuliginosa Buyck Binga, Eala/RDC 
Russula pseudostriatoviridis Buyck Binga/RDC 
Russula sesemoindu Buyck Djongo/RDC 
Russula inflata Buyck Batiabongena/RDC 
Russula declinata Buyck Binga, Eala/RDC 
Russula annulata Buyck, var. annulata Binga/RDC 
Russula annulata Buyck, var. limbaluensis Binga/RDC 
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Tableau 6 (suite)  

Familles Genres Espèces Localité/Pays 
  Russula aureola Buyck Binga/RDC 

Russula roseostriata Buyck Binga/RDC 
Russula aurantiomarginata Buyck Binga/RDC 
Russula fulvoochrascens Buyck Binga/RDC 
Russula luteomaculata Buyck Binga/RDC 
Russula pulchrisperoma Buyck Binga/RDC 
Russula sesenagula Buyck Djongo Akula, Haut-Katanga/ 

RDC 
Russula concolora Buyck Binga/RDC 
Russula acriuscula Buyck Binga/RDC 

Russulaceae Lactarius Fries Lactarius pandani Heim. Binga/RDC 

Gyrodontaceae p.p. 
(Boletineae) 

Gyroporus Quél. Gyroporus microsporus (Sing. & Grinl.) 
Heinem.et Rammeloo, var. congolensis 
(Heinem.) Heinem. & Rammeloo 

Binga/RDC 

Gyroporus castaneus (Freis) Quél., var. 
congolensis Heinem. 

Binga/RDC 

Gyroporus luteopurpureus (Beeli) 
Heinem.(Boletus luteopurpureus Beeli) 

Karawa, Diobo Akula, Binga/RDC 

Phlebopus (Heim.) 
Sing 

Phlebopus silvaticus Heinem. Binga/RDC 

Boletaceae 
(Boletineae) 
 
 

Phylloporus Quél. Phylloporus ampliporus Heinem.et Goos. Batiobongena, Tshoppo/RDC 

Phylloporus testaceus Heinem.et Goos. Binga/RDC 
Tubosaeta Horak Tubosaeta brunneosetosa, (Singer)Horak, var. 

brunneosetosa 
Eala/RDC 

Tylopilus Karst. Tylopilus violaceus Yambao/RDC 

Tylopilus louisï Yambao/RDC 

Tylopilus striatulus Heinem. Binga/RDC 
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Tableau 6 (suite) 

Familles Genres Espèces Localité/Pays 
 Tylopilus Karst. Tylopilus beelii Heinem.et Goos. Binga, Diobo Akula/RDC 

Xerocomus Quél. 
 

Xerocomus boletiformis (Beeli) Heinem. 
(Favolus boletiformis Beeli) 

Lisala, Binga/RDC 

Xerocomus spinulosus Heinem. Binga/RDC 
Boletochaete Sing. Boletochaete calocytis Heinem.et Goos. Binga/RDC 
Krombholzia Karst. Krombholzia excedens Heinem.et Goos. Binga/RDC 
Porphyrellus Gilb. Porphyrellus niger Heinem.et Goos Binga/RDC 
Strobilomyces Berk. Strobilomyces echinatus Beeli  

(S. reticulatus Gilb.) 
Binga, Eala/RDC 

Strobilomyces lepidellus Gilb. (S. costatispora 
Heinem.) 

Binga, Eala/RDC 

Amanitaceae Amanita 
Pers.Amanitopsis 
Roze 

Amanita strophiolata Beeli, var bingensis 
Beeli 

Binga/RDC 

Amanita umbrina Beeli Binga/RDC 
Amanita floccosolivida Beeli Binga/RDC 
Amanita robusta Beeli Binga/RDC 
Amanita lanosa Beeli Binga/RDC 
Amanita odorata Beeli Binga/RDC 
Amanitopsis calopus Beeli Binga/RDC 

Agaricaceae Lepiota (Pers.) Fr. Lepiota purpureoimbricata Beeli Diobo/RDC 

Pluteaceae Volvaria Fr. 
(Volvariella) 

Volvaria goossensiae Beeli (Volvariella 
goossensiae (Beeli) Schaffer) 

Diobo Akula/RDC 

Marasmiaceae Marasmius Fries Marasmius subruforotula Sing. Eala, Yambao/ RDC 

Marasmius macrolobieti Yambao/RDC 
Marasmius corrugatiformis Sing. Binga, Yambao, Bambesa/RDC 
Marasmius actinopus (Mont.) Yambao/RDC 

Xylarioideae Xylosphaera 
Dumortier (Xylaria 
Grev.) 

Xylosphaera lutea (Beeli) Dennis (Xylaria 
lutea Beeli) 

Eala,Yambao/RDC 

Xylosphaera tenuispora Dennis Yambao/RDC 
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CHAPITRE 2 : DIVERSITE DES CHAMPIGNONS ECTOMYCORHIZIENS ASSOCIES A 

GILBERTIODENDRON DEWEVREI (DE WILD.) J.LEONARD DANS UNE FORET 

TROPICALE HUMIDE AU SUD-EST DU CAMEROUN 

1. INTRODUCTION 

 Dans le contexte du réchauffement global de la planète, accentué entre autres par la 

déforestation croissante, la préservation des forêts est un challenge difficile à relever pour certains 

pays tropicaux dont la production de bois est un impératif de croissance économique. Quel que soit 

l’usage attribué aux forêts tropicales, il est primordial de mettre en place des stratégies de gestion 

durable permettant à tous les bénéficiaires des forêts d’y trouver une satisfaction tant économique 

que sociale. La gestion durable des forêts implique également la prise en compte des facteurs 

écologiques impliqués dans la régénération naturelle du couvert forestier dont la symbiose EM est 

une composante importante. 

 Les ECMs jouent un rôle clé sur la croissance, l'absorption de l’eau et des nutriments, et la 

protection contre les agents pathogènes des arbres forestiers; elles permettent également la 

production de sporophores de champignons EM dont certains sont comestibles et à haute valeur 

ajoutée (Yun et al., 2004). La majorité des espèces d'arbres EM se trouve dans les régions tempérées 

et boréales (Smith et Read, 2008; Van der Heijden et al., 2015), et, en dépit de l'intérêt qu’elles 

suscitent, les associations EM tropicales restent peu étudiées (Alexander et Selosse, 2009). En 

Afrique tropicale, les arbres EM sont distribués principalement dans les forêts tropicales humides de 

la région guinéo-congolaise, dans les forêts claires de la région soudano-guinéenne (ex. Miombo en 

Afrique de l’Est), dans les savanes boisées de la région soudano-zambézienne et dans les steppes 

boisées de la région soudano-sahélienne (Bâ et al., 2012). Les arbres EM sont retrouvés 

principalement chez les légumineuses de la sous-famille des Caesalpiniaceae, et dans une moindre 

mesure chez d’autres familles botaniques éloignées, qui s’associent à une grande diversité de 

champignons EM appartenant principalement aux Russulaceae et Thelephoraceae (Bâ et al., 2012). 

 Dans les forêts tropicales humides, les Caesalpiniaceae et les Phyllantaceae peuvent former 

des bosquets ou de larges peuplements monodominants avec un sous-bois ombragé abritant une 

régénération dense de semis sous les arbres de la canopée (Torti et Coley, 1999; Newbery et al., 

2000; McGuire, 2007; Diédhiou et al., 2010a;. Baohanta et al., 2012). Par exemple, trois 

Caesalpiniaceae EM Microberlina bisulcata, Tetraberlinia bifoliolata et Tetraberlinia moreliana 
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forment des bosquets discrets où elles représentent 45-70% de la canopée, dans la partie sud du parc 

national de Korup au Cameroun (Newbery et al., 2000). La proximité avec les arbres adultes 

conspécifiques a augmenté la survie et la biomasse des semis de espèce T. moreliana, mais pas ceux 

de M. bisulcata et T. bifoliolata malgré une forte colonisation EM de leurs semis (Newbery et al., 

2000). Onguene et Kuyper (2002) ont montré que la survie et la formation d’ECMs étaient plus 

élevées chez les semis de Paraberlinia bifoliolata en contact avec les racines EM de quatre autres 

Caesalpiniaceae EM. Dans les forêts du sud de la Guinée, les Caesalpiniaceae et Phyllanthaceae 

présentent les espèces indigènes EM les plus abondantes et vivent en communauté dans les bosquets, 

avec une forte régénération des semis dans le sous-bois (Diédhiou et al., 2010a). Dans cet 

écosystème forestier, les champignons EM à hôtes multiples appartenant aux familles des 

Russulaceae et Thelephoraceae ont été prédominants et communs aux arbres adultes et semis 

(Diédhiou et al., 2010a). 

 La dynamique et l’évolution des forêts monodominantes ne sont pas encore bien comprises 

au sein des forêts tropicales très diversifiées (Peh et al., 2011). Parmi les huit hypothèses proposées 

pour expliquer la monodominance dans les forêts tropicales (Peh et al., 2011), les ECMs des arbres 

adultes pourraient conférer un avantage pour l'établissement et la survie de leurs semis dans des 

conditions limitantes de lumière et de nutriments, ce qui exclut les espèces non-EM (Torti et Coley, 

1999; McGuire, 2007). En effet, l’établissement et la survie des semis peuvent être améliorés à 

proximité des arbres matures EM dans les peuplements monodominants ou mixtes (Onguene et 

Kuyper 2002; McGuire, 2007). Une des raisons serait l'intégration des semis dans un réseau EM créé 

et «pré-financé» par l’agrégation dense des arbres matures (Selosse et al., 2006; McGuire, 2007) qui 

partagent déjà ces champignons. Il est bien établi que de tels RMCs ont des avantages allant des 

arbres matures aux semis dans les écosystèmes tempérés, parfois même en termes de transferts de C 

aux plantes ombragées (Simard et al., 1997; Selosse et al., 2006; Teste et al., 2010). 

 Gilbertiodendron dewevrei (De Wild.) J.Léonard, une Caesalpiniaceae à bois d'œuvre, forme 

des peuplements forestiers remarquables et presque purs (> 70% des arbres de la canopée) sur de 

grandes parcelles (> 100 ha), en particulier à l'Est du Cameroun et dans la région guinéo-congolaise 

du bassin du Congo (Hart, 1995; Torti et al., 2001; Peh et al., 2011). G. dewevrei domine dans toutes 

les catégories d'âge de la sous-canopée (Hart, 1990, 1995) et abritent une grande diversité de 

champignons EM (Beeli, 1935, 1972; Heinemann, 1954, 1959, 1966; Heim 1955; Dissing et Lange, 

1963, 1964; Corner et Heinemann, 1967; Buyck, 1993, 1994, 1997; Verbeken et Walleyn, 2010). 
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Fassi (1960) fut le premier à décrire les ECMs sur G. dewevrei mais la répartition des champignons 

EM sur les différentes catégories d'âge reste inconnu. La structure et la composition des 

communautés fongiques EM peuvent être affectées par plusieurs facteurs incluant les espèces 

végétales, la lumière, les propriétés du sol, l’activité photosynthétique de la plante, le pH du sol, la 

disponibilité en N et P ou la matière organique, ainsi que l'âge du peuplement (Becerra et al., 2005; 

Burke et al., 2009; Tedersoo et al., 2009; Cox et al., 2010; Põlme et al., 2013; Roy et al., 2013). 

 Bien que des ECMs aient été identifiées sur Gilbertiodendron ogoouense et Gilbertiodendron 

sp. dans des forêts mixtes du Cameroun (Tedersoo et al., 2011), notre étude est la première sur la 

diversité des ECMs et des champignons EM de G. dewevrei et leur rôle potentiel pour maintenir la 

monodominance de G. dewevrei dans une forêt tropicale du sud-est du Cameroun. G. dewevrei forme 

des peuplements occupant 60-90% de la canopée et y présente différentes catégories d’âge. Ceci 

pourrait suggérer que les arbres établis fournissent une source d'inoculum EM et peut-être même du 

C et N pour les semis à travers les RMCs. Pour déterminer le potentiel d'inoculum EM du sol, nous 

avons identifié les communautés de champignons EM partagées entre les arbres et leurs semis. Deux 

questions se posent: (i) les arbres et les semis partagent-ils des espèces fongiques EM communes? 

(ii) les propriétés du sol structurent-elles les communautés fongiques EM des différentes catégories 

d'âge de G. dewevrei? 

2. MATERIEL ET METHODES 

2.1.Sites d’étude et plan d’échantillonnage 

 Notre étude a été conduite durant la saison humide de 2009 à 2012 dans une zone forestière 

située entre le parc national de Nki et la Réserve de la Faune du Dja au sud-est du Cameroun (Figure 

7). L’étude a été menée dans une forêt humide d’environ 8 ha et localisée près du village Nkondon I 

situé à 66 km à l’Est de la réserve de Faune du Dja et à 6 km du sud-est du fleuve Dja. La 

pluviométrie annuelle varie entre 1500 et 1700 mm d’Août à Novembre. Dans cette région, les 

températures moyennes annuelles varient entre 23,7° et 24,3°C (Sonké, 1998). Les sols sont de type 

argileux, acides, pauvres en nutriments et riches en litière peu décomposée (McGinley, 2008 ; Torti 

et al., 2001). Le site d’étude est densément boisée par des peuplements monodominants à G. 

dewevrei (>70% des arbres de la canopée) partageant plusieurs traits caractéristiques d’autres forêts 

monodominantes décrites dans la forêt Ituri en République Démocratique du Congo : une canopée 

uniforme, une litière épaisse, une fructification abondante avec de grosses graines, la présence de 

sporophores et d’ECMs (Hart, 1995; Torti et Coley, 1999). Il a également été remarqué une forte 
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régénération des semis tolérant la faible luminosité dans le sous-bois et la présence de nombreux 

individus d’âges intermédiaires au côté des individus adultes. L’homogénéité de la canopée contribue 

à l’ombrage du sous-bois dans lequel G. dewevrei est dominant dans toutes les catégories d’âge 

(Torti et Coley, 1999; Torti et al., 2001). 

 Trois sites représentatifs (0,5 ha par site) ont été choisis au hasard dans les 8 ha, à savoir S1 

(2°49’02.4’’N, 13°56’54.8’’E), S2 (2°49’30.6’’N, 13°56’40.2’’E) et S3 (2°49’53.2’’N, 

13°56’18.2’’E), distants entre eux d’au moins 1 km. Chaque site a été divisé en cinq parcelles de 100 

m x10 m pour identifier, compter et mesurer les trois principales catégories d’âge de G. dewevrei 

(Hart, 1990). Le nombre et le diamètre moyen à hauteur de poitrine ont été déterminés chez les 

semis, les arbres intermédiaires et les grands arbres dans chaque parcelle (Tableau 7). 

 

Figure 7: Localisation des sites d’étude dans le sud-est du Cameroon.  

(source : https://www.google.sn/maps/place/R%C3%A9serve+Du+Dja/@3.15,12.9824905,9z ; 

https://d-maps.com/carte.php?num_car=23147&lang=fr ; le 10 Juin 2017). 
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Tableau 7 : Nombre moyen d’individus de 3 catégories d’âge de Gilbertiodendron dewevrei, et leur 

diamètre moyen à hauteur de poitrine (dbh, n = 18 pour les arbres intermédiaires et les grands arbres, 

n = 144 pour les semis dans les trois sites étudiés). 

Principales catégories 

d’âge1  

Nombre moyen d’individus de G. dewevrei 
par site 

dbh moyen (cm) 

Semis >2500 dans S1, >3212 dans S2 et >2869 dans 

S3  

<0.7 ± 0.2 

Arbres intermediaires 56 dans S1, 54 dans S2 et 58 dans S3 23.4 ± 10.6 

Grands arbres 43 dans S1, 49 dans S2 et 47 dans S3 184.5 ± 51.5 

1Les semis ont un diamètre au collet <0,7 cm et une hauteur <1m. Les grands arbres et les arbres 

intermédiaires sont définis par leur diamètre moyen à hauteur de poitrine (dbh, mesuré à 1,3 m; Hart, 

1995) variant respectivement de 144,6 à 191,5 cm et de 17,3 à 37,3 cm. 

 

2.2.Analyse physico-chimique des sols 

 Dans chaque site, trois échantillons, issus d’un mélange de 20 carottes de sol (profondeur 0-

30 cm) ont été séchés à l’air, passé à travers un tamis à mailles de 2 mm, et analysés au laboratoire 

LAMA (US Imago, IRD, Dakar, Sénégal, certifiée ISO 9001 2000; Tableau 8). Les proportions de 

sable, de limon et d'argile ont été déterminées par tamisage et sédimentation selon la méthode de Gee 

et Bauder (1986). Le C total et le N total ont été obtenus par le système de combustion d’éléments 

ThermoFinnigan flash EA 1112 (ThermoFinnigan, France). Les NO3
-, NH4

+, le P total et le P 

disponible ont été analysés à l'aide d'un auto-analyseur Technicon 3 (SEAL Analytical Inc., 

Wisconsin ; Dabin, 1965). Les cations échangeables (Ca++, Mg++, K+ et Na+) ont été déterminés 

(Thomas, 1982). Le pH du sol a été déterminé au moyen du pH-mètre Cyberscan PH6000 (EUTECH 

Instruments). 

2.3.Stratégie d’échantillonnage et de morphotypage des ECMs 

 Dans chaque site, les ECMs ont été échantillonnées sur 6 grands arbres, 6 arbres 

intermédiaires et 48 semis au cours de la saison des pluies de 2010 (Tableau 7). Les grands arbres et 

les arbres intermédiaires échantillonnés ont été distants d’au moins 8 m les uns des autres. Pour 

chaque grand arbre ou arbre intermédiaire, 8 carottes de sols ont été prélevées par l'insertion d'une 
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tarière de 15 cm de diamètre à une profondeur de 30 cm (environ 300 g de sol frais) à l’endroit où les 

semis ont été localement absents. Les semis (6-15 feuilles, hauteur <1m) ont été choisis au hasard et 

entièrement récoltés en creusant avec une pelle (largeur 20 cm et 28 cm de profondeur) pour 

récupérer environ 300 g de sol frais. Toutes les carottes ont été conservées à 4 ° C avant le traitement 

(à moins de 4 jours). Au total, 288 carottes de sols contenant des racines des grands arbres ou des 

arbres intermédiaires et 144 systèmes racinaires des semis ont été traités. Les systèmes racinaires de 

semis ont été soigneusement trempés dans l'eau pour éliminer les racines non connectées. Toutes les 

racines ont été délicatement lavées sur un tamis de 250 µm sous l'eau du robinet, dispersées dans un 

conteneur d'eau, et examinées sous un microscope de dissection au grossissement 10x pour trier les 

apex racinaires EM. Les nombres d'ECM et d’apex racinaires non-colonisés ont été comptés afin de 

déterminer le pourcentage de colonisation EM. Ensuite, nous avons sous-échantillonné au hasard 

pour les analyses moléculaires 15 apex racinaires EM des grands arbres et arbres intermédiaires, et 

deux apex racinaires EM par semis (soit 96 apex racinaires EM par site). Ces 828 échantillons ont 

individuellement été stockés dans un tampon CTAB (CTAB 2X: 50 ml de 1,0 M tris-HCl pH 8, 140 

ml de 5 M NaCl, 50 ml de 0,25 M EDTA pH 8, 10 g de CTAB, eau distillée jusqu’à 500 ml) à -20 °C 

jusqu’à extraction d’ADN. 

2.4.Echantillonnage et identification des sporophores 

 Tous les sporophores épigés de genres EM putatifs ont été recueillis sur une période de 2-3 

semaines couvrant les saisons des pluies de 2009, 2010, 2011 et 2012. Les sporophores ont été 

identifiés d’après les descriptions de Heinemann (1956, 1972, 1980), Singer (1965), Heinemann et 

Rammeloo (1980), Buyck (1993) et Verbeken et Walleyn (2010). Quelques représentants de chaque 

espèce ont été séchés à 50°C, et déposés à l'herbier de l'Institut de Recherche Agricole pour le 

Développement (Cameroun), au Jardin Botanique de Meise (Belgique) et à l'Université de Ghent 

(Belgique). Pour l'analyse moléculaire, un petit morceau de tissu frais du chapeau d’un sporophore 

de chaque espèce a été prélevé et stocké dans un tampon CTAB 2X à -20°C jusqu’à extraction 

d’ADN. 

2.5. Extraction de l’ADN et séquençage de la région ITS 

 L’ADN des sporophores et des ECM a été extrait en utilisant le kit d’extraction Extract-N-

Amp™ Plant PCR Kits (Sigma-Aldrich, St. Louis, USA). Les échantillons ont été placés dans une 

microplaque de 96 puits contenant 25 µl de tampon d'extraction (E) et incubés dans un thermocycleur 

à 95°C pendant 10 min. Après incubation, 50 µl d'un tampon de dilution (D) ont été ajoutés par puits 
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et l'ADN extrait a été stocké à 4°C. L'amplification par PCR de la région ITS de l'ADN ribosomique 

été réalisée en utilisant le mélange de réaction REDTaq® Ready Mix™ PCR Reaction Mix de 

Sigma-Aldrich. Chaque réaction de PCR contenait 10 µl de la REDTaq Ready Mix 5X (MgCl2, des 

dNTP, des stabilisants, et la Taq ADN polymerase), 1 µl de chaque amorce ITS1-F (5’-

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’) et ITS4 (5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’) chacune à 

10 µM, 7 µl d'eau stérile et 1 µl de la matrice d'ADN. Lorsque cette amplification a échoué, nous 

avons remplacé ITS4 par ITS4B (5’-CAGGAGACTTGTACACGGTCCAG-3’) spécifique aux 

basidiomycètes, car les champignons EM avérés appartiennent principalement à ce taxon, tandis que 

l'ADN contaminant est souvent parmi les ascomycètes (Henry et al., 2015). Les contrôles négatifs 

(pas de matrice d'ADN) ont été testés pour la contamination par l'ADN dans les réactifs. Le 

programme d'amplification PCR a compris une dénaturation du fragment d’ADN à 94°C pendant 4 

minutes, suivie de 35 cycles constitués chacun d’une dénaturation à 94°C pendant 30 secondes, 

d’une hybridation des amorces à 53°C pendant 1 minute et d’une élongation à 72°C pendant 1 

minute, puis une étape finale à 72°C pendant 10 minutes termine le processus d’amplification. Les 

produits de PCR ont été séquencés à partir des deux brins en utilisant les amorces de PCR. Les 

séquences d'ADN sens et non-sens ont été éditées et corrigées manuellement en utilisant la 

CodonCode Aligner v.4.1.1 (LI-COR, Inc., Massachusetts), et les séquences corrigées ont été 

soumises dans Genbank (numéros d'accession KR819005-KR819138). Les comparaisons par paires 

de séquences proches ont été effectuées pour déterminer le pourcentage de dissemblance pour chaque 

séquence en utilisant la version MEGA 6.06 (Tamura et al., 2013), et les séquences ont été scindées 

en unités taxonomiques opérationnelles (OTUs) en regroupant les séquences ayant un niveau de 

similarité de plus de 97%. Pour la détermination taxonomique, les séquences EM ont été comparées 

aux sporophores identifiés dans cette étude et à la base de données GenBank en utilisant l’algorithme 

BLAST-N. L’identification des OTUs au niveau de l'espèce a été atteinte à chaque fois qu’une 

séquence d'espèce connue est tombée dans l'OTU; autrement, l'affiliation provisoire a été faite au 

niveau de la famille ou du genre en inspectant les séquences de GenBank les plus proches. 

2.6.Analyses statistiques 

 L'analyse de variance (ANOVA) a été réalisée en utilisant le logiciel XLSTAT 2010 

(Addinsoft SARL, Paris) pour tester les différences dans les valeurs des propriétés du sol entre les 

trois sites étudiés. Des différences significatives ont été révélées par le test de Newman-Keuls (erreur 

α de type I fixée à 0.05 pour tous les tests). Pour caractériser l'échantillonnage des OTUs et des 

espèces fongiques EM des ECMs et sporophores, les courbes d'accumulation d'espèces ont été 
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établies avec le logiciel EstimateS v.9.1.0 (Colwell, 2013). Ce logiciel a aussi permis de calculer les 

estimateurs de la richesse spécifique (jacknife 1) et les indices de diversité (Fisher alpha et Shannon). 

L'effet du site, de la catégorie d’âge et leur interaction, et l'effet des propriétés du sol, sur la 

composition de la communauté fongique EM, ont été estimés à l’aide d’une analyse perMANOVA 

(analyse multivariée permutationnelle de la variance, Anderson, 2001) en utilisant la fonction Adonis 

du package R vegan 2.2-1 (Oksanen et al., 2015). Pour visualiser les différences dans la composition 

de la communauté fongique EM testée par perMANOVA, nous avons utilisé une coordination 

NMDS (analyse multidimensionnelle non métrique) en utilisant le package R Vegan. Pour chaque 

facteur significatif détecté par perMANOVA (site et catégorie d’âge), nous avons calculé une 

perMANOVA par paires (Anderson, 2001) sur des sous-échantillons équilibrés. Par exemple, pour 

tester la différence de composition fongique EM entre les sites S1 et S2, nous avons échantillonné le 

nombre maximum d’individus dans chaque site tout en gardant le nombre d'échantillons par site égal. 

L'abondance relative des taxons EM a été calculée comme le rapport du nombre d’ECM ou de 

sporophores d'un taxon donné sur le nombre total d'ECM ou de sporophores. La fréquence relative 

des lignées fongiques a été calculée comme le rapport entre le nombre d'occurrence d'une lignée 

donnée sur l’occurrence totale des lignées. 

3. RESULTATS 

3.1.Propriétés physiques et chimiques des sols 

 Le sol (profondeur 0-30 cm) dans les trois sites était de type sablo-limono-argileux (Tableau 

8). Cependant S1 et S2 ont eu moins d'argile mais plus de limon et de sable que S3. Il y a eu environ 

3 fois plus de NH4
+que de NO3

- dans tous les sites et le taux de nitrification (nitrate en pourcentage 

de la somme de NH4
+ et de NO3

-) était semblable dans tous les sites (allant de 23 à 28). S1 et S2 ont 

eu des concentrations plus élevées de NH4
+ et de NO3

- que S3. Les concentrations de P labile ont été 

faibles avec des différences significatives entre les sites. Les teneurs en N total, P total et C total, le 

C/N, et les cations échangeables (K+, Ca++, Mg+++ et Na+) n’ont pas différé significativement entre 

les trois sites. Le pH du sol a été acide (pH = 3.5 à 3.7), sans différences significatives entre les sites. 
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Tableau 8 : Propriétés physiques et chimiques des sols des trois sites étudiés (n=3 répétitions par 

site; les nombres en gras indiquent une différence significative entre site à P<0.05). 

  Site1 Site2 Site3 P-value 

Argile (%) 30.2 30.3 37.5 <0.0001 

Limon (%) 30.5 29.7 24.7 <0.0001 

Sable (%) 37.5 35.5 35.0 0.010 

N total (%) 0.17  0.16 0.16 0.478 

N (NO3) (ppm) 17.9 16.3 10.4 <0.0001 

N (NH4) (ppm) 45.9 44.9 33.9 <0.0001 

P total (%) 133.2 137.0 138.0 0.717 

P-Olsen (ppm) 12.5 7.2 3.2 <0.0001 

C total (%) 1.9 1.9 1.8 0.713 
C/N 10.7 11.5 11.1 0.116 
K (mEq 100 g-1 soil) 0.23 0.23 0.24 0.659 
Ca (mEq 100 g-1 soil) 0.21 0.19 0.23 0.552 
Mg (mEq 100 g-1 soil) 0.19 0.19 0.19 0.798 
Na (mEq 100 g-1 soil)  0.05 0.05 0.04 0.089 
CEC (mEq 100 g-1 soil) 11.1 10.9 10.8 0.932 
pH (H2O) 3.7 3.5 3.6 0.115 
pH (KCl) 3.4 3.4 3.4 0.499 

 

3.2.Identification des sporophores 

 Les 1030 sporophores échantillonnés (Tableau 9) ont représenté 11 lignées fongiques EM (10 

Basidiomycètes et 1 de Ascomycète ; Figures 8 et 9) : /russula-lactarius-lactifluus a contribué à la 

plupart des espèces (21 Russula, 4 Lactifluus et 1 Lactarius), suivi de /boletus (5 Xerocomus, 4 

Boletaceae, 2 Tylopilus et 1 Pulveroboletus), /amanita (5 Amanita), /cantharellus (5 Cantharellus), 

/clavulina (4 Clavulina), /ramaria-Gautieria (2 Gomphaceae), /cortinarius (1 Cortinarius), 

/pisolithus-scleroderma (1 Scleroderma), /thelephora-tomentella (1 Thelephora), /tricholoma (1 

Pseudobaeospora) et /tuber-helvella (1 Helvella). Selon le site, 5 à 9 lignées fongiques EM ont 

fructifié et /russula-lactarius-lactifluus suivi par /boletus ont présentés les espèces les plus fructifères 

(Figure 8). L'identification morphologique et moléculaire des sporophores (Numéros d’accession 

Genbank dans Tableau 10, annexe) a montré 59 taxons fongiques EM dominés par les espèces 

Russula concolora, R. diffusa, Russula sp.16, Russula sp.15, Boletaceae 4, Russula sp.5, Lactifluus 

sesemotani et Russula sp. 2, contribuant chacun à plus de 3% de l'abondance totale des sporophores 
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(Figure 10). Au niveau spécifique, les communautés fongiques EM ont révélé une composition non 

uniforme pour les trois sites avec 14 à 34 espèces recensées par site (Figure 10), et un nombre 

d'espèces fongiques EM partagées par paires de sites allant de 6 (S1 et S2) à 12 (S1 et S3). Les 

courbes d'accumulation ont atteint une asymptote (Figure 11), indiquant que la diversité fongique 

sporulante a été bien recensée durant 4 années dans tous les sites. 

 

 

 

Figure 8 : Distribution des lignées fongiques EM des sporophores à chaque site. 
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Figure 9 : Sporophores récoltés sous Gilbertiodendron dewevrei: (a) Cantharellus congolensis Beeli, 

(b) Cantharellus rufopunctatus var. rufopunctatus (Beeli) Heinem. , (c) Clavulina sp.1, (d) 

Gomphaceae sp.1, (e) Lactifluus pelliculatus (Beeli) Buyck, (f) Lactarius melanogalus Heim., (g) 

Lactifluus longipes (Verbeken) Verbeken, (h) Lactifluus sesemotani (Beeli) Buyck, (i) 

Pulveroboletus aberrans Heinem. & Goss.-Font., (j) Russula concolora Buyck, (k) Russula diffusa 

Buyck, (l) Russula sp.4, (m) Russula subfistulosa var. apsila Buyck, (n) Thelephoraceae sp., (o) 

Tylopilus sp.3, (p) Xerocomus virescens. 
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Tableau 9 : Nombre d’apex racinaires EM échantillonnés et de taxons fongiques EM (OTUs) obtenus, pourcentage de colonisation d’apex 
racinaires EM, richesse spécifique et indices de diversité des semis (S), arbres intermédiaires (I) et des grands arbres (G) de G. dewevrei 
dans une forêt humide tropical au sud-est du Cameroun. 

 
Site 1 Site 2 Site 3 Tous les sites 

 
S I G S I G S I G S I G 

Nombre d’apex racinaires 
observés 

8604  6607  9420  4681  3919  3789  5803  3455  3610  19088  13981  16819  

Pourcentage de colonisation 
EM 

92.9% a 83.4% b 87.6% c 91.3% a 85.3% b 94.2%ab  94.5% a 88.1% b 85.5% b 92.9% a 85.0% b 88.5% b 

Nb. d’apex racinaires EM 
extraits 

96 90 90 96 90 90 96 90 90 288 270 270 

Nb. de séquences 78 81 72 72 67 61 74 59 65 224 207 198 

Nb. d’OTUs 33 45 38 24 42 33 29 41 35 65 68 63 

Nombre d’OTUs raréfiés  29.2±2.4 38.5±2.6 33.5±4.4 21.7±2.9 38.7±4.2 32.5±2.5 25.5±3.1 41.0±5.0 33.8±1.7 62.0±3.8 67.3±2.5 63.0±2.2 

Estimateur de richesse 
Jackknife1  

43.2±3.2 60.0±3.7 54.8±3.6 32.8±3.0 63.9±3.8 46.7±3.3 40.0±3.3 69.5±3.8 46.9±3.2  85.9±4.6 84.1±4.0 76.9±3.6 

Indice de diversité de Shannon 3.1±0.1 3.6± 0.0 3.3±0.1 2.6±0.1 3.5±0.0 3.4±0.0 2.9±0.1 3.6± 0.0 3.4±0.0 3.7±0.0 4.0±0.0 4.0± 0.0 

Indice de diversité Fisher alpha 23.0±5.1 48.6±12.3 32.7±7.7 12.5±2.6 48.9±12.4 29.7±6.8 17.1±3.7 59.6±15.9 33.2±7.8 31.9±3.6 36.0±4.1 30.9±3.5 

Nb. de sporophoresc 388 198 444 1030 

Nb. d’espèces fructifiantesc 32 14 34 59 

OTUs communsd 12.7 % 9.2 % 19.0 % 65.3 % 

Similarité entre communautés 
fongiques hypogés/épigése 

40.6 % 50 % 32.3 % 25.4 % 

a Dans chaque site, les pourcentages suivis de lettres différentes sont significativement différents. 
b Nombre d’OTUs raréfiés à n=59 séquences pour chaque site et n=198 séquences pour tous les sites respectivement. 
c Collectés entre 2009 et 2012. 
d Pourcentage des OTUs apparaissant à la fois sur les semis, les arbres intermédiaires et les grands arbres à chaque site. 
e Pourcentage des OTUs trouvés sur les racines et correspondant aux espèces formant des sporophores à chaque site.  
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Figure 10 : Distribution des taxons fongiques EM trouvés parmi les sporophores dans les trois sites. 
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Figure 11 : Courbes d’accumulation des taxons fongiques EM identifiés sur les apex racinaires et les 

sporophores à tous les sites. Les lignes en pointillés indiquent l’intervalle de confiance de 95%. 

3.3.Identification morphologique et moléculaire des ECMs 

 Dans l’ensemble des sites, 49 888 apex de racines EM groupés en 34 morphotypes EM (ont 

été observés à partir des semis, des arbres intermédiaires et des grands arbres, et le pourcentage de 

mycorhization racinaire a varié entre 83,4 et 94% selon la catégorie d’âge de l’arbre (Tableau 9). Les 

racines observées ont été classées en 34 morphotypes et le morphotype Duveteux blanc a été le plus 

abondant (Figure 12 ; Tableau 11, annexe). A partir des 828 apex racinaires EM sous-échantillonnés 

pour l’analyse de l'ADN, 629 (76%) ont été séquencés avec succès et révélé 75 OTUs distincts 

(Tableau 9) appartenant à 11 lignées fongiques EM différentes (Figure 13). Les 75 taxons fongiques 

EM identifiés ont inclus 68 basidiomycetes (90,7% de l'abondance totale des OTUs) et 7 

ascomycètes (9,3%, Figure 14). Parmi ces basidiomycètes, la lignée /russula-lactarius-lactifluus a 

contribué le plus (40% de tous les OTUs), suivie par /thelephora-tomentella (23%), /sebacina (12%), 

/clavulina (8%), /amanita (2,5%), /boletus (2,5%) et /cantharellus (2,5%). Parmi les ascomycètes, les 

lignées les plus représentées ont été /marcelleina-peziza gerardii (4%), /sordariales (2,5%), 

/elaphomyces (1,5%) et /helotiales (1,5%). L'abondance des OTUs sur les apex racinaires a varié 

selon le site (Figure 15) : parmi les OTUs représentant > 5% du total des apex, Thelephoraceae 2 a 

dominé S1, Russula sp.5, Thelephoraceae 1 et Thelephoraceae 2 ont dominé S2, tandis que Russula 

sp.16, Russulaceae 11, Russula sp.13 et Sebacinaceae 2 ont dominé S3 (Figures 14 et 15). Parmi les 

75 OTUs détectés, seuls 15 (20% de l'abondance totale des OTUs) ont été appariés aux espèces de 
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sporophores (Figure 16), i.e. neuf espèces de /russula-lactarius-lactifluus, trois de /clavulina, une de 

/amanita, une de /boletus et une de /thelephora-tomentella. La similitude entre les taxons fongiques 

épigés et hypogés dans chaque site a varié de 32,3 et 50% (Tableau 9). En considérant les OTUs de 

tous les sites et tous les échantillons, les courbes d’accumulation des espèces ont atteint une 

asymptote, suggérant que la communauté a été échantillonnée avec succès à cette échelle (Figure 11). 

 

Figure 12 : Photos de quelques morphotypes EM identifiés sur les racines de G. dewevrei dans trois 
sites au sud-est Cameroun. a, b : duveteux blanc ; c : Brun foncé lisse décoiffé ; d : brun clair poilu ; e : 
décoiffé marron ; f : noir lisse ; g : brun foncé poilu ; h : brun foncé poilu avec touffe par endroit ; i : 
brun foncé décoiffé avec de longs poils ; j : brun clair translucide ; k : brun poilu ; l : brun foncé lisse ; 
m : coupe transversale du morphotype duveteux blanc présentant un mateau fongique ; n : coupe 
transversale du morphotype brun clair poilu présentant le réseau de hartig et ses ornementations ; CC= 
cylindre central, H= hyphes (poils), M= manteau fongique, O= ornementation du réseau de Hartig, R= 
réseau de Hartig. 
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Figure 13 : Distribution des lignées fongiques EM sur l’ensemble des apex racinaires traités à 

chaque site (a) et sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands arbres à tous les 

sites (b). 
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Figure 14 : Distribution des taxons fongiques EM sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands arbres de G. dewevrei à 
tous les sites. 
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Figure 15 : Distribution des taxons fongiques EM sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands arbres de G. dewevrei au 

site 1 (a), site 2 (b) et site 3 (c). 
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Figure 15 (suite) : Distribution des taxons fongiques EM sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands arbres de G. 

dewevrei au site 2 (b). 
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Figure 15 (suite) : Distribution des taxons fongiques EM sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands arbres de G. 

dewevrei au site 3 (c). 
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Figure 16 : Diagramme de Venn montrant le nombre d’OTUs partagés par les apex racinaires des 

semis, arbres intermédiaires et grands arbres de G. dewevrei et les sporophores. 

 

3.4.Distribution EM parmi les sites étudiés 

 Le nombre d’OTUs détectés sur les racines a été respectivement de 71, 65 et 63 à S1, S2 et 

S3 (Tableau 9; Figure 15). Les courbes d'accumulation des espèces ont indiqué que la communauté 

fongique EM n'a pas été échantillonnée de façon exhaustive dans chaque site (Figure 17a) et qu'il n'y 

a pas eu de différences significatives entre les structures communautaires des espèces EM des trois 

sites. Cela a contrasté avec les courbes d'accumulation des sporophores qui ont montré que bien que 

S1 et S3 aient eu la même diversité, S2 a eu une diversité plus de 2x inférieure (Figure 17b). Bien 

que les trois sites ont partagé 69,3% (52/75) des OTUs sur les racines, le site a eu un effet significatif 

sur la composition de la communauté (F=2,9 ; P=0,001) sur la base de l'analyse PerMANOVA, 

suggérant une composition légèrement différente des espèces fongiques EM entre les trois sites 

(Tableau 12). La représentation NMDS de la composition fongique EM (stress = 0,09) a montré une 

séparation incomplète des communautés basée sur le site (Figure 18a). Bien que le site ait eu un effet 

sur la composition, nous n’avons constaté aucun effet significatif des propriétés du sol sur les 

communautés (Tableau 13). 
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Figure 17 : Courbes d’accumulation des taxons fongiques EM identifiés sur les apex racinaires des semis, arbres intermédiaires et grands 
arbres (a) et parmi les sporophores (b) à chaque site. Les lignes en pointillés indiquent l’intervalle de confiance de 95%. 
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Figure 18 : Ordination non-métrique multidimensionnelle (NMDS) de la communauté fongique EM (stress = 0.09). Les deux figures 

représentent l’effet du site (a) et de la catégorie d’âge (b) sur la composition de la communauté fongique EM dans les semis (S), arbres 

intermédiaires (T) et grands arbres (LT) aux sites 1, 2 et 3. Les points ronds et gris représentent les taxons fongiques EM. 
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Tableau 12 : Effet du site, de la catégorie d’âge de G. dewevrei et de leurs interactions sur la 

distribution des OTUs EM (SS= somme des carrés; MS= moyenne des carrés; ***= P˂0,05). 

(a) Effet du site et de la catégorie 
d’âge  

SS MS F R2 P 

Site  2.883 1.44152 2.9904 0.00938  0.001 *** 
Catégorie d’âge 2.089 1.04468 2.1672 0.00680  0.001 *** 
Site x Catégorie d’âge 3.968 0.99206 2.0580 0.01291  0.001 *** 
(b) Comparaison par paire      

S1 vs S2 2.080 1.03988 2.1315 0.00993 0.001*** 
S1 vs S3 1.437 1.43740 2.9514 0.00688 0.001*** 
S2 vs S3 1.022 1.02154 2.0895 0.00488 0.001*** 
(c) Comparaison par paire      

Semis vs grands arbres 1.111 1.11090 2.2852 0.0056 0.001*** 
Grands arbres vs arbres 
intermédiaires 

0.688 0.68799 1.4008 0.00344 0.063 

Semis vs arbres intermédiaires 1.320 1.32043 2.709 0.00663 0.001*** 
 
Tableau 13 : Effet des propriétés physiques et chimiques du sol sur la composition des 

communautés fongiques EM des apex racinaires des trois catégories d’âge de Gilbertiodendron 

dewevrei (R² and P value selon les analyses perMANOVA ; P˂0,05). 

 
R² P-value 

Argile (%) 0.0831 0.253 
Limon (%) 0.0675 0.320 
Sable (%) 0.0827 0.259 
N total (%) 0.0131 0.824 

N (NO3) (ppm) 0.0832 0.251 

N (NH4) (ppm) 0.0542 0.417 

P total (%) 0.0042 0.938 
P-Olsen (ppm) 0.1086 0.156 
C total (%) 0.0180 0.726 
C/N 0.0253 0.655 

K (mEq 100 g-1 soil) 0.0093 0.863 

Ca (mEq 100 g-1 soil) 0.0022 0.962 

Mg (mEq 100 g-1 soil) 0.0431 0.446 

Na (mEq 100 g-1 soil)  0.0254 0.658 

CEC (mEq 100 g-1 soil) 0.0018 0.971 

pH (H2O) 0.0052 0.913 
pH (KCl) 0.0061 0.877 
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3.5.Composition EM des grands arbres, des arbres intermédiaires et des semis 

 Le pourcentage de mycorhization des racines a été significativement plus élevée pour les 

semis que pour les autres catégories d'âge à tous les sites (sauf pour les grands arbres à S2; Tableau 

9). Les courbes d'accumulation des espèces ont indiqué que la communauté fongique n'a pas été 

échantillonnée de façon exhaustive dans les trois catégories d'âge de l’arbre à chaque site (Figure 17) 

ou à tous les sites mise en commun (Figure 19). En tout, nous avons détecté respectivement 65, 68 et 

63 taxons fongiques sur les semis, des arbres intermédiaires et les grands arbres (Tableau 9). Les 

trois catégories d'âge ont partagé 49 OTUs représentant 65,3% de la diversité trouvé sur les racines 

(Tableau 9, Figure 20), et toutes les lignées fongiques détectés ont été partagées excepté /helotiales 

qui a été trouvée seulement sur les semis et les arbres intermédiaires à tous les sites (Figure 13). S3 a 

eu la plus forte proportion de taxons fongiques EM partagé entre les trois catégories d'âge (19%), 

suivi par S1 (12,7%) et S2 (9,2%; Tableau 9). Les taxons fongiques EM les plus abondants, 

Thelephoraceae sp.2, Russula sp.5, Russula sp.16 et Russulaceae sp.11 ont été associés avec les trois 

catégories d'âge à tous les sites (Figure 14). Nos analyses de la diversité (Tableau 9) ont révélé un 

modèle homogène avec une augmentation dans l’ordre des semis < grands arbres < arbres 

intermédiaires à tous les sites, toutefois sans différences significatives entre les trois catégories d'âge 

de l’arbre (Figure 19, Tableau 9). Globalement, la richesse spécifique et la diversité ont été 

positivement corrélées avec le nombre de séquences obtenues pour toutes les catégories d'âge de G. 

dewevrei. Il y a eu un effet significatif mais faible des trois catégories d'âge (perMANOVA: 

F=2,154 ; P=0,001) sur la composition de la communauté EM (Tableau 12) reflété dans la 

représentation NMDS (Figure 18b). La perMANOVA par paires a détecté des différences 

significatives entre les semis et les grands arbres (F=2,3 ; P=0,001), les semis et les arbres 

intermédiaires (F=2,7 ; P=0,001), mais pas entre les grands arbres et arbres intermédiaires (F=1,4 ; 

P=0,063, Table 12). 
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Figure 19 : Courbes d’accumulation des taxons fongiques EM identifiés sur les apex racinaires des 

semis, des arbres intermédiaires et des grands arbres à tous les sites. Les lignes en pointillés 

indiquent l’intervalle de confiance de 95%. 

 

Figure 20 : Courbe d’accumulation des OTUs partagés par les trois catégories d’âge (semis, arbres 

intermédiaires et grands arbres) en fonction du nombre d’apex racinaires pris en compte dans 

l’analyse. Les segments verticaux formés par les points noirs indiquent l’intervalle de confiance de 

95%. 
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4.  DISCUSSION 

 La structure et la diversité des communautés de champignons EM des forêts tropicales restent 

peu étudiées, bien que des articles traitant des ECMs et des tropiques soient en constante 

augmentation (Bâ et al., 2014). Les symbioses EM tropicales concernent principalement les 

Caesalpiniaceae arborescentes qui sont économiquement importantes, et localement abondantes en 

Afrique (Bâ et al., 2012), particulièrement dans le genre Gilbertiodendron. Notre travail est la 

première étude approfondie de la diversité moléculaire EM et son éventuelle contribution à la 

monodominance de G. dewevrei. Sur les trois sites, nous avons détecté beaucoup moins de taxons 

fongiques EM au niveau des sporophores (59 espèces sur 1030 sporophores) qu’au niveau des apex 

de racines EM (au moins 75 OTUs sur 49888 apex de racines EM). La diversité et la composition des 

champignons EM au niveau des apex racinaires ont été significativement différentes en fonction de la 

catégorie d'âge et du site. Les différences dans la composition physico-chimique du sol n’ont pas 

expliqué les effets de site. En outre, une communauté fongique EM de base a été partagée entre les 

trois catégories d'âge étudiées (65,3% des communautés EM totales) et parmi les trois sites (69.3% 

des communautés EM totales), formant un RMC potentiel entre les plantes de G. dewevrei à 

proximité. 

4.1.Une diversité limitée des lignées fongiques mais grande pour les OTUs 

 Le morphotypage des ECMs n’a pas été concluant dans la mesure où le morphotype duveteux 

blanc dominant est un mélange de plusieurs taxons fongiques. Les espèces fongiques identifiées à 

partir des sporophores et des apex racinaires ont été assignées à 16 des lignées phylogénétiques de 

champignons EM définies par Tedersoo et al. (2010a). Etonnamment, nous avons obtenu plus de 

taxons fongiques EM (119, Tableau 10 en annexe) dans la forêt humide monodominante à G. 

dewevrei que dans la forêt humide mixte du Sud de la Guinée (Diédhiou et al., 2010a). Bien que cela 

puisse être expliqué par la faible taille de l’échantillonnage et la zone échantillonnée en Guinée 

forestière, nous avons mis en évidence une grande diversité fongique EM dans une forêt d’hôte 

oligo-spécifique : ceci contraste avec l’observation que la diversité EM est corrélée à celle des 

espèces d’arbres hôtes, (Dickie, 2007; Ishida et al., 2007; Tedersoo et al., 2008) et suggère que des 

facteurs additionnels déterminent la diversité fongique. L’absence de différence de la richesse des 

espèces fongiques EM entre les forêts monodominantes et mixtes pourrait en partie être due à la 
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dominance des taxons fongiques EM multi-hôtes (Onguene et Kuyper 2002; Diédhiou et al., 2010a; 

Henry et al., 2015), qui masquerait l’influence des plantes hôtes sur la structure de la communauté. 

4.2. Une différence entre les communautés fongiques des ECMs et des sporophores 

 Bien que notre échantillonnage de sporophores et ECMs ait saturé dans l’ensemble, comme 

indiqué par les courbes d'accumulation des espèces (figure 4a), de nombreuses lignées EM détectés 

n’ont pas été trouvées parmi les sporophores, tels que /sebacina, /marcelleina-peziza gerardii, 

/elaphomyces et /sordariales. Les inventaires de sporophores ont peut-être négligé des sporophores 

qui fructifient peu tels que les lignées /thelephora-tomentella et /sebacina (Horton et Bruns, 2001), 

ainsi que des espèces hypogées présentes le cas échéant. A l'inverse, et de façon plus inattendue, 

certains sporophores tels que /ramaria-gautieria, /tuber-helvella, /tricholoma et /pisolithus-

scleroderma ont été introuvables sur les apex racinaires, même s’ils sont bien connus pour former des 

ECMs (Bâ et al., 2012): ils pourraient avoir un faible investissement sur la formation des mycorhizes 

par rapport aux autres lignées, bien que nous ne puissions pas exclure que leurs mycorhizes seraient 

plus profondes que les strates échantillonnées. En outre, 60 OTUs en tout (71,2% des apex 

racinaires) ont été hébergés uniquement par les racines, tandis que 44 (57,6% des sporophores) sont 

issus de sporophores exclusivement, et 15 seulement (28,7% des apex racinaires, 42,3% de tous les 

sporophores et 25,4% des OTUs de sporophores) ont été communs aux racines et sporophores. Ainsi, 

la diversité et l'abondance des champignons EM ont différé de ceux des sporophores. Certaines 

espèces de /russula-lactarius-lactifluus et /thelephora-tomentella dominantes sur les systèmes 

racinaires ont été absentes de l'inventaire des sporophores, tandis que les espèces de /boletus, 

/cantharellus et /clavulina dominantes sur les sporophores ont été moins abondantes sur les systèmes 

racinaires. De la même manière, nous avons trouvé quelques espèces de champignons ascomycètes 

appartenant à des lignées /elaphomyces (1), /sordariales (2) et /helotiales (1) sur les apex racinaires 

seulement. Ces différences suggèrent que, bien que les lignées /russula-lactarius-lactifluus et 

/thelephora-tomentella aient clairement dominé cette forêt de G. dewevrei, les sporophores épigés ne 

sont pas de parfaits indicateurs de la richesse spécifique souterraine (Gardes et Bruns 1996). En 

outre, les sporophores ont révélé une diversité des espèces plus de 2x plus faible dans le site S2 par 

rapport aux sites S1 ou S3, tandis que la diversité des OTUs sur les racines ne diffèrent pas: de tels 

écarts entre les sites répliqués ont également été signalés dans d'autres études (ex. Baptista et al., 

2015). Nos résultats confirment l'avantage de combiner les inventaires de sporophores et d’ECMs 

pour analyser les modèles d'association EM au niveau racinaire (Richard et al., 2005, Bâ et al., 2012) 
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comme conclu dans d'autres écosystèmes tempérés et tropicaux (Richard et al., 2005; Diédhiou et al., 

2010a; Séne et al., 2015). Pris ensemble, ces deux éléments donnent une meilleure vue de la diversité 

fongique dans cette étude. 

 La découverte de quelques rares espèces d’ascomycètes pourrait être liée à leurs exigences 

écologiques spécifiques, qui pourraient expliquer leur distribution limitée dans les études des 

communautés EM (Tedersoo et Smith, 2013). Des études antérieures dans les écosystèmes tropicaux 

ont également constaté une faible diversité dans les ascomycètes EM (Peay et al., 2010; Smith et al., 

2011; Tedersoo et al., 2011; Henry et al., 2015). Parmi les 16 lignées fongiques EM découvertes, une 

seule, /tuber-helvella (1 OTU, numéro d'accession Genbank KR819045), n'a jamais été signalée dans 

d'autres forêts tropicales africaines à notre connaissance (Tedersoo et al 2007, 2010a, 2011; Jairus et 

al., 2011; Bâ et al., 2012). A côté du genre Tuber de la région holarctique (Bonito et al., 2010), la 

lignée /tuber-helvella comprend des taxons largement distribués dans les régions australes (Tedersoo 

et al., 2010a). Les membres de cette lignée EM seraient mal représentés dans les forêts tropicales 

africaines. Il y a aussi une absence notable de lignées EM Holarctiques et Australes communes tels 

que /cenococcum et /laccaria, et certaines lignées EM panglobale (ex. /entoloma, /hebeloma-alnicola 

et /hysterangium). Cette forte diversité spécifique, tout comme la richesse spécifique, issue d'un 

nombre limité de lignées fongiques EM est compatible avec les communautés décrites dans d'autres 

forêts tropicales; elle est également compatible avec l'hypothèse d'une faible diversité de lignées 

phylogénétiques de champignons EM dans les forêts tropicales comparé aux forêts tempérées, où les 

sites individuels abritent habituellement plus de 20 lignées (Tedersoo et Nara, 2010). Par exemple, 

Smith et al. (2011) ont détecté 118 taxons fongiques EM issus de 17 lignées sur trois espèces de 

légumineuses dans 1 ha de forêt mixte en Guyane; Tedersoo et al. (2011) ont révélé 111 taxons 

fongiques EM à partir de 18 lignées sur 11 Caesalpinioideae et une Phyllanthaceae dans plus de 12 

ha de forêt mixte au Cameroun; Peay et al. (2010) ont identifié 146 taxons fongiques EM à partir de 

12 lignées EM dans une forêt mixte de dipterocarpaceae sur plus de 0,4 ha dans une forêt tropicale de 

plaine en Malaisie; Diédhiou et al. (2010) ont identifié 39 taxons fongiques EM à partir de 7 lignées 

EM sur 4 Caesalpinioideae et une Phyllanthaceae sur plus de 0,16 ha dans une forêt mixte guinéenne; 

enfin, Smith et al. (2013) ont documenté 52 taxons fongiques EM à partir de 11 lignées fongiques 

EM dans une forêt néotropicale de Guyana dominée par la dipterocarpaceae endémique Pakaraimaea 

dipterocarpaceae. Bien que la comparaison entre les études soit difficile en raison des différences 

dans les méthodes d'échantillonnage et l'échec de la plupart des études à saturer les courbes 
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d'accumulation des espèces, la richesse des espèces fongiques EM de la forêt monodominante à G. 

dewevrei tombe dans la tendance des autres forêts tropicales. 

4.3. Une structure similaire mais une différence de composition des communautés 

fongiques EM parmi les trois catégories d’âge 

 L’étude des sols a révélé des différences entre les trois sites, mais ils n'ont pas expliqué la 

différence observée dans la communauté EM entre les sites, probablement en raison du nombre 

limité de sites étudiés. La structure des communautés de champignons EM a également été affectée 

par la catégorie d'âge de G. dewevrei, avec la communauté des semis différente des communautés 

des arbres plus âgés. Le chevauchement des intervalles de confiance dans l'analyse de raréfaction 

suggère que les structures des communautés colonisant les trois catégories d'âge ne diffèrent pas 

significativement en nombre d'espèces. Les communautés de champignons sont composées de 

quelques taxons fongiques EM dominants et un grand nombre de taxons fongiques EM rares (Figure 

14). Sur les 49 espèces fongiques EM partagées, 19 ont été les plus abondantes sur les apex 

racinaires des trois catégories d'âge (49,9% de l’ensemble des séquences) et les 30 espèces de 

champignons restantes pourraient être considérées comme rares (28,1% de l’ensemble des 

séquences). Ceci suggère que les semis seraient potentiellement incorporés dans un RMC qui 

pourrait être un facteur de favorisation important. Des observations similaires ont été faites dans les 

peuplements d'âges multiples d'autres forêts tropicales. Par exemple, Séne et al. (2015) ont constaté 

que les adultes et les jeunes plants de forêts monodominantes à Coccoloba uvifera ont partagé 3 

espèces de champignons EM représentant 80% de la colonisation EM. Dans une forêt tropicale de 

Guinée, les champignons partagés par les adultes et les jeunes plants ont représenté 79% de la 

colonisation EM (Diédhiou et al., 2010a). Il est difficile de discuter si cela représente tout 

simplement un biais d'échantillonnage (avec des espèces communes plus susceptibles de révéler leurs 

liens avec les différentes catégories d'âge), ou une stratégie multi-âge commune aux espèces EM. 

 Bien que la richesse spécifique EM (jackknife 1) n'ait pas été significativement différent pour 

les trois catégories d'arbres, la diversité (indices Fisher alpha et de Shannon) était plus élevée pour 

les arbres intermédiaires que les grands arbres, et pour les grands arbres que les semis à chaque site 

et à tous les sites. Ainsi, toutes les catégories d’âge des arbres abritent environ le même nombre de 

taxons, mais les communautés fongiques EM des arbres intermédiaires sont plus diversifiées que les 

communautés fongiques EM des grands arbres, et les semis abritent la diversité EM la plus faible. Il 
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est peu probable que cela résulte de notre stratégie d'échantillonnage, étant donné que les carottes de 

sol ont été prélevées de manière similaire dans les deux types d'arbres. L'âge et l'histoire de la plante 

hôte peut influencer les communautés EM fongiques à travers la succession, la concurrence et la 

sélection des taxons fongiques EM les plus adaptés (Selosse et al., 2006): tandis que la diversité sur 

les semis peut être limitée par leur établissement récent ou leur état physiologique (ex. une faible 

photosynthèse), les racines les plus anciennes peuvent être épuisées par la concurrence, qui exclut 

finalement quelques espèces à long terme. Pourtant, nous notons que l'accès aux champignons n’est 

pas limitatif pour les semis, qui ont un taux de mycorhization plus élevé que les arbres plus âgés. 

5.  CONCLUSION 

 Cette étude met en évidence la grande diversité des communautés fongiques EM associées 

aux apex racinaires de G. dewevrei ainsi que les différentes apparences que revêtent ces 

champignons EM sur les racines au travers des morphotypes EM. Bien que la diversité des 

champignons colonisant les semis, les arbres intermédiaires et les grands arbres ait été partiellement 

partagée, leur composition a varié entre les stades de croissance. Les inventaires de sporophores ont 

faiblement reflété la communauté fongique EM sur les apex racinaires, indiquant la nécessité 

d’échantillonner les sporophores et les ECMs pour obtenir une image complète de la diversité 

fongique. Les trois catégories d'âge ont eu des communautés fongiques EM chevauchantes, avec des 

espèces de Thelephoraceae, Russulaceae, Sebacinaceae, Boletaceae et Clavulinaceae formant un 

RMC potentiel entre les arbres plus âgés et les semis. Il serait donc intéressant d’étudier les transferts 

de nutriments facilités par des RMCs potentiels, qui existeraient entre les arbres plus âgés et les 

semis. Quel est le rôle des RMCs potentiels dans la régénération naturelle des semis de G.dewevrei ? 

Assurent-t- ils des transferts de nutriments (N et P) des arbres aux semis ? Des questions auxquelles 

nous tenterons de répondre dans le chapitre 3. 
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CHAPITRE 3 : EVALUATION DES TRANSFERTS DE CARBONE ET D’AZOTE DES 
ARBRES VERS LES SEMIS DE GILBERTIODENDRON DEWEVREI PAR DES 

METHODES ISOTOPIQUES 

 

1. INTRODUCTION 

 Nous savons que beaucoup de champignons EM ne sont pas spécifiques, c’est à dire qu’ils 

peuvent s’associer indifféremment à de nombreuses espèces végétales (Smith et Read, 2008). Un 

même individu de champignon EM peut former des ECMs avec des plantes de différentes catégories 

d’âge de la même espèce mais aussi avec des plantes d’espèces différentes. Il en résulte la 

constitution de RMCs qui connectent les plantes entre elles. Ces RMCs assurent un transfert 

bidirectionnel de matière (ex. eau, N, C) entre plantes. La réalité de tels RMCs a été démontrée en 

forêts tempérée comme en forêt tropicale (Simard et al., 1997 ; van der Heijden et al., 2009 ; Teste et 

al., 2011). La fonctionnalité des RMCs a été prouvée en mettant en évidence des flux de C et de N 

entre plantes grâce à la mesure des abondances naturelles respectivement en 13C et 15N. 

 L'abondance relative des isotopes stables dans les réseaux trophiques est basé sur la 

discrimination à l'égard des isotopes plus lourds dans plusieurs processus biochimiques et reflète 

donc les modèles de la disponibilité de l'eau, l'activité photosynthétique et le cycle nutritif (Dawson 

et al., 2002). La discrimination isotopique est la variation isotopique dans la conversion d’un substrat 

en produit qui s’accompagne de l’incorporation initiale de l'isotope léger (13C ou 15N) dans le 

produit, en laissant le substrat enrichi en isotope lourd (12C ou 14N).  

 Les différences dans les valeurs des abondances naturelles des isotopes stables permettent de 

distinguer les symbiotes fongiques EM des champignons saprotrophes (Hobbie et al., 1999; Mayor et 

al., 2009) et reflètent également les différentes sources des isotopes utilisés (Henn et Chapela, 2001). 

Dans la symbiose EM, les champignons EM qui transfèrent les nutriments deviennent plus enrichis 

en 13C et 15N comparés à leurs plantes hôtes qui s’appauvrissent au cours du processus (Högberg et 

al., 1999). De même, les champignons EM sont généralement plus enrichis 15N que les champignons 

saprotrophes (Högberg et al., 1999a,b ; Mayor et al., 2009). Il a été observé que les champignons EM 

utilisent préférentiellement le C des produits récents de la photosynthèse fourni par les racines de la 

plante hôte. Les champignons EM seront par conséquent moins enrichis en 13C que les saprotrophes 

qui utilisent le C des composés organiques du sol (Högberg et al., 2001, Hobbie et Horton, 2007). 
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Plusieurs processus écologiques peuvent influencer l’abondance naturelle des isotopes stables. Ainsi, 

le δ13C des feuilles des plantes varie avec la lumière, la capacité photosynthétique, la disponibilité en 

eau, l’humidité atmosphérique, de sorte que les écosystèmes humides ont tendance à avoir un δ13C 

plus négatif dans leurs feuilles par rapport à celles dans les régions arides (Read et Farquhar, 1991; 

Stewart et al., 1995; Schulze et al., 1998). La biomasse des plantes aura tendance à s’enrichir en 13C 

lorsqu’elles sont dans des conditions favorisant la fermeture de leurs stomates, notamment la 

sècheresse, la faible humidité atmosphérique ou le stress nutritif. Bien que l'abondance de 13C des 

champignons EM soit principalement attribuable aux espèces hôtes, leur abondance en 15N dépendra 

d’autres facteurs tels la source de N utilisée (ammonium, nitrates, N organique) (Högberg et al., 

1999b), la profondeur d’exploration du mycélium extraracinaire (Agerer et al., 2012) et leurs 

capacités protéolytiques (Lillekov et al., 2002). En effet, les champignons EM assimilent 

préférentiellement l’ammonium (NH4
+) et l’N organique enrichis en 15N avant qu’ils soient 

minéralisés ou nitrifiés et sera en compétition avec les champignons saprotrophes pour cette source 

d’N (Högberg et al., 1999b). Les champignons EM ayant une plus grande quantité de mycélium 

extraracinaire, y compris les rhizomorphes, sont plus enrichis en 15N. Toutefois les sporohores EM 

sont plus enrichis en 15N que les hyphes extraracinaires (Kohzu et al., 2000; Wallander et al., 2004; 

Boström et al., 2007), de même le tissu fongique des ECMs est plus enrichi en 15N que les hyphes 

extraracinaires (Hobbie et Colpaert, 2003). Il a également été observé que les taxa fongiques avec 

des fortes valeurs de δ15N possèdent de fortes capacités protéolitiques (Lilleskov et al., 2002).  

 Nous avons émis l’hypothèse que les semis en croissance dans le sous-bois ombragé de G. 

dewevrei, reçoivent des nutriments (C et N) des arbres via les RMCs formés entre les racines des 

trois catégories d’âge de G. dewevrei et leurs symbiotes fongiques EM. L’objectif de notre étude était 

d’évaluer les transferts de C et N des arbres aux semis via les RMCs. 
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2. MATERIEL ET METHODES 

2.1.Echantillonnage du matériel végétal  

 Dans chacun des trois sites délimités (voir le matériel et méthodes du chapitre 2), cinq feuilles 

ont été récoltées sur des grands arbres, des arbres intermédiaires et des semis de G. dewevrei ainsi 

que sur des grands arbres de Pentaclethra macrophylla, un arbre à symbiose MA utilisé comme 

témoin pour la biomasse autotrophe. Des graines de G. dewevrei ont été collectées afin de déterminer 

la valeur isotopique de leurs réserves. De même, 3 sporophores individuels de cinq espèces de 

champignons EM (Clavulina sp.2, Lactifluus longipes, Russula brunneoderma, Russula sp.1 et 

Scleroderma sp., Table 10, annexes) ont été récoltées dans le voisinage des arbres EM afin d’estimer 

le contenu isotopique de la biomasse fongique. Toutes les feuilles ont été récoltées dans des 

conditions similaires de lumière et de distance au sol afin d’obtenir des conditions photosynthétiques 

comparables et ainsi que les mêmes sources de CO2. Les graines, feuilles et sporophores ont été 

séchés et conservés dans des sacs en plastique contenant du Silicagel jusqu’à leur traitement. 

 

Figure 21 : Echantillonnage des feuilles d’un grand arbre (a) et de sporophores au pied d’un semis 

de G. dewevrei (b). 
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2.2.Analyse isotopique du 
13

C et du 
15

N de des échantillons récoltés 

 Chaque échantillon de feuilles, graines et sporophores, a été broyé dans des tubes Eppendorf 

avec un broyeur à billes afin d’obtenir un mélange représentatif. Les tubes ont ensuite été 

centrifugés, puis 1,5 à 2 mg environ de matière broyée obtenue ont été prélevés pour la mesure de 

l’abondance naturelle des isotopes 13C et 15N à l’aide d’un spectromètre de masse isotopique. Les 

valeurs des abondances isotopiques des différents échantillons ont été exprimées par δ13C et δ15N en 

pour mille.  

δ
13

C ou δ
15

N = (Réchantillon / Rstandard - 1) × 1000 (‰) 

Où R est le rapport molaire 
13

C/
12

C ou 
15

N/
14

N.  

Rstandard est le rapport molaire standard pour le C d’un rostre de bélemnite de Pee Dee (RPDB = 

0,011238) et ou pour l’N atmosphérique (RN atm = 0,0036765). 

2.3.Analyse statistique 

 L'analyse de variance a été réalisée en utilisant le logiciel XLSTAT 2010 (Addinsoft SARL, 

Paris) pour tester les différences dans le contenu en isotopes stables entre les différentes catégories 

d’âge et graines de G. dewevrei, des arbres témoins et des sporophores EM dans chacun des sites et à 

tous les sites confondus. Des différences significatives ont été révélées par le test de Newman-Keuls 

(l’erreur de type α a été fixée à 5% pour tous les tests). Les valeurs moyennes des abondances 

isotopiques mesurées ont été utilisées pour les analyses statistiques. 

3. RESULTATS 

3.1. Abondances naturelles en 13C et 15N et rapport C/N des feuilles, des 

champignons et des graines 

 Dans les trois sites, les feuilles de G. dewevrei et de l'arbre à MA P. macrophylla ont été 

fortement appauvries en 13C (Figure 22a-c) par rapport aux sporophores EM. Les feuilles et les 

graines de G. dewevrei ont été appauvries en moyenne de 9,3‰ et 7,9 ‰ respectivement pour le 

δ13C, et de 8,5 ‰ et 9,6 ‰ respectivement pour le δ15N. La teneur en 13C a eu tendance à augmenter 

avec la catégorie d'âge de G. dewevrei dans deux sites (S1 et S2, Figure 22a-c) et le feuillage de 
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l’arbre MA P. macrophylla a eu tendance à être semblable par son contenu en 13C au moins pour les 

grands arbres de G. dewevrei (Figure 22a-c). Le contenu en 15N et le C/N n’ont pas différé entre les 

sites (Figure 22d-f ; Figure 22g-i). Dans l’ensemble, le feuillage de G. dewevrei n’a révélé aucune 

différence significative des valeurs δ15N et C/N entre les catégories d'âge (Figure 23a et b), mais a eu 

des valeurs significativement plus élevées que celles de l'arbre MA P. macrophylla. Les graines ont 

eu des valeurs plus élévées de C/N et des contenus en 15N semblables à ceux de toutes les catégories 

d’âge de G. dewevrei. Les sporophores EM ont eu un contenu en 15N plus élevé et un rapport C/N 

plus faible que toutes les plantes (sauf P. macrophylla pour le rapport C/N, Figure 22d-e ; Figure 23b 

et c). 
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Figure 22 : Valeurs moyennes du δ13C(‰), δ15N (‰) et du C/N dans les sites S1 (a, d et g), S2 (b, e 

et h) et S3 (c, f et i) ; grands arbres (Gga), arbres intermédiaires (Gai) et semis (Gs) de G. dewevrei 

respectivement; grands arbres de P. macrophylla MA (Pm) ; sporophores EM (S) ; graines (Gr) de G. 

dewevrei. Les différences significatives révélées par les tests de Newman-Keuls sont indiquées par 

des lettres différentes (P< 0.05). 
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Figure 23 : Valeurs moyennes du δ13C(‰), δ15N (‰) et du C/N dans les trois sites poolés (a, b et c). 

Grands arbres (Gga), arbres intermédiaires (Gai) et semis (Gs) de G. dewevrei respectivement; 

grands arbres de P. macrophylla MA (Pm); sporophores EM (S); graines (Se) de G. dewevrei. Les 

différences significatives révélées par les tests de Newman-Keuls sont indiquées par des lettres 

différentes (P< 0.05). 

4. DISCUSSION 

 Trois catégories de réponses peuvent être attendues dans les transferts de nutriments via les 

RMCs : (i) cas des semis dont la croissance est significativement augmentée par les RMCs, (ii) cas 

des semis dont la croissance est significativement diminuée par les RMCs, (iii) cas des semis dont la 

croissance n’est pas modifiée par les RMCs, (van der Heijden et al., 2009). Quelques échanges de 

nutriments entre les plantes sont signalés se produire à travers les RMCs en forêt (Simard et al., 

1997; Selosse et al., 2006; Teste et al., 2010) et au sein des plantes qui comptent sur les RMCs pour 

obtenir une grande partie de leur biomasse. Ces échanges entraînent ainsi un enrichissement en 13C, 
15N et N total (Selosse et Roy, 2009) reflétant les valeurs issues de la biomasse des champignons EM 

(Hobbie et Colpaert, 2003). En effet, les valeurs observées ici pour les champignons EM étaient en 

accord avec ce modèle attendu, mais nous n’avons pas détecté une déviation du 15N et de l’N total 

dans les semis du sous-bois contre les grands arbres. En outre, les forêts tropicales sont parmi les 

biomes terrestres les plus enrichis en 15N (Martinelli et al., 1999). Les écosystèmes tropicaux 

africains caractérisés par des sols riches en argile présentent habituellement le feuillage des arbres 

EM plus enrichi en 15N que celui des arbres MA (Högberg, 1990; Terdersoo et al, 2012). Cela 
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pourrait expliquer l’enrichissement en 15N du feuillage de G. dewevrei observé dans les trois sites 

d'étude comparé au feuillage de l’arbre MA P. macrophylla. Pour le 13C, les semis ont été appauvris 

comparé aux grands arbres, à l'opposé de ce qui pourrait être prévu sur la base du transfert de C. 

Puisque tous les facteurs qui influent sur la teneur en 13C ont été contrôlés (distance au sol pour éviter 

des niveaux différents d’entrée du CO2 de la respiration du sol; le niveau de lumière pour éviter des 

taux différents de la photosynthèse), cette tendance était plutôt inattendu. Cela ne pourrait être 

expliqué par un effet de la biomasse fongique. Nous privilégions plutôt le fait que le C appauvri en 
13C des réserves des graines puisse en être la cause. De même, le C utilisé pour la formation des 

feuilles est issu de la photosynthèse de la plante : puisque les semis sont plus ombragés que les 

grands arbres, ils prélèveraient le CO2 appauvri en 13C provenant de la respiration des plantes et des 

animaux du sol afin de produire leur biomasse aérienne (Cerling et al., 2004). Le même raisonnement 

pourrait expliquer également la faible teneur en 13C des arbres intermédiaires par rapport aux grands 

arbres, parce que les feuilles de ces derniers tendent à occuper aussi une position plus élevé dans la 

canopée. La forte pluviosité et l’humidité généralement observée dans les forêts humides tropicales 

qui favoriserait une forte conductance stomatique des feuilles induisant ainsi leur faible teneur en 
13C, pourraient expliquer l’appauvrissement en 13C observé de façon générale au niveau des feuilles 

comparé aux sporophores.  

 Ces résultats sont en accord avec ceux rapportés par Diédhiou et al. (2010a), qui n'a trouvé 

aucune preuve isotopique pour le transfert de C et N entre les semis et les adultes de plusieurs 

espèces d'arbres EM, y compris les légumineuses, dans une forêt du Sud de la Guinée. Ces résultats 

ne rejettent pas entièrement la possibilité d'un transfert de C qui ne suivrait pas la même voie que 

celle rapportée dans un autre RMC, et serait donc associé à une fraction isotopique différente. Les 

valeurs similaires du δ13C et δ15N du feuillage des arbres EM ont également été observées dans 

d’autres forêts tropicales africaines, notamment au Gabon où le δ
13C et δ15N ont été respectivement 

d’environ -34‰ et 5,7‰ (Terdersoo et al., 2012), ou encore en RDC où le feuillage de G. dewevrei 

prélevé dans les ouvertures de la canopée a donné des valeurs de -35,36‰ et 5,58‰ respectivement 

pour le 13C et 15N (Cerling et al., 2004). En outre, la tendance des semis à avoir une teneur en 13C 

inférieur, tel que discuté ci-dessus, peut même compenser toute contribution du C fongique. Enfin, 

nous notons que, bien que la quantification de cet avantage soit difficile, le fait que les semis se 

connectent aux RMCs probablement pré-établis au détriment des catégories plus âgées peut être plus 
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pertinent en termes de coût de C. Cela peut en effet expliquer le taux de mycorhization élevé des 

semis observé dans le chapitre 2. 

5. CONCLUSION 

 La mesure des abondances naturelles des isotopes 13C et 15N ont montré des valeurs faibles de 

δ
13C et δ15N des trois catégories d’âge de G. dewevrei comparé aux sporophores EM. Bien que des 

échanges probables de nutriments aient eu lieu entre les plantes de G. dewevrei et les champignons 

EM dans les trois sites étudiés, il n’a pas été possible de révéler un transfert évident de nutriments 

des grands arbres vers les semis qui utiliseraient probablement d’autres sources d’acquisition du C et 

d’N qu’il serait intéressant d’étudier. 
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CHAPITRE 4 : DISCUSSION GENERALE, CONCLUSION GENERALE ET 

PERSPECTIVES 

 

1. DISCUSSION GENERALE 

 Les changements climatiques globaux observés ces dernières décennies imposent la mise en 

place d’une politique de gestion durable des forêts tropicales humides. En effet, les forêts tropicales 

du bassin du Congo situées en Afrique centrale, constituent la deuxième étendue forestière humide la 

plus vaste après l’Amazonie. Elles jouent un rôle important dans la régulation du climat et la 

séquestration du CO2 (0,6% tonnes de C/ha/an) responsable du réchauffement planétaire. La 

préservation de ces forêts est donc une nécessité vitale pour l’humanité. Pourtant, elles font l’objet 

d’une dégradation croissante pour le bois et les minerais. Les programmes de gestion durable des 

ressources forestières mis en place par les états de la COMIFAC mettent l’accent sur la régénération 

naturelle assistée pour préserver la grande diversité de la flore et de la faune. Les peuplements 

monospécifiques de G. dewevrei sont une composante majeure des forêts tropicales humides du 

bassin du Congo par la qualité du bois d’oeuvre de l’arbre et la richesse faunique et fongique que ces 

peuplements abritent. Cependant, les peuplements monospécifiques de G. dewevrei sont actuellement 

menacés par l’exploitation du cobalt. Il était donc urgent de comprendre les mécanismes de la 

régénération naturelle de G. dewevrei en vue de proposer des aménagements forestiers appropriés 

pour restaurer les forêts dégradées au fur et à mesure de l’exploitation minière. 

 G. dewevrei forme des peuplements presque purs occupant de grandes surfaces notamment 

dans le sud-est du Cameroun (Peh et al., 2011). G. dewevrei domine la canopée à plus de 70% ; 

l’arbre possède des ECMs, a un tempérament d’essence d’ombre, produit des graines lourdes et 

régénère dans la pénombre de la canopée sur des sols pauvres en nutriments. Dans la pénombre du 

sous-bois, les semis seraient tributaires des nutriments du sol après épuisement de leurs réserves 

cotylédonaires. Par le biais des RMCs, les arbres établis peuvent aider les semis de différentes 

façons: (i) les champignons déjà nourris par les arbres représentent un inoculum peu coûteux en 

photosynthétats pour les semis dont ils assurent la régénération et la survie (Onguene et Kuyper, 

2002 ; McGuire, 2007), (ii) des transferts de substrats carbonés et azotés sont possibles des arbres 

vers les semis en régénération (Simard et al., 1997). 
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 L’objectif majeur de notre étude était d’identifier les symbiotes fongiques EM associés à 

différentes catégories d’âge de G. dewevrei et leur rôle dans la régénération naturelle. A cet effet, 

nous avons identifié les communautés fongiques EM au niveau des semis, des arbres intermédiaires 

et des grands arbres de G. dewevrei par des outils moléculaires et quantifié d’éventuels transferts de 

C et N des arbres aux semis via les RMCs par des méthodes isotopiques. 

1.1. Les communautés fongiques EM de G. dewevrei sont fortement diversifiées  

 Notre étude a été menée dans trois sites délimités sur environ 8 ha de forêt à G. dewevrei au 

sud-est du Cameroun où l’espèce domine naturellement. Nous avons obtenu en tout 119 taxons 

fongiques EM à partir des sporophores et des apex racinaires récoltés au niveau des différents sites 

d’étude. Les différents taxons ont été assignés à 16 lignées fongiques EM définies par Tedersoo et al. 

(2010a). La grande diversité des champignons EM associés à G. dewevrei suggère que la diversité en 

espèces végétales ne détermine pas la diversité fongique EM comme l’ont montré des nombreux 

auteurs (Dickie, 2007; Ishida et al., 2007; Tedersoo et al., 2008). D’autres facteurs seraient impliqués 

dans le déterminisme de la diversité fongique EM. D’ailleurs, en comparant la diversité fongique 

spécifique des forêts mixtes et des forêts dominées par une espèce, nous n’avons pas noté de 

différence quant à la richesse en espèces fongiques EM. Ceci pourrait en partie être due à la 

prédominance des taxons fongiques EM multi-hôtes (Onguene et Kuyper, 2002, 2012; Diédhiou et 

al., 2010a; Henry et al., 2015). Ces derniers masqueraient en effet l’influence des plantes hôtes sur la 

structure de la communauté fongique. Cette grande diversité et richesse spécifique, malgré le nombre 

limité de lignées fongiques EM, est en accord avec la diversité des communautés EM décrites dans 

d'autres forêts tropicales. Par exemple, Smith et al. (2011) ont détecté 118 taxons fongiques EM issus 

de 17 lignées sur trois espèces de légumineuses dans 1 ha de forêt mixte au Guyana; Tedersoo et al. 

(2011) ont révélé 111 taxons fongiques EM à partir de 18 lignées sur 11 Caesalpinioideae et une 

Phyllanthaceae dans plus de 12 ha de forêt mixte au Cameroun; Peay et al. (2010) ont identifié 146 

taxons fongiques EM à partir de 12 lignées EM dans une forêt mixte de Dipterocarpaceae sur plus de 

0,4 ha dans une forêt tropicale de plaine en Malaisie; Diédhiou et al. (2010) ont identifié 39 taxons 

fongiques EM à partir de 7 lignées EM sur 4 Caesalpinioideae et une Phyllanthaceae sur plus de 0,16 

ha dans une forêt mixte guinéenne; Smith et al. (2013) ont documenté 52 taxons fongiques EM à 

partir de 11 lignées fongiques EM dans une forêt néotropicale de Guyana dominée par la 

Dipterocarpaceae endémique Pakaraimaea dipterocarpaceae. 
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 Bien que notre échantillonnage de sporophores et d’ECMs ait été satisfaisant dans l’ensemble 

au vu de la saturation des courbes d'accumulation des espèces fongiques, nous avons noté des 

différences au sein des communautés fongiques EM détectées au niveau des sporophores et des 

ECMs. En effet, de nombreuses lignées EM n’ont pas été trouvées parmi les sporophores, tels que 

/sebacina, /marcelleina-peziza gerardii, /elaphomyces et /sordariales. Cela pourrait être lié au fait que 

ces lignées  fructifient peu comme c’est le cas des lignées /thelephora-tomentella et /sebacina 

(Horton et Bruns, 2001). D’un autre côté, certaines lignées de sporophores connues pour former des 

ECMs, à l’instar de /ramaria-gautieria, /tuber-helvella, /tricholoma et /pisolithus-scleroderma n’ont 

pas été trouvés sur les apex racinaires de G. dewevrei, probablement à cause de leur faible 

investissement sur la formation des ECMs. Quoi qu’il en soit, les sporophores ont été dominés par les 

/russula-lactarius-lactifluus et /boletus, et les racines par les /russula-lactarius-lactifluus, /thelephora-

tomentella et /sebacina. Sur les 119 taxons fongiques EM obtenus en tout dans cette étude, 60 taxons 

ont été présents sur les racines EM et ont constitués 71,2% des ECMs traitées. Les 44 taxons 

fongiques issus de sporophores ont constitué 57,6% des individus récoltés. Toutefois, seuls 15 taxons 

ont été détectés sur 28,7% des apex racinaires et 42,3% des sporophores. De telles différences 

suggèrent que les sporophores épigés ne sont pas de bons indicateurs de la richesse spécifique 

souterraine, ce qui rend nécessaire de combiner les récoltes de sporophores et d’ECMs pour avoir un 

inventaire exhaustif de la diversité fongique (Richard et al., 2005; Diédhiou et al., 2010a; Séne et al., 

2015). 

 A l’opposé des lignées d’espèces d’Ascomycètes EM très peu représentées dans cette étude 

tout comme dans d’autres écosystèmes tropicaux (Peay et al., 2010; Smith et al., 2011; Tedersoo et 

al., 2011; Henry et al., 2015), la lignée /tuber-helvella n’a pas été signalée auparavant dans d'autres 

forêts tropicales africaines à notre connaissance (Tedersoo et al., 2007, 2010a, 2011; Jairus et al., 

2011; Bâ et al., 2012). Pourtant, la lignée /tuber-helvella comprend des taxons largement distribués 

dans les régions australes (Tedersoo et al., 2010a). Les espèces de cette lignée EM seraient peu 

représentées dans les forêts tropicales africaines. Cette rareté des espèces d’Ascomycètes pourrait 

être liée à leurs exigences écologiques spécifiques et expliquerait leur distribution limitée dans les 

études des communautés EM en région tropicale (Tedersoo et Smith, 2013).  
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1.2. Les trois catégories d’âge de G. dewevrei partagent des RMCs 

 Les communautés de champignons EM détectés au niveau des trois catégories d’âge de G. 

dewevrei se caractérisent par la présence de quelques taxons fongiques EM dominants et par un 

grand nombre de taxons fongiques EM rares. Toutefois, ces communautés fongiques sont différentes 

selon l’âge de développement de la plante. Sur les 119 taxons fongiques, 49 ont été partagés entre les 

semis, les arbres intermédiaires et les grands arbres de G. dewevrei, suggérant ainsi l’existence de 

RMCs potentiels dans cette forêt. Sur les 49 taxons fongiques EM partagés, 19 ont été abondants sur 

les apex racinaires des trois catégories d'âge (49,9% des ECMs traitées) et les 30 autres taxons 

fongiques pourraient être considérées comme rares (28,1% des ECMs traitées). Ceci suggère que les 

semis seraient potentiellement incorporés dans des RMCs qui pourraient faciliter l’installation des 

semis. D’ailleurs, il a été suggéré que les RMCs permettraient le transfert d’éléments nutritifs des 

arbres mères aux semis (Selosse et al., 2006 ; McGuire, 2007 ; van der Heijden et al., 2009). 

1.3. Pas de transfert évident de C et N des arbres vers les semis 

 Les résultats de cette étude n’ont pas révélé des transferts évidents d’éléments nutritifs des 

arbres vers les semis. En effet, les valeurs des δ
13C et δ15N du feuillage de G. dewevrei n’ont révélé 

aucune différence significative entre les catégories d'âge, bien qu’elles aient été significativement 

plus élevées que celles du feuillage de l'arbre MA P. macrophylla et moins élevées que celles des 

sporophores dans les trois sites d’étude. Les forêts tropicales sont parmi les biomes terrestres les plus 

enrichis en 15N (Martinelli et al., 1999). Des écosystèmes tropicaux africains caractérisés par des sols 

riches en argile présentent habituellement le feuillage des arbres EM plus enrichi en 15N que celui des 

arbres MA (Högberg, 1990; Terdersoo et al, 2012). Cela pourrait expliquer l’enrichissement en 15N 

du feuillage de G. dewevrei observé dans les trois sites d'étude comparé au feuillage de l’arbre MA 

P. macrophylla. Par contre, les semis ont été plus appauvris en 13C que les grands arbres, ce qui était 

plutôt inattendu. Cela pourrait s’expliquer par les réserves cotylédonaires appauvries en 13C utilisées 

par les semis au début de leur développement. A un stade de développement plus avancé, les plantes 

ont recours à la photosynthèse pour obtenir les nutriments nécessaires à la production de leur 

biomasse. Or, les semis et les arbres intermédiaires évoluant dans le sous-bois, accèdent facilement 

au CO2 appauvri en 13C provenant de la respiration des plantes et des animaux du sol afin de produire 

leur biomasse aérienne (Cerling et al., 2004). Cela pourrait expliquer la faible teneur en 13C des 

arbres intermédiaires par rapport aux grands arbres. Des résultats similaires ont été observés au Sud 
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de la Guinée forestière où aucun transfert de C n'a été observé entre les semis et les adultes de 

plusieurs espèces d'arbres EM (Diédhiou et al., 2010a). Ces résultats n’excluent pas la possibilité 

qu’un transfert de C existant, soit détourné par des plantes mixotrophes ou mycohétérotrophes 

environnantes et rattachées aux mêmes RMCs que les semis des plantes autotrophes (Selosse et Roy, 

2009 ; Roy et al., 2013 ; Gonneau et al., 2014). Terdersoo et al. (2012) ont également observé des 

valeurs similaires du δ13C et δ15N du feuillage des arbres EM dans une forêt tropicale humide au 

Gabon. De même, Cerling et al. (2004) ont obtenu des valeurs de -35,36‰ et 5,58‰ respectivement 

pour le 13C et 15N du feuillage de G. dewevrei en République démocratique du Congo.  

 Malgré l’absence de transfert évident de nutriments des grands arbres vers les semis, on a 

noté une forte mycorhization des semis de G. dewevrei qui laisserait entrevoir un autre mode 

d’obtention du C par les semis dans les conditions de faible luminosité. 

2. CONCLUSION GENERALE ET PRESPECTIVES 

 Notre étude a révélé une forte diversité des taxons fongiques EM associés à G. dewevrei 

comme dans d’autres forêts tropicales humides africaines. Cela n’a été possible qu’en étudiant la 

diversité fongique au niveau des sporophores et des ECMs par la combinaison des approches 

moléculaires et morphologiques. Toutefois, les communautés fongiques EM identifiées au niveau des 

sporophores ont été très peu similaires à celles identifiées au niveau des racines EM. Dans 

l’ensemble, la structure des communautés fongiques identifiées sur les racines a été affectée par le 

site et par la catégorie d’âge, mais pas par les paramètres du sol. Au niveau des trois catégories d’âge 

de G. dewevrei, les communautés fongiques EM ont eu une structure similaire avec la présence d’une 

minorité de taxons fongiques dominants et d’une majorité de taxons fongiques rares. Par ailleurs, les 

taxons dominants ont été les principaux acteurs des RMCs reliant les arbres plus âgés aux semis. 

 Bien que l’existence des RMCs ait été observée dans nos trois sites étudiés, il n’y a pas eu de 

transferts évidents de nutriments des arbres vers les semis par la méthode d’abondance naturelle en 
13C et 15N. Toutefois, les RMCs sembleraient efficients au vu des faibles δ13C et le δ15N des feuilles 

de G. dewevrei comparé aux sporophores EM dont la principale source de C proviendrait de la plante 

hôte. 

 L’absence de transferts évidents de C et N des arbres aux semis laisse à penser qu’il y aurait 

un autre mode d’acquisition des nutriments du sol. Au pied des arbres, il existe, en effet, une litière 
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foliaire épaisse, abondante et peu décomposée. Dans ces conditions, il serait intéressant d’évaluer les 

activités enzymatiques secrétées des ECMs pour mobiliser le C et N organique de la matière 

organique en décomposition. La forêt à G. dewevrei est actuellement exploitée pour ses gisements en 

cobalt. Les exploitants forestiers ont un cahier de charges qui impose de replanter au fur et à mesure 

de l’extraction du minerai. Pour restaurer les forêts dégradées de G. dewevrei par l’exploitation 

minière, il est envisagé de réintroduire des semis de G. dewevrei inoculés avec des souches 

sélectionnées pour leur performance sur la plante hôte et leur intérêt dans l’alimentation des 

populations (ex. russules et chanterelles comestibles). 
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Tableau 10: taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun.  

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon  

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

1 Amanitaceae /amanita Amanita sp. 1 S151 KR819009 Amanita alboflavescens isolate 
A7 

FJ441037 87% Sp 

1 Amanitaceae /amanita Amanita sp. 2  S03 KR819008 Amanita sp. 'pahasapaensis' 
voucher RET 271-10 

KP313578 86% Sp 

3 Amanitaceae /amanita Amanita sp. 3  S120 KR819127 Amanita sp. 3 GMB-2014 
voucher MEL:2382895 

KP012766 83% Sp 

1 Amanitaceae /amanita Amanita sp. 4  S152 KR819128 UEF_isolate 
L6425_Aman_Gab03 

FR731942 87% Sp 

1, 2, 3 Amanitaceae /amanita Amanita sp. 5  EG186, S146 KR819006, 
KR819005 

UEF isolate 
L5160_Aman_Cam01 

FR731809 97% S, GA, Sp 

1, 2, 3 Amanitaceae /amanita Amanitaceae EG99 KR819007 Amanita aff. tanzanica RET-
346-7 

JX844743 96% S, AI, GA 

1, 2 Boletaceae /boletus Boletaceae 1  EG127 KR819010 Boletus sp. YM1019 AB848407 81% S, AI, GA 

2 Boletaceae /boletus Boletaceae 2  S39 KR819015 Boletus pallidus voucher 
JLF2568 

KC812309 84% Sp 

1 Boletaceae /boletus Boletaceae 3  S89 KR819018 Uncultured Basidiomycota 
clone man58A_soil_B09 

GU328591 85% Sp 

1, 2, 3 Boletaceae /boletus Boletaceae 4  EG438, S139 KR819021, 
KR819020 

UEF isolate L6492_Bol_Gab02 FR731941 99% S, AI, GA, Sp 

3 Boletaceae /boletus Boletaceae 5  S160 KR819023 Truncocolumella rubra voucher 
OSC 66143 

EU837225 82% Sp 

2, 3 Boletaceae /boletus Pulveroboletus cfr. 
aberrans 

S47 KR819022 Uncultured Xerocomus voucher 
TH8805 

JN168785 89% Sp 

1 Boletaceae /boletus Tylopilus sp. 1  S147 KR819014 Xerocomus sp. Nan-MN4 AB453026 92% Sp 

3 Boletaceae /boletus Tylopilus sp. 2  S59 KR819017 UEF_isolate 
L4533_Bol_Zam03 

FR731568 99% Sp 

3 Boletaceae /boletus Xerocomus cfr. virescens S61 KR819012 UEF_isolate 
L5177_Bol_Cam09 

FR731793 90% Sp 
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Tableau 10 (suite): taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon  

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

3 Boletaceae /boletus Xerocomus 
spinulosus Heinem. 

S60 KR819011 UEF isolate L7549_Bol_ 
MAD07 

FR731284 85% Sp 

1 Boletaceae /boletus Xerocomus sp. 1  S148 KR819013 UEF isolate 
L5122a_Bol_Cam08 

FR731795 86% Sp 

2 Boletaceae /boletus Xerocomus sp. 2  S40 KR819016 UEF isolate L7592_Bol 
MAD03 

FR731319 95% Sp 

3 Boletaceae /boletus Xerocomus sp. 3  S116 KR819019 Xerocomus impolitus voucher 
17173 

JF907783 73% Sp 

1 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellus 
congolensis Beeli 

S08 KR819027 Cantharellus congolensis 
isolate DDT77 

JQ976946 99% Sp 

2, 3 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellus sp. 1  S49 KR819029 Cantharellus sp. VH-2012c KF981365 90% Sp 

1 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellus sp. 2  S06 KR819025 Cantharellus sp. VH-2014b KF981368 96% Sp 

1 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellus sp. 3  S07 KR819026 Cantharellus subincarnatus 
subsp. KH-2014 

KF981372 96% Sp 

1 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellus sp. 4  S11 KR819028 Cantharellus sp. VH-2012i KF981369 96% Sp 

1, 2 Cantharellaceae /cantharellus Cantharellaceae EG16 KR819024 Cantharellus sp. VH-2012i KF981369 86% AI, GA 

1, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulina sp. 1  S118 KR819039 Uncultured Clavulina isolate 
116B 

KM402974 86% Sp 

1, 2, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulina sp. 2  EG36, S22 KR819035, 
KR819034 

Clavulina sp. TU102073 JX287348 83% S, AI, Sp 

1, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulina sp. 3  EG59, S14 KR819038, 
KR819037 

UEF isolate 
L6438a_Clavu_Gab09 

FR731934 99% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulina sp. 4  EG159, S90 KR819032, 
KR819033 

UEF isolate 
L6420_Clavu_Gab01 

FR731931 98% S, AI, GA, Sp 

1, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulinaceae 1  EG80 KR819030 UEF isolate 
L5806_Clav_Cam06 

FR731839 99% S, AI, GA 

1 Clavulinaceae /clavulina Clavulinaceae 2  EG69 KR819036 UEF isolate 
L5050_Clav_Cam02 

FR731787 99% GA 
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Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon 

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

1, 2, 3 Clavulinaceae /clavulina Clavulinaceae 3  EG224 KR819031 UEF isolate 
L5269a_Clav_Cam04 

FR731785 99% S, AI 

1, 2, 3 Corticiaceae /cantharellus Corticiaceae EG386 KR819046 Sistotrema brinkmannii JQ912675 98% S, AI, GA 

3 Cortinariaceae /cortinarius Cortinarius sp.  S69 KR819040 Cortinarius scaurocaninus 
voucher HS031095 

KF732641 86% Sp 

1, 2 Eurotiales /elaphomyces Eurotiales EG307 KR819041 Uncultured Elaphomyces 
clone ECM92 

JQ991717 86% S, AI, GA 

2 Gomphaceae /ramaria-gautieria Gomphaceae 1  S34 KR819043 Ramaria sp. BZ1897 JX287355 89% Sp 

1 Gomphaceae /ramaria-gautieria Gomphaceae 2  S154 KR819042 Uncultured Clavariadelphus HF674545 94% Sp 

1, 2, 3 Helotiales /helotiales Helotiales EG280 KR819044 Uncultured Helotiales clone 
Leof49 

KF225838 98% S, AI 

3 Helvellaceae /tuber-helvella Helvellaceae S117B KR819045 Uncultured Helvella clone 
LMBC23a-10 

JF506761 99% Sp 

1, 2 Pezizaceae /marcelleina-
pezizagerardii 

Pezizaceae 1  EG555 KR819047 Hydnobolites cerebriformis 
voucher RBG Kew 
K(M)23816 

EU784271 78% S, AI, GA 

1, 2, 3 Pezizaceae /marcelleina-
pezizagerardii 

Pezizaceae 2  EG556 KR819048 UEF isolate 
L4197a_Marc_Zam01 

FR731597 85% S, GA 

1, 2 Pezizaceae /marcelleina-
pezizagerardii 

Pezizaceae 3  EG260 KR819049 UEF isolate 
L5137_Marc_Cam01 

FR731776 95% S, GA 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Lactarius melanogalus 
R. Heim ex R. Heim  

S65 KR819055 Lactarius baliophaeus 
voucher A.V. 05-155 
(GENT) 

GU258277 97% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Lactifluus corbula (R. 
Heim & Gooss.-Font.) 
Verbeken 

S76 KR819056 Lactifluus sp. C2157 HG426466 86% Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Lactifluus longipes 
(Verbeken) Verbeken 

EG157, S28 KR819051, 
KR819050 

UEF isolate 
L6576_Russ_Gab29 

FR731884 99% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Lactifluus sesemotani 
(Beeli) Buyck 

EG277, S23 KR819082, 
KR819081 

UEF isolate 
L4366_Russ_Zam16 

FR731488 91% S, AI, Sp 



 

107 
 

Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon 

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Lactifluus sp. S64 KR819054 Lactarius edulis voucher AV 
99-041, GENT 

AY606973 84% Sp 

1 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula 
brunneoderma Buyck 

S18 KR819062 Russula brunneorigida JQ902060 96% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula 
brunneorigida Buyck 

S71 KR819076 UEF isolate 
L6508_Russ_Gab28 

FR731885 85% Sp 

1, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula concolora 
Buyck 

S67 KR819074 Russula discopus voucher 
BB4583 

JQ902046 98% Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula diffusa 
Buyck 

EG201, S56 KR819084, 
KR819083 

UEF isolate 
L5060_Russ_Cam14 

FR731758 100% S, AI, GA, Sp 

1 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula subfistulosa 
var. apsila 

S16 KR819069 UEF isolate L7673_Russ 
MAD15 

FR731389 98% Sp 

1, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 1  EG510, S29 KR819061, 
KR819060 

Russula brunneoannulata JQ902081 99% S, AI, Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 2  S112 KR819063 Russula sp. TU112028 JQ657770 93% Sp 

2 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 3 S104 KR819064 Russula puiggarii voucher 
TUB305-R 

AY667425 91% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 4  S51 KR819065 Russula puellaris voucher 
UBC F19703 

HQ604852 86% Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 5  EG367, S05 KR819067, 
KR819066 

UEF isolate 
L5294a_Russ_Cam32 

FR731740 99% S, AI, GA, Sp 

1 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 6  S10 KR819068 UEF isolate 
L5204c_Russ_Cam19 

FR731753 98% Sp 

1 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 7  S26 KR819071 Russula sp. TU112053 JQ657773 93% Sp 

2 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 8  S38 KR819072 Uncultured ectomycorrhiza 
(Russulaceae) 

AM113427 99% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 9 S70 KR819075 UEF isolate 
L6526_Russ_Gab25 

FR731888 91% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 10  S110 KR819077 Uncultured Russula clone 
LH96 

GQ268643 81% Sp 
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Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon  

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 11  S158 KR819078 Russula cerolens isolate 
040919-01 voucher UBC 
F18894 

HQ604834 86% Sp 

3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 12  S159 KR819079 UEF isolate 
L6596_Russ_Gab16 

FR731898 100% Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 13  EG492, S68 KR819089, 
KR819088 

UEF isolate 
L5166_Russ_Cam05 

FR731767 99% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 14  EG247, S77 KR819092, 
KR819091 

UEF isolate 
L5411_Russ_Cam15 

FR731757 99% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 15  EG299, S87 KR819094, 
KR819095 

UEF isolate 
L6481_Russ_Gab33 

FR731880 99% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russula sp. 16  EG460, S109 KR819097, 
KR819098 

UEFisolate 
L4169_Russ_Zam30 

FR731618 95% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 1  EG344 KR819057 Russula lepida voucher 
HJB9990 

DQ422013 87% S, AI, GA 

1, 2 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 2  EG375 KR819129 Russula compressa  JQ902057 86% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 3  EG378 KR819130 Russula archaea 987IS79 AY061737 86% S, AI, GA 

1, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 4  EG453A KR819131 Russula sp. TU112141 JQ657781 93% S, AI, GA 

1, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 5 EG464 KR819132 Russula versicolor isolate 
FFP1034 

JQ711920 91% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 6  EG475 KR819058 UEF isolate 
L6489_Russ_Gab09 

FR731904 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 7  EG447 KR819059 Russula compressa JQ902057 93% S, AI, GA 

1, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 8  EG471 KR819070 UEF isolate 
L6447_Russ_Gab04 

FR731909 99% S, AI 
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Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon 

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 9  EG452 KR819073 Russula sp. 3 RB-2011 voucher 
AM2BA8B1 

JQ272403 88% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 10 EG25 KR819052 Lactarius inversus voucher an 
63, GENT 

AY606976 98% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 11 EG478 KR819080 UEF isolate 
L6551_Russ_Gab13 

FR731900 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 12  EG221 KR819085 UEF isolate 
L4688_Russ_Zam18 

FR731490 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 13  EG376 KR819086 Russula archaea 987IS79 AY061737 91% S, AI 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 14  EG342 KR819087 Russula carmesina var. humilis JQ902078 92% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 15  EG462 KR819090 Russula pseudocarmesina 
voucher Buyck 3419 

JQ902067 97% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 16  EG208 KR819053 Lactarius longisporus voucher 
99-197 

DQ421971 96% S, AI, GA 

1, 2 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 17  EG81 KR819093 UEF isolate 
L6595_Russ_Gab19 

FR731894 94% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 18  EG119 KR819133 UEF isolate 
L4567_Russ_Zam14 

FR731486 95% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 19  EG62 KR819096 UEF isolate 
L4672_Russ_Zam06 

FR731482 99% S, AI, GA 

1, 2 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 20  EG142 KR819099 UEF isolate 
L4623_Russ_Zam10 

FR731483 89% S, AI, GA 

1, 2, 3 Russulaceae /russula-lactarius-
lactifluus 

Russulaceae 21  EG193 KR819134 UEF isolate 
L4602_Russ_Zam47 

FR731506 85% S, AI, GA 

1, 3 Sclerodermataceae /scleroderma Scleroderma sp.  S72 KR819100 UEF isolate L7456_PisScl 
MAD04 

FR731206 87% Sp 
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Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon  

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 1 EG390 KR819102 Uncultured Sebacinaceae 
clone 3 

FJ803954 91% S, AI, GA 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 2  EG451 KR819108 UEF isolate 
L6541_Seb_Gab07 

FR731865 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 3  EG547 KR819135 UEF isolate 
L4638_Seb_Zam11 

FR731516 99% AI, GA 

2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 4  EG445 KR819103 UEF isolate 
L4559_Seb_Zam06 

FR731511 97% S, AI 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 5  EG317 KR819104 UEF isolate 
L4674_Seb_Zam13 

FR731519 98% S, AI, GA 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 6  EG422 KR819105 UEF isolate 
L4629_Seb_Zam10 

FR731514 97% AI, GA 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 7  EG548 KR819106 UEF isolate L6600_Seb_STP7 FR731954 94% AI, GA 

1, 2 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 8  EG327 KR819107 UEF isolate L6663_Seb_STP9 FR731956 97% S, GA 

1, 2, 3 Sebacinaceae /sebacina Sebacinaceae 9  EG416 KR819101 Uncultured Sebacinaceae 
clone 3  

FJ803954 92% S, AI, GA 

1, 2, 3 Sordariales /sordariales Sordariales 1  EG194 KR819110 Sordariales sp. 220b JX244061 95% S, AI, GA 

1 Sordariales /sordariales Sordariales 2  EG222 KR819109 Sordariales sp. 220b JX244061 92% AI 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephora sp.  EG523, S95 KR819122, 
KR819121 

Uncultured Thelephoraceae 
clone RELIS_K5_F04 

JF519220 91% S, AI, GA, Sp 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 1  EG306 KR819111 UEF isolate 
L6505_Tom_Gab11 

FR731852 97% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 2  EG27 KR819113 UEF isolate 
L6505_Tom_Gab11 

FR731852 99% S, AI, GA 

2 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 3  EG501 KR819136 Uncultured Tomentella HE601894 97% S, GA 
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Tableau 10 (suite) : taxons fongiques ectomycorhiziens identifiés au niveau des sporophores et des ECMs des trois catégories d’âge de 
Gilbertiodendron dewevrei dans les trois sites localisés dans une forêt humide au sud-est du Cameroun. 

No. du 
Site  

Ordre/Famille Lignée Taxa fongique EM No. de 
l’échantillon  

No. 
d’accession 

Correspondance du Blast  
avec la plus forte similarité 

No. 
d’accession 

% 
similarité 

Source 

2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 4  EG517 KR819137 UEF isolate 
L5387_Tom_Cam14 

FR731706 99% S, AI 

1, 2 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 5  EG532 KR819138 Tomentella sp. SYN 965 EF507258 96% S, AI, GA 

1, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 6  EG92 KR819114 UEF isolate 
L6477_Tom_Gab12 

FR731851 92% S 

2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 7  EG547 KR819123 Uncultured Tomentella FR852142 99% AI, GA 

1, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 8  EG456 KR819115 Tomentella brunneocystidia M 
SYN 839 

NR119618 91% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 9  EG554 KR819124 UEF isolate 
L6400_Tom_Gab16 

FR731846 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 10  EG70 KR819125 UEF isolate 
L4193_Tom_Zam06 

FR731611 94% AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 11  EG540 KR819116 UEF isolate 
L4475_Tom_Zam08 

FR731529 100% AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 12  EG545 KR819117 UEF isolate 
L5392_Tom_Cam13a 

FR731683 94% AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 13  EG332 KR819118 UEF isolate 
L6485_Tom_Gab13 

FR731850 97% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 14  EG112 KR819119 UEF isolate 
L4582_Tom_Zam04 

FR731644 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 15  EG433 KR819112 UEF isolate 
L5312_Tom_Cam03 

FR731718 99% S, AI, GA 

1, 2, 3 Thelephoraceae /thelephora-
tomentella 

Thelephoraceae 16  EG34 KR819120 UEF isolate L7454_Tom 
MAD09 

FR731204 96% S, AI 

1 Tricholomataceae /tricholoma Tricholoma sp. S09 KR819126 Pseudobaeospora sp. BP-2013 
voucher DED 8605  

KF271798 86% Sp 

Tous les taxons fongiques EM ont été nommés en utilisant le nom de l’espèce, de la famille ou de l’ordre suivi d’un numéro. Les taxons nommés en latin sont ceux 
qui correspondent aux sporophores identifiés au niveau de l’espèce et aux ECMs correspondantes. S: semis, AI: arbres intermédiaires, GA: grands arbres et  Sp: 
Sporophores
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Tableau 11 : Morphotypes EM récoltés sur les racines de semis (S), d’arbres intermédiaires (AI) et de 
grands arbres (GA) de Gilbertiodendron dewevrei au sud-est du Cameroun dans trois sites (1, 2 et  
3) situés au sud-est du Cameroun. Dbh=diamètre à hauteur de poitrine. 
 

Site Catégorie 
d’âge 

N° 
échantillons 

Nombre de 
racines 

mycorhizées 

Nombre de 
racines non 
mycorhizées 

Taux de 
mycorhization 

par 
échantillon 

(%) 

Taux de 
mycorhization 
par catégorie 

d’âge (%) 

Morphotypes Dbh (cm) 

1 S1 
EG79 146 

21 
63,75 

90,82 
Duveteux blanc 

0,732 
EG 80 62 27,07 Décoiffé marron 

1 S2 
EG 81 216 

25 
66,87 

92,25 
Duveteux blanc 

0,76 
EG82 82 25,38 Décoiffé marron 

1 S3 
EG83 356 

13 
76,88 

97,19 
Duveteux blanc 

0,816 
EG84 94 20,3 Décoiffé marron 

1 S4 
EG85 379 

7 
93,81 

98,26 
Duveteux blanc 

0,618 
EG86 18 4,45 Décoiffé marron 

1 S5 
EG87 348 

4 
96,93 

98,87 
Duveteux blanc 

0,914 
EG88 7 1,94 Brun foncé poilu 

1 S6 
EG89 322 

1 
98,77 

99,69 
Duveteux blanc 

0,616 
EG90 3 0,92 Brun foncé poilu 

1 S7 

EG91 308 

5 

93,33 

98,48 

Duveteux blanc 

0,696 
EG92 6 1,81 Brun foncé poilu  
EG93 4 1,21 Décoiffé marron 
EG94 7 2,12 Brun foncé poilu 

1 S8 
EG 191 74 

8 
61,66 

93,32 
Duveteux Blanc 

Pas de tige 
EG 192 38 31,66 Décoiffé brun 

1 S9 
EG95 34 

4 
18,68 

97,8 
Duveteux blanc 

0,701 EG96 128 70,33 Décoiffé marron 
EG97 16 8,79 Décoiffé marron 

1 S10 

EG98 63 

2 

51,63 

98,36 

Décoiffé marron 

0,557 
EG99 29 23,77 Décoiffé marron 
EG100 6 4,91 Brun foncé poilu 
EG101 22 18,03 Duveteux blanc 

1 S11 

EG102 22 

24 

14,19 

84,49 

Duveteux blanc  

0,645 
EG103 89 57,41 Décoiffé brun 
EG104 11 7,09 Brun foncé poilu 
EG105 9 5,8 Décoiffé marron 

1 S12 

EG106 31 

5 

27,43 

95,53 

Décoiffé marron 

0,647 

EG107 32 28,31 Décoiffé marron 
EG108 2 1,76 Décoiffé marron 
EG109 23 20,35 Duveteux blanc 
EG110 1 0,88 Duveteux blanc 
EG111 7 6,19 Décoiffé marron 
EG112 12 10,61 Brun foncé poilu 

1 S13 

EG113 305 

14 

85,43 

96,07 

Duveteux blanc 

0,752 
EG114 7 1,96 Brun foncé poilu 
EG115 6 1,68 Décoiffé marron 
EG116 25 7 Décoiffé marron 

1 S14 
EG117 17 

31 
7,35 

86,74 
Décoiffé marron 

0,715 EG118 8 3,46 Brun clair poilu 
EG119 175 75,75 Duveteux blanc 

1 S15 EG120 2 10 0,75 96,24 Décoiffé marron 0,537 
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EG121 8 3 Brun clair poilu 
EG122 246 92,48 Duveteux blanc 

1 S16 

EG123 9 

21 

4,36 

89,8 

Décoiffé marron 

0,64 

EG124 6 2,91 Décoiffé marron 
EG125 3 1,45 Brun clair poilu 
EG126 156 75,72 Duveteux blanc 

EG127 11 5,33 
Noir avec Poil 
court 

1 S17 
EG128 194 

16 
87,78 

92,76 
Duveteux blanc 

0,562 
EG129 11 4,97 Brun clair lisse 

1 S18 
EG130 197 

26 
79,43 

89,51 
Duveteux blanc 

0,597 
EG131 25 10,08 Brun clair lisse 

1 S19 
EG132 349   

26 
  

82,7 
93,83 

Duveteux blanc   
EG133 45 10,66 Décoiffé marron 0,543 
EG134 2 0,47 Brun foncé poilu   

1 S20 
EG135 305 

11 
88,66 

96,8 
Duveteux blanc 

0,539 EG136 20 5,81 Décoiffé marron 
EG131 8 2,32 Jaune Sâle 

1 S21 
EG138 131 

10 
34,2 

97,4 
Duveteux blanc 

0,484 EG139 34 8,87 Brun clair poilu 
EG140 208 54,3 Brun foncé poilu 

1 S22 

EG141 80 

13 

24,61 

96 

Duveteux blanc 

0,656 
EG142 40 12,3 Brun foncé poilu 

EG143 192 59,07 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

1 S23 

EG144 77 

15 

27,2 

94,7 

Duveteux blanc 

0,454 
EG145 85 30,03 Brun foncé poilu 

EG146 106 37,45 
Brun foncé poilu  
avec touffes par 
endroit 

1 S24 

EG147 30 

12 

14,92 

94,03 

Duveteux blanc 

0,549 
EG148 28 13,93 Brun clair poilu 

EG149 131 65,17 
Brun foncé poilu  
avec touffes par 
endroit 

1 S25 
EG150 149 

12 
74,13 

94,03 
Duveteux blanc  

0,768 
EG151 40 19,9 Duveteux blanc 

1 S26 

EG152 280 

6 

72,53 

98,44 

Duveteux blanc  

0,756 
EG153 97 25,12 Duveteux blanc 

EG154 3 0,77 
Noir poilu à 
texture 
granuleuse 

1 S27 

EG155 253 

11 

94,75 

95,88 

Duveteux blanc 

0,634 
EG156 3 1,12 

Noir poilu à 
texture 
granuleuse 

1 S28 
EG157 210 

13 
90,12 

94,42 
Duveteux blanc 

0,523 EG158 6 2,57 Décoiffé marron 
EG159 4 1,71 Brun clair poilu 

1 S29 

EG160 188 

10 

88,68 

95,28 

Duveteux blanc 

0,683 
EG161 8 3,77 

Noir poilu à 
texture 
granuleuse 
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EG162 6 2,83 Brun clair lisse 

1 S30 

EG163 136 

23 

83,43 

85,89 

Duveteux blanc 

0,699 
EG164 4 2,46 

Noir poilu à 
texture 
granuleuse 

1 S31 

EG165 96 

17 

63,15 

88,81 

Duveteux blanc 

0,55 
EG166 30 19,73 

Noir poilu à 
texture 
granuleuse 

EG167 4 2,63 Brun clair poilu 
EG168 5 3,29 Brun clair lisse 

1 

S32 EG169 98 

21 

77,77 

83,33 

Duveteux blanc 

0,548 
  EG170 7 5,55 

Noir poilu à 
texture 
granuleuse 

1 S33 EG 171 256 28 90,14 90,14 Duveteux blanc 0,48 
1 S34 EG 172 182 21 89,65 89,65 Duveteux blanc  0,436 
1 S35 EG 173 200 17 92,16 92,16 Duveteux blanc  0,444 
1 S36 EG 174 234 25 90,34 90,34 Duveteux blanc  0,396 

1 S37 

EG 175 72 

11 

68,57 

89,51 

Duveteux blanc  

0,726 
EG 176 13 12,38 

Noir avec Poil 
court 

EG 177 2 1,9 Jaune Sale 

EG 178 7 6,66 
Brun clair 
translucide 

1 S38 

EG 179 52 

38 

44,44 

67,52 

Duveteux blanc  

0,46 
EG 180 18 15,38 

Noir avec Poil 
court 

EG 181 9 7,69 
Brun clair 
translucide 

1 S39 

EG 182 88 

20 

56,77 

87,09 

Duveteux blanc 

0,614 
EG 183 13 8,4 

Noir avec Poil 
court 

EG 184 16 10,32 
Brun clair 
translucide 

EG 185 18 11,61 Décoiffé marron 

1 S40 

EG 186 15 

30 

9,43 

81,05 

Brun clair 
translucide 

0,552 

EG 187 88 55,34 Duveteux blanc 
EG 188 9 5,66 Brun lisse 

EG 189 12 7,54 
Noir avec Poil 
court 

EG 190 5 3,14 
Duveteux blanc 
décoiffé 

1 S41 EG 193 103 42 71,03 71,03 Brun clair lisse 0,602 
1 S42 EG 194 124 27 82,11 82,11 Brun clair lisse 1,012 

1 S43 

EG195 18 

22 

13,23 

83,81 

Duveteux blanc 

0,497 
EG 196 70 51,47 Duveteux blanc  
EG 197 24 17,64 Duveteux blanc 
EG 198 2 1,47 Brun clair lisse 

1 S44 

EG199 5 

16 

2,11 

93,12 

Duveteux blanc  

0,633 
EG 200 183 77,54 Duveteux blanc  

EG 201 28 11,86 
Duveteux blanc 
décoiffé 
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EG 202 4 1,69 Brun foncé lisse  

1 S45 

EG 203 139 

12 

60,43 

94,76 

Duveteux blanc  

0,847 
EG 204 77 33,47 

Duveteux blanc 
décoiffé 

EG 205 1 0,43 Brun foncé poilu 
EG 206 1 0,43 Brun translucide 

1 S46 

EG 207 83 

16 

54,96 

89,39 

Duveteux blanc 

0,706 

EG 208 49 32,45 
Duveteux blanc 
décoiffé 

EG 209 1 0,66 Brun foncé lisse 

EG 210 1 0,66 
Duveteux blanc 
décoiffé 

EG 211 1 0,66 Brun foncé poilu 

1 S47 

EG 212 96 

22 

50,26 

88,49 

Noir lisse 

1,014 
EG 213 63 32,98 

Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB)  

EG 214 8 4,18 Duveteux blanc  
EG 215 2 1,07 Duveteux blanc  

1 S48 

EG 216 83 

27 

23,11 

92,45 

Duveteux Blanc  

0,866 EG 217 48 13,37 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

EG 218 201 55,98 Noir lisse 

1 
Total S= 

48   10 604  811 31,68 92,89   0,641 

1 AI 1-1 
EG 219 112 

35 
64 

80 
Duveteux blanc 

17 

EG 220 28 16 Brun clair  

1 AI 1-2 
EG 219 125 

32 
66,84 

82 ,88 
Duveteux blanc 

EG 220 30 16,04 Brun clair 

1 AI 1-3 
EG 219 214 

25 
77,81 

90,09 
Duveteux blanc 

EG 220 36 13,09 Brun clair 

1 AI 1-4 
EG 219 121 

39 
63,02 

79,68 
Duveteux blanc 

EG 220 32 16,66 Brun clair 

1 AI 1-5 
EG 219 112 

25 
58,03 

87,04 
Duveteux blanc 

EG 220 56 29,01 Brun clair 

1 AI 1-6 
EG 219 214 

32 
70,86 

89,4 
Duveteux blanc 

EG 220 56 18,54 Brun clair 

1 AI 1-7 
EG 219 156 

36 
73,93 

82,93 
Duveteux blanc 

EG 220 19 9 Brun clair 

1 AI 1-8 
EG 219 113 

35 
71,51 

77,83 
Duveteux blanc 

EG 220 10 6,32 Brun clair 
  

AI 2-1 
EG 221 122   62,88 

81,43 
Duveteux blanc 

12 

1 EG 222 36 36 18,55 Brun clair 

1 AI 2-2 
EG 221 145 

45 
62,5 

80,6 
Duveteux blanc 

EG 222 42 18,1 Brun clair 

1 AI 2-3 
EG 221 158 

36 
62,69 

85,7 
Duveteux blanc 

EG 222 58 23,01 Brun clair 

1 AI 2-4 EG 221 211 42 70,8 85,9 Duveteux blanc 
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EG 222 45 15,1 Brun clair 

1 AI 2-5 
EG 221 165 

36 
70,81 

84,54 
Duveteux blanc 

EG 222 32 13,73 Brun clair 
1 AI 2-6 EG 221 144 37 79,55 79,55 Duveteux blanc 

1 AI 2-7 
EG 221 158 

52 
67,23 

77,03 
Duveteux blanc 

EG 222 25 9,8 Brun clair 

1 AI 2-8 
EG 221 147 

23 
66,21 

77,47 
Duveteux blanc 

EG 222 25 11,26 Brun clair 
1 AI 3-1 EG 223 143 43 76,88 76,88 Noir lisse  

23 

1 AI 3-2 EG 223 156 21 88,13 88,13 Noir lisse 
1 AI 3-3 EG 223 231 36 86,51 86,51 Noir lisse 
1 AI 3-4 EG 223 214 39 84,58 84,58 Noir lisse 
1 AI 3-5 EG 223 178 58 75,42 75,42 Noir lisse 
1 AI 3-6 EG 223 159 36 81,53 81,53 Noir lisse 
1 AI 3-7 EG 223 169 36 82,43 82,43 Noir lisse 
  AI 3-8 EG 223 123 27 82 82 Noir lisse 
1 AI 4-1 EG 224 70 11 86,41 86,41 Duveteux blanc  

13 

1 AI 4-2 EG 224 89 12 88,11 88,11 Duveteux blanc  
1 AI 4-3 EG 224 123 41 75 75 Duveteux blanc  
1 AI 4-4 EG 224 147 21 87,5 87,5 Duveteux blanc  
1 AI 4-5 EG 224 98 23 80,99 80,99 Duveteux blanc  
1 AI 4-6 EG 224 87 24 78,37 78,37 Duveteux blanc  
1 AI 4-7 EG 224 125 25 83,33 83,33 Duveteux blanc  
1 AI 4-8 EG 224 67 14 82,71 82,71 Duveteux blanc  
1 AI 5-1 EG 225 85 15 85 85 Décoiffé brun 

19 

1 AI 5-2 EG 225 121 16 88,32 88,32 Décoiffé brun 
1 AI 5-3 EG 225 98 21 82,35 82,35 Décoiffé brun 
1 AI 5-4 EG 225 78 24 76,47 76,47 Décoiffé brun 
1 AI 5-5 EG 225 89 34 72,35 72,35 Décoiffé brun 
1 AI 5-6 EG 225 156 24 86,66 86,66 Décoiffé brun 
1 AI 5-7 EG 225 124 14 89,85 89,85 Décoiffé brun 
1 AI 5-8 EG 225 98 17 85,21 85,21 Décoiffé brun 
1 AI 6-1 EG 800 104 12 89,6 89,6 Duveteux blanc  20 
1 AI 6-2 EG 801 87 18 82,8 82,8 Duveteux blanc    
1 AI 6-3 EG 802 63 21 75 75 Duveteux blanc    
1 AI 6-4 EG 803 73 12 85,8 85,8 Duveteux blanc    
1 AI 6-5 EG 804 98 16 85,9 85,9 Duveteux blanc    
1 AI 6-6 EG 805 108 16 87,1 87,1 Décoiffé brun   
1 AI 6-7 EG 806 56 18 76,6 76,6 Décoiffé brun   
1 AI 6-8 EG 807 43 2 95,5 95,5 Décoiffé brun   

1 Total AI 
= 48 

  6607 1313 63,29 83,42   17,3 

1 GA 1-1 EG 226 185 22 89,37 89,37 Duveteux blanc 
142 

1 GA 1-2 EG 226 223 56 79,99 79,99 Duveteux blanc 
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1 GA 1-3 EG 226 302 21 93,49 93,49 Duveteux blanc 
1 GA 1-4 EG 226 80 18 90,9 90,9 Duveteux blanc 
1 GA 1-5 EG 226 52 16 76,47 76,47 Duveteux blanc 
1 GA 1-6 EG 226 36 24 60 60 Duveteux blanc 
1 GA 1-7 EG 226 42 25 62,68 62,68 Duveteux blanc 
1 GA 1-8 EG 226 63 23 73,25 73,25 Duveteux blanc 

1 GA 2-1 
EG 227 6   4,95 

85,94 
Brun clair lisse 

141 

EG 228 8 17 6,61 Noir lisse 
EG 229 90   74,38 Duveteux blanc  

1 GA 2-2 
EG 227 8 

19 
18,6 

55,8 
Brun clair lisse 

EG229 16 37,2 Duveteux blanc 
1 GA 2-3 EG 227 21 23 47,72 47,72 Brun clair lisse 
1 GA 2-4 EG 228 18 21 46,15 46,15 Noir lisse 
1 GA 2-5 EG 229 24 14 63,15 63,15 Duveteux blanc  

1 GA 2-6 
EG 227 12 

26 
20,33 

55,92 
Brun clair lisse 

EG 229 21 35,59 Duveteux blanc 
1 GA 2-7 EG 229 12 10 45,45 45,45 Duveteux blanc 
1 GA 2-8 EG 229 16 9 64 64 Duveteux blanc 

1 GA 3-1 

EG 242 97   4  5,97   
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

135 

EG 243 32   15,16   Noir lisse 
EG 244 21 60 9,72 71,85 Noir lisse 
EG 245 1   0,46   Jaune claire 

1 GA 3-2 

EG 242 65 36 48,87 72,93 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 243 32   24,06   Noir lisse 

1 GA 3-3 EG 242 53 23 69,73 69,73 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

1 GA 3-4 
EG 242 53 

42 
37,58 

74,2 

Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 229 46 32,62 Duveteux blanc 
1 GA 3-5 EG 229 52 35 59,87 59,87 Duveteux blanc 

1 GA 3-6 EG 242 65 21 75,58 75,58 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

1 GA 3-7 EG 243 23 17 57,5 57,5 Noir lisse 
1 GA 3-8 EG 243 31 16 65,95 65,95 Noir lisse 

1 GA 4-1 

EG 230 243 

47 

71,05 

86,24 

Duveteux blanc 

212 

EG 231 33 9,64 Noir lisse 
EG 232 17 4,97 Brun clair lisse 
EG 233 1 0,29 Brun clair lisse 
EG 234 1 0,29 Duveteux blanc  

1 GA 4-2 
EG 230 145 

54 
60,16 

77,58 
Duveteux blanc 

EG 231 42 17,42 Noir lisse 

1 GA 4-3 
EG 230 223   73,11 

88,19 
Duveteux blanc 

EG 233 46 36 15,08 Brun clair lisse 

1 GA 4-4 
EG 230 136   45,03 

82,11 
Duveteux blanc 

EG 233 45   14,9 Brun clair lisse 
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EG 231 67 54 22,18 Noir lisse 

1 GA 4-5 
EG 230 112 

  
59,25 

83,05 
Duveteux blanc 32 

  
EG 233 45   23,8 Brun clair lisse 

1 GA 4-6 
EG 230 96 

19 
60 

88,12 
Duveteux blanc 

EG 231 45 28,12 Noir lisse 

1 GA 4-7 
EG 230 245 

21 
76,8 

93,41 
Duveteux blanc 

EG 231 53 16,61 Noir lisse 

1 GA 4-8 EG 230 123 32 79,35 79,35 Duveteux blanc 

1 GA 5-1 
EG 235 224 

0 
32,12 

99,97 
Décoiffé blanc 

188 

EG 236 236 33,85 Duveteux blanc 
EG 237 237 34 Noir lisse 

1 GA 5-2 

EG 236 145 25 61,7 89,35 Duveteux blanc 

EG 237 65 27,65 Noir lisse 

1 GA 5-3 
EG 236 231 

32 
48,32 

93,29 
Duveteux blanc 

EG 237 215 44,97 Noir lisse 

1 GA 5-4 
EG 236 145 

12 
46,62 

96,13 
Duveteux blanc 

EG 237 154 49,51 Noir lisse 

1 GA 5-5 
EG 236 189 

56 
48,46 

85,63 
Duveteux blanc 

EG 237 145 37,17 Noir lisse 

1 GA 5-6 
EG 236 213 

36 
52,59 

91,1 
Duveteux blanc 

EG 237 156 38,51 Noir lisse 
1 GA 5-7 EG 236 121 45 72,89 72,89 Duveteux blanc 

1 GA 5-8 
EG 236 212 

21 
45,59 

95,48 
Duveteux blanc 

EG 237 232 49,89 Noir lisse 

1 GA 6-1 

EG 238 160 12 38,46 

61,53 

Duveteux blanc 

290 

EG 239 247   59,37 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

EG 240 7   1,68 Noir lisse 
EG 241 2   0,48 Duveteux blanc 

1 GA 6-2 
EG 238 98 

45 
34,02 

84,36 
Duveteux blanc 

EG 239 145 50,34 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
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le CTAB) 

1 GA 6-3 

EG 238 245 

26 

57,37 

93,90 

Duveteux blanc 

EG 239 156 36,53 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

1 GA 6-4 

EG 238 145 

32 

34,11 

92 ,45 

Duveteux blanc 

EG 239 196 46,11 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

EG 240 52 12,23 Noir lisse 

1 GA 6-5 

EG 238 213 

12 

55,46 

96,86 

Duveteux blanc 

EG 239 159 41,4 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

1 GA 6-6 

EG 238 175 

14 

40,32 

96,77 

Duveteux blanc 

EG 239 245 56,45 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

1 GA 6-7 

EG 238 145 

54 

29,65 

88,95 

Duveteux blanc 
EG 240 54 11,04 Noir lisse 

EG 239 236 48,26 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

1 GA 6-8 

EG 238 123 

23 

38,55 

92,77 

Duveteux blanc 
EG 240 15 4,7 Noir lisse 

EG 239 158 49,52 
Brun clair lisse 
(colore en jaune 
le CTAB) 

1 Total GA 
= 48   9420 1334 42,44 87,59   184,6 

2 S1 

EG 246 52 

9 

70,27 

87,82 

Duveteux blanc 

0,921 
EG 247 6 8,1 Brun décoiffé 
EG 248 2 2,7 Brun foncé lisse 
EG 249 5 6,75 Brun foncé poilu 

2 S2 

EG 250 86 

11 

66,66 

91,45 

Duveteux blanc 

0,725 
EG 251 14 10,85 

Brun foncé 
translucide 

EG 252 13 10,07 Brun foncé poilu 
EG 253 5 3,87 Brun clair poilu 

2 S3 

EG 254 45 

5 

59,21 

93,42 

Duveteux blanc 

0,852 
EG 255 1 1,31 

Brun clair 
décoiffé 

EG 256 10 13,15 Brun foncé poilu 
EG 257 15 19,73 Brun clair poilu 

2 S4 

EG 258 64 

7 

64,64 

92,92 

Duveteux blanc 

0,609 
EG 259 17 17,17 

Brun clair 
translucide poilu 

EG 260 4 4 ,0 Brun clair poilu 
EG 261 6 6,06 Brun foncé poilu 
EG 262 1 1,01 Brun foncé poilu 

2 S5 
EG 263 48 

10 
69,56 

85,5 
Brun clair poilu 

0,666 
EG 264 11 15,94 

Brun clair 
translucide 

2 S6 EG 265 43 2 78,18 96,36 Brun clair  poilu 1,19 
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EG 266 10 18,18 
Brun clair 
translucide  

2 S7 
EG 267 23 

2 
58,97 

94,86 
Brun clair poilu 

1,152 
EG 268 14 35,89 

Brun clair 
translucide  

2 S8 
EG 269 38 

4 
59,37 

93,75 
Brun clair poilu 

0,8 
EG 270 22 34,37 

Brun clair 
translucide  

2 S9 
EG 271 8 

4 
27,58 

86,2 

Brun clair 
translucide 

0,627 
EG 272 13 44,83 Brun clair poilu 
EG 273 4 13,79 Brun foncé poilu 

2 S10 

EG 274 49 

4 

79,03 

93,54 

Brun foncé poilu 

0,879 
EG 275 5 8,06 Brun foncé poilu 

EG 276 4 6,45 
Brun clair 
translucide 

2 S11 EG 277 189 6 96,92 96,92 Duveteux blanc 1,104 

2 S12 
EG 278 203 

2 
97,13 

99,04 
Duveteux blanc 

0,685 
EG 279 4 1,91 

Brun clair  
décoiffé 

2 S13 
EG 280 130 

7 
69,89 

96,23 
Duveteux blanc 

0,766 
EG 281 49 26,34 

Brun foncé 
décoiffé 

2 S14 
EG 282 196 

7 
75,97 

97,28 

Brun foncé 
décoiffé 

0,87 
EG 283 54 20,93 Duveteux blanc 
EG 284 1 0,38 Brun clair 

2 S15 

EG 285 23 

8 

65,71 

77,14 

Duveteux blanc 

0,724 

EG 286 2 5,71 Brun clair poilu  

EG 287 1 2,86 
Brun clair 
translucide 

EG 288 1 2,86 
Brun clair 
décoiffé 

2 S16 

EG 289 36 

11 

65,46 

80 

Duveteux blanc 

0,636 
EG 290 6 10,91 

Brun foncé 
décoiffé 

EG 291 2 3,63 
Brun clair 
translucide 

2 S17 

EG 292 48 

11 

25,53 

94,14 

Duveteux blanc 

0,896 

EG 293 53 28,19 Brun foncé poilu 
EG 294 37 19,68 Brun foncé poilu 
EG 295 12 6,38 Brun foncé poilu 

EG 296 18 9,57 
Brun foncé 
décoiffé 

EG 297 6 3,19 Brun foncé poilu 
EG 298 3 1,6 Brun clair poilu    

2 S18 

EG 299 21 

14 

19,09 

87,27 

Duveteux blanc 

1,42 
EG 300 13 11,81 Brun foncé poilu 
EG 301 52 47,27 Brun clair poilu 

EG 302 8 7,27 
Brun foncé 
décoiffé  
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EG 303 2 1,81 
Brun clair 
translucide 

2 S19 

EG 304 38 

18 

21,71 

89,71 

Duveteux blanc 

0,774 

EG 305 20 11,43 Brun foncé poilu 
EG 306 61 34,86 Brun foncé poilu 
EG 307 19 10,86 Brun foncé poilu 

EG 308 3 1,71 
Brun clair 
translucide 

EG 309 15 8,57 
Brun foncé 
décoiffé 

EG 310 1 0,57  Jaune Sale 

2 S20 

EG 311 51 

9 

26,84 

95,26 

Duveteux blanc 

1,093 

EG 312 30 15,79 Brun foncé 
décoiffé 

EG 313 37 19,47 
Brun foncé 
décoiffé 

EG 314 48 25,26 
Brun foncé 
décoiffé 

EG 315 10 5,26 Brun foncé poilu 
EG 316 5 2,63 Brun foncé lisse 

2 S21 

EG 317 47 

14 

25,13 

92,51 

Duveteux blanc 

0,88 

EG 318 51 27,27 Brun foncé poilu 

EG 319 53 28,34 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 320 14 7,48 Brun foncé poilu 
EG 321 4 2,14 Brun foncé poilu 
EG 322 4 2,14 Brun foncé lisse 

2 S22 

EG 323 6 

7 

5,88 

93,13 

Duveteux blanc 

1,35 

EG 324 48 47,06 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 325 26 25,49 Brun foncé poilu 

EG 326 5 4,9 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 327 3 2,94 Brun lisse 
EG 328 7 6,86 Brun foncé  poilu 

2 S23 

EG 329 17 

11 

8,5 

94,5 

Duveteux blanc 

1,032 

EG 330 72 36 Brun foncé poilu 

EG 331 82 41 
Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 

EG 332 4 2 
Brun clair 
translucide 

EG 333 6 3 Brun foncé poilu 
EG 334 8 4 Brun foncé poilu 

2 S24 

EG 335 30 

13 

12,82 

94,44 

Duveteux blanc 

0,637 
EG 336 19 8,12 

Brun foncé 
décoiffé 

EG 337 38 16,24 Brun foncé poilu 
EG 338 100 42,73 Brun foncé poilu 
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avec touffes par 
endroit 

EG 339 10 4,27 Brun foncé lisse 

EG 340 11 4,7 
Brun clair 
translucide 

EG 341 13 5,55 Brun foncé lisse 

2 S25 

EG 342 5 

10 

5,21 

89,58 

Duveteux blanc 

0,488 
EG 343 15 15,62 Duveteux blanc 
EG 344 63 65,62 Brun foncé lisse 

EG 345 3 3,12 
Brun clair 
translucide 

2 S26 

EG 346 21 

6 

26,92 

92,3 

Brun décoiffé 

0,941 
EG 347 48 61,54 Brun foncé lisse 

EG 348 3 3,84 
Brun clair 
translucide 

2 S27 

EG 349 42 

6 

48,27 

93,1 

Brun foncé lisse 

0,5 
EG 350 33 37,93 Brun décoiffé 

EG 351  3 3,45 
Brun clair 
translucide 

EG 352 3 3,45 Brun clair lisse 

2 S28 
EG 353 10 

11 
25 

72,5 
Duveteux blanc 

0,47 EG 354 16 40 Brun décoiffé 
EG 355 3 7,5 Brun clair lisse 

2 S29 

EG 356 1 

14 

1,3 

81,81 

Duveteux blanc 
rhizo morphe 

0,716 
EG 357 1 1,3 

Duveteux blanc 
manteau 

EG 358 15 19,48 Duveteux blanc 

EG 359 12 15,58 
Brun clair 
decoiffé 

EG 360 34 44,15 Brun clair lisse 

2 S30 
EG 361 14 

18 
14,58 

81,25 
Duveteux blanc 

0,341 
EG 362 64 66,67 

Brun clair 
decoiffé 

2 S31 EG361a 54 10 84,3 84,3 Duveteux blanc 0,213 
2 S32 EG361b 59 9 86,7 86,7 Duveteux blanc 0,145 
2 S33 EG 363 250 16 93,98 93,98 Duveteux blanc 0,266 
2 S34 EG 364 276 7 97,53 97,53 Duveteux blanc 0,646 

2 S35 
EG 365 25 

14 
59,52 

66,66 

Brun clair 
decoiffé 

0,8 
EG 366 3 7,14 

Brun clair 
decoiffé 

2 S36 EG 367 36 17 67,92 67,92 Brun décoiffé 0,756 
2 S37 EG 368 52 14 78,78 78,78 Duveteux blanc 0,715 
2 S38 EG 369 39 8 82,98 82,98 Duveteux blanc 0,957 

2 S39 
EG 370 25 

7 
71,43 

80 
Duveteux blanc 

0,771 
EG 371 3 8,57 Brun décoiffé 

2 S40 
EG 372 27 

5 
69,23 

87,18 
Duveteux blanc 

0,801 
EG 373 7 17,95 Brun décoiffé 

2 S41 
EG 374 4 

10 
6,45 

83,87 
Duveteux blanc 

0,771 EG 375 11 17,74 Brun décoiffé 
EG 376 37 59,68 Brun lisse 

2 S42 
EG 377 9 

4 
9,57 

95,74 
Duveteux blanc 

0,633 
EG 378 73 77,66 Brun clair 
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decoiffé 

EG 379 8 8,51 
Brun clair 
translucide 

2 S43 EG 380 50 8 86,2 86,2 
Brun clair 
decoiffé 

0,657 

2 S44 EG 381 42 12 77,77 77,77 
Brun clair 
decoiffé 

0,983 

2 S45 

EG 382 40 

7 

56,34 

90,14 

Duveteux blanc 

0,58 

EG 383 9 12,68 
Brun clair 
decoiffé 

EG 384 11 15,49 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

EG 385 4 5,63 Brun translucide 

  2 S46 

EG 386 40 

13 

35,4 

88,49 

Duveteux blanc 

0,687 

EG 387 15 13,27 
Brun clair 
decoiffé 

EG 388 30 26,55 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

EG 389 15 13,27 Brun clair lisse 

2 S47 

EG 390 31 

8 

52,54 

86,44 

Duveteux blanc 

0,944 
EG 391 13 22,03 

Brun clair 
decoiffé 

EG 392 7 11,86 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 S48 EG390a 43 8 84,3 84,3 Duveteux blanc 0,856 

2 
TOTAL 

S= 48   4581 438 28,38 91,27   0,77 

2 GA 1-1 EG 393 287 3 98,96 98,96 Duveteux blanc 

190 

2 GA 1-2 EG 394 294 0 100 100 Duveteux blanc 
2 GA 1-3 EG 395 234 2 97,56 97,56 Duveteux blanc 
2 GA 1-4 EG 396 200 5 97,56  97,56 Duveteux blanc 
2 GA 1-5 EG 397 209 3 98,58 98,58  Duveteux blanc 
2 GA 1-6 EG 398 278 2 99,28 99,28  Duveteux blanc 
2 GA 1-7 EG 399 267 0 100  100 Duveteux blanc 
2 GA 1-8 EG 400 160 0 100 100 Duveteux blanc 
2 GA 2-1 EG 401 180 3 98,36 98,36  Duveteux blanc 

133 

2 GA 2-2 EG 402 140 6 95,89  95,89 Duveteux blanc 
2 GA 2-3 EG 403 102 0 100 100  Duveteux blanc 
2 GA 2-4 EG 404 56 4 93,33  93,33 Duveteux blanc 
2 GA 2-5 EG 405 157 2 98,74 98,74  Duveteux blanc 
2 GA 2-6 EG 406 42 4 91,3 91,30  Duveteux blanc 
2 GA 2-7 EG 407 92 4 95,83  95,83 Duveteux blanc 
2 GA 2-8 EG 408 64 3 95,52 95,52  Duveteux blanc 
2 GA 3-1 EG 409 22 11 66,67 66,67  Duveteux blanc 

121 

2 GA 3-2 EG 410 28 9 75,67 75,67  Duveteux blanc 
2 GA 3-3 EG 411 20 12 62,5 62,50  Duveteux blanc 
2 GA 3-4 EG 412 10 7 58,82 58,82  Duveteux blanc 
2 GA 3-5 EG 413 26 11 70,27 70,27  Duveteux blanc 
2 GA 3-6 EG 414 23 8 74,19 74,19  Duveteux blanc 
2 GA 3-7 EG 415 18 8 69,23  69,23 Duveteux blanc 
2 GA 3-8 EG 416 27 9 75 75  Duveteux blanc 
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2 GA 4-1 EG 417 20 5 80  80 
Brun foncé  
decoiffé 

127 

2 GA 4-2 EG 418 2 3 40 40  Duveteux blanc 

2 GA 4-3 
EG 419 3 

3 
27,27 

72,72 
Duveteux blanc 

EG 420 5 45,45 
Brun foncé 
decoiffé 

2 GA 4-4 EG 421 4 0 100 100 
Brun foncé 
decoiffé 

2 GA 4-5 EG 421a 35 5 87,5 87,5 Duveteux blanc 
2 GA 4-6 EG 421b 45 7 86,5 86,5 Duveteux blanc 
2 GA 4-7 EG 421b 85 10 89,4 89,4 Duveteux blanc 
2 GA 4-8 EG 421d 47 8 85,4 85,4 Duveteux blanc 
2 GA 5-1 EG 422 3 0 100 100 Duveteux blanc 

133 

2 GA 5-2 EG 423 56 6 90,3 90,3 Duveteux blanc 
2 GA 5-3 EG 424 43 5 74,1 74,1 Duveteux blanc 
2 GA 5-4 EG 425 63 9 87,5 87,5 Duveteux blanc 
2 GA 5-5 EG 425a 57 7 89 89 Duveteux blanc 
2 GA 5-6 EG 425b 67 5 93 93 Duveteux blanc 
2 GA 5-7 EG 425c 45 10 81,8 81,8 Duveteux blanc 
2 GA 5-8 EG 425d 39 5 88,6 88,6 Duveteux blanc 
2 GA 6-1 EG 426 8 2 80 80 Duveteux blanc 

164 

2 GA 6-2 EG 426a 45 5 90 90 Duveteux blanc 
2 GA 6-3 EG 426b 56 6 90,3 90,3 Duveteux blanc 
2 GA 6-4 EG 426c 54 7 88,5 88,5 Duveteux blanc 
2 GA 6-5 EG 426d 56 6 90,3 90,3 Duveteux blanc 

2 GA 6-6 EG 427 2 0 100 100 
Brun foncé 
decoiffé avec 
longs poils 

2 GA 6-7 EG 428 6 3 66,67 66,67 
Brun foncé 
decoiffé avec 
longs poils 

    EG 429 3 

2 

33,33 

77,77 

Duveteux blanc 

2 GA 6-8 EG 430 4 44,44 
Brun foncé 
decoiffé avec 
longs poils 

2 
TOTAL 
GA = 48   3789 235 89,07 94,16   144,6 

2 AI 1-1 EG 431 21 4 84 84 
Brun foncé poilu 
decoiffé  

18 

  

AI 1-2 

EG 432 3   7,89 

92,1 

Duveteux blanc 

2 EG 433 23 3 60,53 
Brun foncé poilu 
decoiffé  

  EG 434 9   23,68 Brun foncé poilu 

2 AI 1-3 EG 435 24 0 100 100 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 1-4 EG 436 30 0 100 100  
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 1-5 EG 436a 47 9 74,6 74,6 Duvéteux blanc 
2 AI 1-6 EG 436b 56 10 84,8 84,8 Duvéteux blanc 
2 AI 1-7 EG 436c 52 9 85,2 85,2 Duvéteux blanc 
2 AI 1-8 EG 436d 23 3 88,4 88,4 Duvéteux blanc 

2 AI 2-1 EG 437 9 2 81,81 81,81  
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

25 
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2 AI 2-2 EG 437a 45 5 90 90 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-3 EG 437b 23 10 69,6 69,6 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-4 EG 437c 57 9 86,3 86,3 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-5 EG 437d 42 7 85,7 85,7 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-6 EG 437e 42 8 84 84 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-7 EG 437f 36 5 87,8 87,8 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 2-8 EG 437g 49 3 94,2 94,2 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

2 AI 3-1 EG 438 6 5 54,54 54,54  Brun foncé lisse 

27 

2 AI 3-2 EG 439 6 3 66,67 66,67  Brun foncé lisse 
2 AI 3-3 EG 439a 39 9 81,2 81,2 Brun foncé lisse 
2 AI 3-4 EG 439b 45 10 81,8 81,8 Brun foncé lisse 
2 AI 3-5 EG 439c 46 6 88,4 88,4 Brun foncé lisse 
2 AI 3-6 EG 439d 53 9 85,4 85,4 Brun foncé lisse 
2 AI 3-7 EG 439e 89 10 89,8 89,8 Brun foncé lisse 
2 AI 3-8 EG 439f 56 9 86,1 86,1 Brun foncé lisse 

2 AI 4-1 
EG 440 2 

3 
13,33 

80  

Brun foncé 
decoiffé 

25 

EG 441 10 66,67 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-2 EG 441a 45 10 81,8 81,8 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-3 EG 441b 75 9 89,2 89,2 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-4 EG 441c 56 12 82,3 82,3 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-5 EG 441d 12 9 57,14 57,14 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-6 EG 441e 33 8 80,4 80,4 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-7 EG 441f 41 7 85,4 85,4 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 4-8 EG 441g 43 9 82,6 82,6 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

2 AI 5-1 EG 442 12 6 66,67  66,67 Duveteux blanc 

18 

2 AI 5-2 EG 442a 45 9 83,3 83,3 Duveteux blanc 
2 AI 5-3 EG 442b 43 8 84,3 84,3 Duveteux blanc 
2 AI 5-4 EG 442c 34 7 82,9 82,9 Duveteux blanc 
2 AI 5-5 EG 442d 47 8 85,4 85,4 Duveteux blanc 
2 AI 5-6 EG 442e 45 9 83,3 83,3 Duveteux blanc 
2 AI 5-7 EG 442f 39 3 92,8 92,8 Duveteux blanc 
2 AI 5-8 EG 442g 38 4 90,4 90,4 Duveteux blanc 
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2 AI 6-1 
EG 443 27 

6 
67,5 

85 

Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 23 

EG 444 7 17,5 Brun foncé lisse 

2 AI 6-2 EG 444a 36 8 81,8 81,8 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-3 EG 444b 42 9 82,3 82,3 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-4 EG 444c 52 10 83,8 83,8 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-5 EG 444d 47 7 87 87 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-6 EG 444e 54 8 87 87 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-7 EG 444f 56 7 88,8 88,8 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 AI 6-8 EG 444g 47 7 87 87 
Brun foncé poilu 
avec touffe par 
endroit 

  

2 TOTAL 
AI = 48 

  1919 331 77,17 85,28   22,6 

3 S1 

EG 445 52 

11 

22,51 

95,24 

Duveteux blanc 

0,842 
EG 446 70 30,3 

Brun foncé poilu 
decoiffé 

EG 447 98 42,42 
Brun foncé poilu 
decoiffé 

3 S2 

EG 448 70 

13 

28,34 

94,73 

Duveteux blanc 

0,399 
EG 449A 96 38,86 

Brun foncé poilu 
decoiffé 

EG 449B     Brun foncé poilu 

EG 450 68 27,53 
Brun poilu 
decoiffé 

3 S3 

EG 451 31 

7 

59,61 

86,53 

Duveteux blanc 

0,875 
EG 452 9 17,31 

Brun foncé 
decoiffé avec 
longs poils 

EG 453A 5 9,61 Jaune Sale   
EG 453B  1   Brun foncé poilu 

3 S4 

EG 454 48 

11 

37,79 

91,34 

Duveteux blanc 

0,437 

EG 455 28 22,05 
Brun foncé poilu 
decoiffé  

EG 456 4 3,15 
Brun foncé 
decoiffé avec 
longs poils 

EG 457A 36 28,35 Jaune Sale 

EG 457B  1   
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 S5 EG 458 109 8 93,16 93,16 Brun foncé 0,68 
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decoiffé 

3 S6 EG 459 97 12 88,99 88,99 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,531 

3 S7 EG 459a 88 11 88,8 88,8 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,535 

3 S8 EG 459b 86 12 87,7 87,7 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,54 

3 S9 EG 460 241 10 96,01 96,01  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,791 

3 S10 EG 461 219 6 97,33 97,33  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,595 

3 S11 EG 462 27 2 93,1 93,10  
Brun clair lisse 
décoiffé 

0,432 

3 S12 

EG 463 3 

7 

8,11 

81,08 

Duveteux blanc 

1,024 EG 464 18 48,65 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

EG 465 9 24,32 Jaune Sale  

3 S13 EG 466 270 10 96,43 96,43  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,437 

3 S14 EG 467 250 8 96,9 96,90  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,34 

3 S15 EG 467a 123 21 85,4 85,4 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,32 

3 S16 EG 467b 98 18 84,4 84,4 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,31 

3 S17 EG 468 98 7 93,33 93,33  
Brun clair lisse 
décoiffé 

0,836 

3 S18 EG 469 91 6 93,81  93,81 Jaune Sale 0,707 

3 S19 

EG 470 9 

4 

12,33 

94,52 

Duveteux blanc 

0,902 EG 471 57 78,08 
Brun clair lisse 
décoiffé 

EG 472 3 4,11 Jaune Sale 

3 S20 
EG 473 98 

3 
93,33 

97,14 
Duveteux blanc 

0,529 
EG 474 4 3,81 

Brun clair lisse 
décoiffé 

3 S21 

EG 475 56 

5 

56,56 

94,94 

Duveteux blanc 

0,791 EG 476 30 30,3 
Brun clair lisse 
décoiffé 

EG 477 8 8,08 Jaune Sale 

3 S22 
EG 478 4 

3 
9,52 

92,85 
Duveteux blanc 

0,84 
EG 479 35 83,33 

Brun clair lisse 
décoiffé 

3 S23 

EG 480 6 

3 

12,24 

93,87 

Duveteux blanc 

1,416 
EG 481 19 38,78 

Brun clair lisse 
décoiffé 

EG 482 6 12,24 
Brun clair lisse 
décoiffé 

EG 483 15 30,61 Jaune Sale 

3 S24 
EG 484 92   87,62 

96,33 
Duveteux blanc 

0,624 EG 485 7 4 6,42 Jaune Sale 
EG 486 6   5,71 Brun foncé lisse 

3 S25 

EG 487 24 

2 

52,17 

95,65 

Duveteux blanc 

0,272 
EG 488A 20 43,48 

Brun foncé poilu 
avec touffes par 
endroit 
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EG 488B  1   
Brun foncé 
décoiffé avec 
longs poils 

3 S26 EG 489 14 2 87,5 87,5 Duveteux blanc 0,411 

3 S27 
EG 490 20 

0 
80 

100 
Duveteux blanc 

0,47 
EG 491 5 20 

Brun foncé 
décoiffé 

3 S28 

EG 492 31 

1 

64,58 

97,91 

Duveteux blanc 

0,57 
EG 493 5 10,42 

Brun foncé 
décoiffé avec 
longs poils 

EG 494 11 22,91 
Brun foncé 
décoiffé  

3 S29 EG 495 13 0 100 100 Duveteux blanc 0,778 
3 S30 EG 496 13 0 100 100 Duveteux blanc 0,521 

3 S31 
EG 497 27 

5 
57,44 

89,36 
Duveteux blanc 

0,606 
EG 498 15 31,91 

Brun foncé 
décoiffé  

3 S32 

EG 499 36 

4 

37,11 

95,87 

Duveteux blanc 

0,587 

EG 500 34 35,05 Brun clair poilu 

EG 501 8 8,25 
Brun foncé 
décoiffé avec 
longs poils 

EG 502 9 9,28 Noir lisse 

EG 503 6 6,18 
Brun foncé 
décoiffé 

3 S33 EG 504 208 7 96,74 96,74  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

Sas de tige 

3 S34 EG 505 114 13 89,76  89,76 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,432 

3 S35 EG 506 89 8 91,75 91,75  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,323 

3 S36 EG 507 104 5 95,41 95,41  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,654 

3 S37 EG 508 35 0 100 100  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,678 

3 S38 EG 509 18 0 100  100 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

0,404 

3 S39 
EG 510 9 

0 
12,33 

100 
Duveteux blanc 

0,829 
EG 511 64 87,67 

Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 
S40 EG 512 17 

0 
17,89 

100 
Duveteux blanc 

0,42 
  EG 513 78 82,11 

Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 S41 EG 514 96 5 95,05 95,05 Duveteux blanc 0,932 

3 S42 

EG 515 272 

22 

82,67 

93,31 

Duveteux blanc 

0,768 EG 516 30 9,12 
Brun foncé  poilu 
duveteux 

EG 517 5 1,52 Brun foncé poilu 

3 S43 
EG 518 226 

12 
75,84 

95,97 
Duveteux blanc  

0,564 
EG 519 60 20,13 Duveteux blanc 

3 S44 
EG 520 171 

7 
77,72 

96,81 
Duveteux blanc 

0,654 
EG 521 42 19,09 Duveteux blanc 

3 S45 
EG 522 106 

14 
41,73 

94,49 
Duveteux blanc 

0,856 
EG 523 72 28,35 Brun foncé poilu 
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décoiffé 
EG 524 62 24,41 Brun foncé lisse  

3 
S46 EG 525 118 

15 
80,82 

89,72 
Duveteux blanc 

0,654 
  EG 526 13 8,9 

Brun foncé poilu 
décoiffé  

3 S47 

EG 527 199 

8 

68,15 

97,26 

Duveteux blanc 

0,765 
EG 528 69 23,63 Brun foncé poilu 

décoiffé 

EG 529 16 5,48 
Brun foncé 
décoiffé avec 
longs poils 

3 S48 

EG 530 187 

5 

57,18 

98,47 

Duveteux blanc 

0,456 EG 531 132 40,37 
Brun foncé poilu 
décoiffé  

EG 532 3 0,92 Brun foncé poilu 

3 
TOTAL 

S= 48   5803 337 49,11 94,51   0,62 

3 AI  2-1 EG 533 54 9 85,71 85,71 Duveteux blanc 

35 

3 AI  2-2 EG 533a 45 7 86,5 86,5 Duveteux blanc 
3 AI  2-3 EG 533b 56 9 86,1 86,1 Duveteux blanc 
3 AI  2-4 EG 533c 47 8 82,4 82,4 Duveteux blanc 
3 AI  2-5 EG 533d 57 6 90,4 90,4 Duveteux blanc 
3 AI  2-6 EG 533e 47 7 87,03 87,03 Duveteux blanc 
3 AI  2-7 EG 533f 47 8 85,4 85,4 Duveteux blanc 
3 AI  2-8 EG 533g 48 9 84,2 84,2 Duveteux blanc 

3 AI  1-1 EG 534 137 15 90,13 90,13 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

34 

3 AI  1-6 EG 534a 56 10 84,8 84,8 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  1-2 EG 534b 78 9 89,6 89,6 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  1-3 EG 534c 59 8 88 88 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  1-4 EG 534d 65 8 69,8 69,8 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  1-5 EG 534e 55 7 88,7 88,7 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  1-7 EG 534f 63 8 88,7 88,7 Blanc duvéteux 
3 AI  1-8 EG 534g 55 14 79,7 79,7 Blanc duvéteux 
3 

AI  4-1 
EG 535 83 

10 
56,85 

93,15 
Duveteux blanc 

21 

3 EG 536 53 36,3 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  4-2 
EG536a 54 

9 
42,2 

92,9 
Duveteux blanc 

EG536h 65 50,8 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  4-3 EG536b 65 10 86,66 86,66 Duveteux blanc 

3 AI  4-4 
EG536c 55 

9 
50,46 

91,74 
Duveteux blanc 

EG536i 45 41,28 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 AI  4-5 EG536d 59 10 85,5 85,5 Duveteux blanc 
3 AI  4-6 EG536e 54 12 81,81 81,81 Duveteux blanc 

3 
AI  4-7 EG536f 65 

10 
54,16 

91,66 
Duveteux blanc 

  EG536j 45 37,5 
Brun foncé lisse 
décoiffé 
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3 AI  4-8 EG536g 58 9 86,56 86,56 Duveteux blanc 

3 AI  6-1 
EG 537 125 

7 
82,23 

95,39 
Duveteux blanc 

42 

EG 538 20 13,16 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI  6-2 EG 538a 58 10 85,29 85,29 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI  6-3 
EG 538b 65 

10 
65 

90 
Duveteux blanc 

EG 538c 25 25 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI  6-4 EG 538d 69 9 88,46 88,46 Duveteux blanc 

3 AI  6-5 EG 538e 72 12 85,71 85,71 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI  6-6 
EG 538f 68 

10 
53,54 

92,12 
Duveteux blanc 

EG 538g 49 38,58 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI  6-7 EG 538h 59 14 80,82 80,82 Duveteux blanc 
3 AI  6-8 EG 538i 65 16 80,24 80,24 Duveteux blanc 
3 AI 5-1 EG 538j 65 14 82,27 82,27 Duveteux blanc 

45 

3 AI 5-2 
EG 538k 58 

6 
56,86 

94,11 
Duveteux blanc 

EG 538l 38 37,25 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI 5-3 EG 538m 65 14 82,27 82,27 Duveteux blanc 

3 AI -5-4 EG 538n 56 8 87,5 87,5 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI -5-5 
EG 538o 58 

10 
44,27 

92,36 
Duveteux blanc 

EG 538S 63 48,09 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI 5-6 EG 538q 56 9 86,15 86,15 Duveteux blanc 
3 AI 5-7 EG 538r 58 9 86,56 86,56 Duveteux blanc 
3 AI 5-8 EG 538s 48 8 85,71 85,71 Duveteux blanc 
3 AI 3-1 EG 538t 75 9 89,28 89,28 Duveteux blanc 

47 

3 AI 3-2 
EG 538v 54 

10 
52,43 

90,29 
Duveteux blanc 

EG 538w 39 37,86 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI 3-3 EG 538x 58 9 86,56 86,56 Duveteux blanc 
3 AI 3-4 EG 538y 47 8 85,45 85,45 Duveteux blanc 

3 AI 3-5 EG 538z 58 10 85,29 85,29 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI 3-6 
EG 538ab 54 

10 
49,54 

90,82 
Duveteux blanc 

EG 538ac 45 41,28 
Brun foncé poilu 
décoiffé 

3 AI 3-7 EG 538ad 57 12 82,61 82,61 Duveteux blanc 
3 AI 3-8 EG 538ae 58 13 81,69 81,69 Duveteux blanc 

3 
TOTAL 
AI = 48   3455  468 70,58 88,07   37,3 

3 GA 1-1 

EG 539 45 

7 

39,47 

93,85 

Duveteux blanc 

177 

EG 540 2 1,75 Brun foncé poilu 

EG 541 60 52,63 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 1-2 EG 541a 47 12 79,66 79,66 Duveteux blanc 
3 GA 1-3 EG 541b 65 13 83,33 83,33 Brun foncé poilu 

3 GA 1-4 
EG 541c 47 

10 
45,19 

90,38 
Duveteux blanc 

EG 541d 40 38,46 Brun foncé poilu 
EG 541e 7 6,73 Brun foncé lisse 
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décoiffé 
3 GA 1-5 EG 541f 45 9 83,33 83,33 Duveteux blanc 
3 GA 1-6 EG 541g 57 15 79,16 79,16 Duveteux blanc 

3 GA 1-7 EG 541h 47 8 85,45   
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 1-8 

EG 541i 23 

10 

32,39 

85,91 

Duveteux blanc 
EG 541j 14 19,72 Brun foncé poilu 

EG 541k 24 33,8 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 2-1 EG 542 98 6 94,23 94,23  Duveteux blanc 

210 

3 GA 2-2 

EG 542a 56 

10 

63,63 

88,63 

Duveteux blanc 
EG 542b 14 15,91 Brun foncé poilu 

EG 542c 8 9,09 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 2-3 EG 542d 56 12 82,35 82,35 Duveteux blanc 
3 GA 2-4 EG 542e 45 9 83,33 83,33 Duveteux blanc 
3 GA 2-5 EG 542f 54 9 85,71 85,71 Brun foncé poilu 

3 GA 2-6 EG 542g 65 18 78,31 78,31 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 2-7 

EG 542h 58 

7 

44,27 

94,65 

Duveteux blanc 
EG 542i 57 43,51 Brun foncé poilu 

EG 542j 9 6,87 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 2-8 EG 542k 75 25 75 75 Duveteux blanc 

3 GA 3-1 EG 543 100 8 92,59 92,59  
Brun foncé lisse 
décoiffé 

140 

3 GA 3-2 EG 543a 75 23 76,53 76,53 Duveteux blanc 

3 GA 3-3 

EG 543b 74 

6 

65,49 

94,69 

Duveteux blanc 
EG 543c 21 18,58 Brun foncé poilu 

EG 543d 12 10,62 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 3-4 EG 543e 58 12 82,85 82,85 Duveteux blanc 
3 GA 3-5 EG 543f 65 10 86,66 86,66 Duveteux blanc 

3 GA 3-6 

EG 543g 47 

10 

39,83 

91,52 

Duveteux blanc 
EG 543h 36 30,51 Brun foncé poilu 

EG 543i 25 21,18 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 3-7 EG 543j 47 5 90,38 90,38 Duveteux blanc 
3 GA 3-8 EG 543k 57 9 86,36 86,36 Duveteux blanc 

3 GA 4-1 

EG 544 15 

5 

8,52 

97,16 

Duveteux blanc 

171 

EG 545 113 64,2 Brun foncé poilu 
décoiffé 

EG 546 43 24,43 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 4-2 EG 546a 58 12 82,85 82,85 Duveteux blanc 
3 GA 4-3 EG 546b 69 9 88,46 88,46 Duveteux blanc 
3 GA 4-4 EG 546c 58 10 85,29 85,29 Duveteux blanc 

3 GA 4-5 EG 546d 56 12 82,35 82,35 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 4-6 EG 546e 65 21 75,58 75,58 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 4-7 EG 546f 69 23 75 75 
Brun foncé lisse 
décoiffé 

3 GA 4-8 EG 546g 86 17 83,49 83,49 Duveteux blanc 
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3 GA 5-1 

EG 547 84 

11 

53,85 

92,95 

Duveteux blanc 

296 

EG 548 33 21,15 
Brun clair poilu 
décoiffé 

EG 549 28 17,95 Brun foncé poilu  
3 GA 5-2 EG 549a 75 23 76,53 76,53 Duveteux blanc 

3 GA 5-3 
EG 549b 47 

9 
55,29 

89,41 
Brun clair poilu 
décoiffé 

EG 549c 29 34,12 Brun foncé poilu  
3 GA 5-4 EG 549d 56 12 82,35 82,35 Duveteux blanc 
3 GA 5-5 EG 549e 47 14 77,05 77,05 Brun foncé poilu 

3 GA 5-6 

EG 549f 59 

9 

46,09 

92,97 

Duveteux blanc 

EG 549g 37 28,9 
Brun clair poilu 
décoiffé 

EG 549h 23 17,97 Brun foncé poilu 
3 GA 5-7 EG 549i 58 16 78,37 78,37 Brun foncé poilu 
3 GA 5-8 EG 549j 86 21 80,37 80,37 Duveteux blanc 

3 GA 6-1 

EG 550 74 

13 

68,52 

87,96 

Duveteux blanc 

155 

EG 551 20 18,52 
Brun clair poilu 
décoiffé 

EG 552 1 0,92 Brun foncé poilu  
3 GA 6-2 EG 552a 72 19 79,12 79,12 Duveteux blanc 

3 GA 6-3 
EG 552b 21 

10 
24,7 

88,23 

Brun clair poilu 
décoiffé 

EG 552c 9 10,59 Brun foncé poilu  
EG 552d 45 52,94 Duveteux blanc 

3 GA 6-4 EG 552e 45 23 66,17 66,17 Brun foncé poilu 
3 GA 6-5 EG 552f 85 32 72,65 72,65 Brun foncé poilu 
3 GA 6-6 EG 552g 58 10 85,29 85,29 Duveteux blanc 

3 GA 6-7 
EG 552h 59 

12 
50 

89,83 
Duveteux blanc 

EG 552i 47 39,83 Brun foncé poilu 
3 GA 6-8 EG 552j 45 6 88,23 88,23 Duveteux blanc 

3 
TOTAL 
GA = 48   3610  612 54,89 85,5   191,5 
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