L'érosion de la biodiversité microbienne
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Vers une sixieme crise d’extinction de masse
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Documenter la dynamique

de la biodiversité microbienne

Trois limitations principales :
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« Delimitation d’especes » par métabarcoding

Hote Microbiote

Introduction (Zinger et al. 2019)



« Delimitation d’especes » par métabarcoding
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« Delimitation d’especes » par métabarcoding

Extraction Amplification
de PADN et séquencage
}\

|
|

a®

[\
..\

AL

{

|
i
1

il
Iui
|

\ —_—
/

q . .
% ADN microbien

Hote Microbiote

|
|

Introduction (Zinger et al. 2019)



« Delimitation d’especes » par métabarcoding

Extraction Amplification Clustering
de PADN et séquencage en OTU
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Documenter la dynamique

de la biodiversité microbienne

Trois limitations principales :

1) Incertitude dans la délimitation
d’espece

2) Absence d’estimation fiable de la
diversité totale
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Absence d’estimation fiable

de la diversite totale

- “...We estimate that there exist globally
between 0.8 and 1.6 million prokaryotic OTUs”
(Louca et al., 2019, PLOS Biology)
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Absence d’estimation fiable

de la diversite totale

- “...We estimate that there exist globally
between 0.8 and 1.6 million prokaryotic OTUs”
(Louca et al., 2019, PLOS Biology)

- “Reanalyses suggest that bacterial richness
[...] is more likely in the hundreds of millions
or billions”

(Wiens, 2021, PLOS Biology)
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Documenter la dynamique

de la biodiversité microbienne

Trois limitations principales :

1) Incertitude dans la délimitation
d’espece

2) Absence d’estimation fiable de la
diversité totale

3) Manque de mesures de la
diversité passée
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Manque de mesures de la diversité passée

Les fossiles microbiens ne permettent
pas d’assigner des especes
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Manque de mesures de la diversité passée

Les fossiles microbiens ne permettent Rapide dégradation
pas d’assigner des especes de UADN
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Documenter la dynamique

de la biodiversité microbienne

Deux approches pour avoir une idée des dynamiques
de diversité de communautés microbiennes :

- Dans les microbiotes associés a des hotes
(animaux ou végétaux)

- Dans les communautés microbiennes « libres » de
’environnement
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Microbiotes associés a des hotes

aliments
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Microbiotes associés a des hotes
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Microbiotes associés a des hotes

- Compare la composition des microbiotes de
differentes especes d’hotes
differentiellement affectés par
les pressions anthropiques




Microbiotes associés a

Lagothrix lagotricha -

Ateles belzebuth -
Ateles hybridus -
Alouatta seniculus -

Alouatta caraya -
Alouatta palliata -
Alouatta pigra -
Goirilla gorilla -

Homo sapiens -

Pan troglodytes -
Cercopithecus ascanius -
Theropithecus gelada -

Papio anubis -

Papio hamadryas -
Colobus guereza -
Piliocolobus badius -
Rhinopithecus brelichi -
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MacDonald et al. (2018)
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Microbiotes associés a des hotes

Phylogénie des primates —
Phylogénie bactérienne

Des interactions | |
evolutivement conservées et LE
spécifiques ? _—

- transmission verticale sur |
le long terme ? L




Microbiotes associés a des hotes

Modele de transmission verticale avec transferts horizontaux

-9
.
A

Modeéle d’évolution de ’ADN
et calcul de vraisemblance

- Plus supporté qu’un modele
d’évolutions indépendantes ?
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Microbiotes associés a des hotes

Phylogénie des primates —

Entre 5% et 10% des bactéries Phylogenie bacterienne
Intestinales des primates sont =
transmises verticalement Hr

(arbres phylogénétiques —

concordants) B
(Perez-Lamarque & Morlon, ——

2019, 2022) =L

- symbiose sur le long terme L=

LL_
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Microbiotes associés a des hotes

Entre 5% et 10% des bactéries
Intestinales des primates sont
transmises verticalement

. e >25% des bactéries
(arbres phylogénétiques

transmises chez les primates

concordants) ont été définitivement
(Perez—Le;?f;rqz%ezg Morlon, perdues chez ’étre humain

(extinctions bactériennes)

- symbiose sur le long terme
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Microbiotes associés a des hotes

Irritable Bowel Syndrome (221) 1
Inflammatory Bowel Disease (69) 1

Constipation (249) -

Données issues
de ’American

Healthy (995) 1

Gut Project
75% 0% (MacDonald et
al. 2018)
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Microbiotes associés a des hotes

Corrélation avec des maladies non-infectieuses (e.g. Prevotella copri)

Irritable Bowel Syndrome (221) 1

: Prevalen
Inflammatory Bowel Disease (69) 1 cevalence

Detected

Not detected

Constipation (249) 1

Données issues
de PAmerican
Gut Project

b 75% 100% (MacDonald et
X=21.5, p=0.004 al. 2018)

10

Healthy (995) 1




Microbiotes associés a des hotes

Corrélation avec des maladies non-infectieuses (e.g. Prevotella copri)

Irritable Bowel Syndrome (167) 1

Inflammatory Bowel Disease (56) 4

Constipation (202) 1

Données issues
de PAmerican
Gut Project

1e-02 1e+00 (MacDonald et
Relative abundance (%) al. 201 8)
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Healthy (855)f ——

F(df=1569)=3.2, p=0.002




Microbiotes associés a des hotes

Corrélation avec des maladies non-infectieuses (e.g. Prevotella copri)

- Corrélation entre la perte de ces
symbiontes ancestraux et des maladies
émergentes




Microbiotes associés a des hotes

Microbiote mycorhizien des racines des plantes :
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associé a chaque espece de plante

Données issues de la
base de données
MaarjAM
d’interactions
plantes-
Glomeromycotina
(Opik et al. 2010)
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Microbiotes associés a des hotes

Patrons similaires dans les racines des plantes :
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Documenter la dynamique

de la biodiversité microbienne

Deux approches pour avoir une idée des dynamiques
de diversité de communautés microbiennes :

- Dans les microbiotes associés a des hotes
(animaux ou végétaux)
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres




Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Environmental Specimen 3 - Q7
Banks (ESB) ad :; %
- milieux aquatiques
(moules et algues) « W o »
- milieux terrestres =

(feuilles de 3 especes)

- .g DQMyt/ dI

Conservés en azote liquide



Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Environmental Specimen - Q7
Banks (ESB)

Métabarcoding réalisé par
Henrik Krehenwinkel et al. | @/ é
. e, - . D
(Université de Trier) :

- procaryotes (ARNr 16S)
- micro-eucaryotes (ARNr 18S)
- champignons (ITS)

P .g DQMyt/ dI




Documenter la dynamique de biodiversité

microbienne dans des communautes libres

- Diversité Alpha : Richesse en OTU
- diversité locale
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Documenter la dynamique de biodiversité

microbienne dans des communautes libres

O~/ U
Y.
L

- Diversité Alpha : Richesse en OTU
- diversité locale

- Diversité Beta : Distance de Jaccard
- diversité compositionnelle (au
cours du temps ou dans l’espace)

bootstrapping
- diversité régionale

Diversité Gammg
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Alpha
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Alpha
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Beta de chaque site en fonction du temps
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Beta de chaque site en fonction du temps
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Beta entre sites au fil du temps
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Beta entre sites au fil du temps
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Attendus selon une modele d’équilibre dynamique dérivé de la
théorie de la biogéographie insulaire
Immigration

Extinction

¥ ' locale

Communauté locale

(+ Relachement
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Diversité Gamma au cours du temps
Qbserve Attendus re_‘;m‘mm
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=
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diversité
régionale

Frequence

08 04 0.0
Pente (% Gamma div. ~ temps) 19



Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres
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Documenter la dynamique de biodiversité
microbienne dans des communautes libres

Taux moyen d’extinction locale
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L'érosion de la biodiversité microbienne

- Microbiotes associés a des hotes :
Perte de diversité chez les humains
(conséquences déléteres sur la santé ?)

- Communautés microbiennes libres :
Homogénéisation spatiale et perte de diversité
a l'échelle régionale
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