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Comment le microbiome peut-il être 
exploré?

• Nouvelles techniques « omiques », sans 
culture : 20 à 60 % du microbiome n’est pas 
cultivable

• Techniques génomiques de nouvelle 
génération
– Séquençage « ciblé » : 16S rRNA ou 18sRNA

– Séquençage « gunshot »

• Même à l’aide de ces techniques une partie du 
microbiome reste non identifiée





Haemophilus_influenzae 0,000%

Staphylococcus_aureus 65,797%

Fusobacterium_EU776103 5,659%

Sutterella_EF404313 2,947%

Staphylococcus_epidermidis 1,847%

Prevotella_GQ491301 2,096%

Prevotella_FJ507997 1,935%

Enhydrobacter_HV550303 1,246%

Faecalibacterium_EU771947 1,202%

Bacteroides_GQ448307 0,997%

Prevotella_GQ448928 0,850%

Peptoniphilus_rhinitidis 0,616%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU32 0,557%

Megamonas_EU778953 0,542%

Staphylococcus_JF162051 0,513%

Anaerotruncus_DQ905645 0,454%

Ralstonia_JQ218560 0,425%

Anaerobiospirillum_Nez_16S_OTU20 0,396%

Lachnospira_HQ783428 0,367%

Sutterella_HQ811912 0,367%

Corynebacterium_pseudodiphtheriticum 0,000%

Clostridium_sensu_stricto_1_EU773775 0,323%

Pseudomonas_KC011157 0,323%

Catenibacterium_DQ809870 0,308%

Phascolarctobacterium_GQ493381 0,308%

Bacteroides_EU531930 0,293%

Haemophilus_Nez_16S_OTU34 0,000%

Helicobacter_canis 0,279%

Escherichia-Shigella_Escherichia_coli 0,264%

Micrococcus_luteus 0,264%

Bacteroides_EF403478 0,235%

Staphylococcus_JF006656 0,205%

Haemophilus_Nez_16S_OTU79 0,000%

Finegoldia_magna 0,191%

Propionibacterium_GU940713 0,191%

Staphylococcus_hominis 0,191%

Lachnospiraceae_DQ808185 0,176%

Rothia_mucilaginosa 0,161%

Blautia_EU465480 0,161%

Lachnospiraceae_KC245309 0,161%

Micrococcaceae_terreus 0,161%

Odoribacter_GQ448681 0,161%

Streptococcus_JQ470312 0,161%

Anaerococcus_octavius 0,147%

Ruminococcaceae_EF398999 0,147%

Bacteroides_EU772886 0,132%

Lachnospiraceae_DQ794370 0,132%

Lachnospiraceae_GQ492888 0,132%

Anaerococcus_EU735709 0,117%

Bacteroides_EU776065 0,117%

Parabacteroides_merdae 0,117%

Propionibacterium_granulosum 0,117%

Bacteroides_FJ507209 0,103%

Lachnospiraceae_GQ492985 0,103%

Lactobacillus_AY959115 0,103%

Massilia_timonae 0,103%

Megamonas_HQ812183 0,103%

Bacteroides_EF071154 0,088%

Bilophila_GQ492439 0,088%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU60 0,088%

Ruminococcaceae_DQ456384 0,088%

S24-7_EU458461 0,088%

Staphylococcus_cohnii 0,088%

Acinetobacter_JQ923841 0,073%

Acinetobacter_KC172007 0,073%

Blautia_Nez_16S_OTU74 0,073%

Defluviitaleaceae_HQ739932 0,073%

Lachnospiraceae_FJ366976 0,073%

Lachnospiraceae_FJ370495 0,073%

Lachnospiraceae_FJ370788 0,073%

Planococcaceae_JF129656 0,073%

Pseudomonas_EF157292 0,073%

Streptococcus_JQ465590 0,073%

Variovorax_EU536101 0,073%

Bacteria_Nez_16S_OTU85 0,059%

Bacteroides_EF401257 0,059%

Bacteroides_Nez_16S_OTU93 0,059%

Blautia_DQ795488 0,059%

Candidate_division_TM7_Nez_16S_OT

U78 0,059%

Lachnospiraceae_FJ506942 0,059%

Lachnospiraceae_GQ492922 0,059%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU109 0,059%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU88 0,059%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU89 0,059%

Phascolarctobacterium_EF404208 0,059%

Pseudomonas_JF178100 0,059%

Ruminococcaceae_DQ800238 0,059%

Ruminococcaceae_DQ800287 0,059%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU142 0,059%

Succinivibrionaceae_Nez_16S_OTU82 0,059%

vadinBB60_DQ456434 0,059%

Anaerococcus_JF176641 0,044%

Blautia_Nez_16S_OTU113 0,044%

Comamonadaceae_JF697501 0,044%

Corynebacterium_EU341180 0,044%

Escherichia-Shigella_Nez_16S_OTU106 0,044%

Granulicatella_JQ461559 0,044%

Knoellia_EU753661 0,044%

Lachnospiraceae_DQ456170 0,044%

Neisseriaceae_HM327217 0,044%

Parabacteroides_FJ369051 0,044%

Planococcaceae_JF132289 0,044%

Prevotella_Nez_16S_OTU149 0,044%

Rothia_JQ453065 0,044%

Stenotrophomonas_HM371262 0,044%

Sutterella_Nez_16S_OTU136 0,044%

Veillonella_Nez_16S_OTU111 0,044%

Actinobacteria_HQ750188 0,029%

Anaerococcus_HM300729 0,029%

Anaerostipes_butyraticus 0,029%

Bacteroides_Nez_16S_OTU179 0,029%

Blautia_Nez_16S_OTU137 0,029%

Brevibacterium_pityocampae 0,029%

Corynebacterium_JF217999 0,029%

Dietzia_JF226207 0,029%

Firmicutes_EU234148 0,029%

Kocuria_GQ157152 0,029%

Lachnospiraceae_DQ057421 0,029%

Lachnospiraceae_DQ057458 0,029%

Lachnospiraceae_EU771694 0,029%

Lachnospiraceae_GQ175509 0,029%

Oxalobacteraceae_Nez_16S_OTU135 0,029%

Phascolarctobacterium_Nez_16S_OTU234 0,029%

Planctomycetes_FJ543018 0,029%

Prevotella_Nez_16S_OTU148 0,029%

Pseudomonas_EF205269 0,029%

Ruminococcaceae_FJ509257 0,029%

Ruminococcaceae_GQ175425 0,029%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU126 0,029%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU131 0,029%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU158 0,029%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU140 0,029%

Streptococcus_DQ794879 0,029%

Sutterella_Nez_16S_OTU159 0,029%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU216 0,015%

Aerococcus_EF096525 0,015%

Aeromonas_media 0,015%

Anaerococcus_HM587319 0,015%

Anaerococcus_JF177520 0,015%

Arcobacter_GQ340204 0,015%

Atopostipes_AY005049 0,015%

Bacteria_Nez_16S_OTU167 0,015%

Bacteroidales_Nez_16S_OTU175 0,015%

Bacteroides_HQ819387 0,015%

Bacteroides_KC245264 0,015%

Bacteroides_Nez_16S_OTU170 0,015%

Bacteroides_Nez_16S_OTU178 0,015%

Bacteroides_Nez_16S_OTU180 0,015%

Bacteroides_Nez_16S_OTU181 0,015%

Bacteroides_Nez_16S_OTU182 0,015%

Betaproteobacteria_Nez_16S_OTU277 0,015%

Chloroplast_HQ119522 0,015%

Chryseobacterium_hominis 0,015%

Clostridium_sensu_stricto_7_FN868424 0,015%

Corynebacterium_GQ085923 0,015%

Corynebacterium_JF093828 0,015%

Cyanobacteria_HM270452 0,015%

Dialister_JX548469 0,015%

Erysipelotrichaceae_DQ794161 0,015%

Flavobacterium_Nez_16S_OTU267 0,015%

Flavonifractor_EF399591 0,015%

Fusobacteriaceae_Nez_16S_OTU166 0,015%

Fusobacterium_FJ978525 0,015%

Gordonia_Nez_16S_OTU257 0,015%

Haemophilus_parainfluenzae 0,015%

Lachnospiraceae_DQ456379 0,015%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU192 0,015%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU195 0,015%

Lachnospiraceae_Nez_16S_OTU196 0,015%

Lactobacillus_EU464056 0,015%

Lactobacillus_Nez_16S_OTU275 0,015%

Massilia_JX566630 0,015%

Megamonas_Nez_16S_OTU233 0,015%

Microbacterium_EU468057 0,015%

Microbacterium_oxydans 0,015%

Negativicoccus_HQ777147 0,015%

Oscillospira_JN559553 0,015%

Paracoccus_yeei 0,015%

Patulibacter_Nez_16S_OTU280 0,015%

Peptoniphilus_Nez_16S_OTU209 0,015%

Peptostreptococcus_FJ557786 0,015%

Phascolarctobacterium_DQ807939 0,015%

Photobacterium_JX016943 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU168 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU171 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU173 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU174 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU176 0,015%

Prevotella_Nez_16S_OTU185 0,015%

Psychrobacter_JQ775371 0,015%

Rothia_JQ478041 0,015%

Ruminococcaceae_DQ793259 0,015%

Ruminococcaceae_HM326891 0,015%

Ruminococcaceae_HQ815119 0,015%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU197 0,015%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU208 0,015%

Ruminococcaceae_Nez_16S_OTU211 0,015%

Sporosarcina_KC286749 0,015%

Sporosarcina_Nez_16S_OTU221 0,015%

Sporosarcina_Nez_16S_OTU223 0,015%

Staphylococcus_JF194679 0,015%

Staphylococcus_JF221361 0,015%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU187 0,015%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU189 0,015%

Staphylococcus_Nez_16S_OTU205 0,015%

Stenotrophomonas_Nez_16S_OTU227 0,015%

Streptococcus_anginosus 0,015%

Sutterella_DQ801079 0,015%

Sutterella_Nez_16S_OTU163 0,015%

Veillonella_JQ457856 0,015%

Veillonella_Nez_16S_OTU236 0,015%

Veillonella_parvula 0,015%

Xanthomonadales_Nez_16S_OTU226 0,015%

Zhihengliuella_AY289118 0,015%

Corynebacterium_Nez_16S_OTU256 0,000%

Haemophilus_Nez_16S_OTU229 0,000%

Haemophilus_Nez_16S_OTU245 0,000%

Lachnospira_HQ751709 0,000%

Staphylococcus_warneri 0,000%



Le microbiome

• Co-évolution

• Réseau dense d’interactions bidirectionnelles 
avec tous les systèmes du corps humain

• Notre second génome



Comment le microbiome nous 
protège-t-il des infections?

• Compétition pour les nutriments et sites 
d’attachement

• Production de substances antimicrobiennes
• Education du système immunitaire, même à 

distance
• La première étape de beaucoup d’infections est la 

colonisation d’une niche (i.e. intestin, 
rhinopharynx, peau) par un pathogène

• La modification du microbiome qui en résulte est 
appelée dysbiose

















Microbiome et infections virales







Approches thérapeutiques



Transplantation fécale et colite à 
Clostridium

• Colites à C. difficile : rechutes fréquentes

– 10 à 20%

– Après une première rechute : 40 à 60% de risque 
de nouvelle rechute

– Traitements antibiotiques peu efficaces pour ces 
rechutes























Le rôle des médecins

• Respecter et favoriser la diversité du microbiome
– Aspects quantitatifs et qualitatifs du régime 

alimentaire
– Exercice physique
– Vitamine D
– Pas d’interventions médicamenteuses en dehors des 

indications formelles
• IPP
• Antibiotiques

– Probiotiques?
– Analyse « écologique » de l’impact des vaccins futurs?



Le style de vie aurait-il plus d’impact 
sur notre microbiome que sur « nous-

mêmes? »




