FOCUS 8-4

Evolution convergente du microbiome intestinal chez les mammiféres myrmécophages

Figure 8D. Réseau phylogéné-
tique représentant les relations
entre les microbiomes intesti-
naux de différents mammiféres
sur la base de leur composition
taxinomique en bactéries et
archées.
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L'objectif principal est de caractériser et comparer la diver-
sité taxinomique et fonctionnelle du microbiome intestinal
(i.e. I'ensemble des génes des microorganismes) chez les
mammiféres dont le régime alimentaire est composé de
plus de 95% de fourmis et/ou de termites. Les placen-
taires myrmécophages représentent un exemple classique
de convergence évolutive avec I'oryctérope, les fourmiliers,
les pangolins, et le protéle (Delsuc et al. 2002). En termes
d'adaptation, le microbiome intestinal joue un réle majeur et
son évolution chez les mammiféres a été influencée par la
phylogénie des espéces et leur régime alimentaire (Muegge
et al. 2011). L'étude propose de tester une hypothése évo-
lutive majeure sur les mécanismes de convergence du mi-
crobiome liés au régime myrmécophage, en utilisant une
approche de métagénomique environnementale.

A partir d’échantillons fécaux de mammiféres myrméco-
phages et d'espéces apparentées, il s'agit de générer des
données de composition taxinomigque par séquencage
lllumina de code-barres d’ARNr 16S. L'assignation taxino-
mique des séquences et I'analyse comparative des com-
munautés bactériennes seront ensuite effectuées. Des
données métagénomiques a large échelle seront ensuite
générées par séquencage lllumina de I'ADN total pour un
sous-échantillon représentatif d'espéces myrmécophages.
Les séquences assemblées a partir de ces données
métagénomiques seront ensuite annotées fonctionnelle-
ment par des recherches de similitude contre des bases
de données protéiques et fonctionnelles. Ces deux types
d'analyses permettront de caractériser respectivement les
compositions taxinomique et fonctionnelle du microbiome
intestinal de ces espéces.

La premiére partie taxinomique de I'étude a permis d'ana-

Gorille
Orang-outan
5 Chimpanzé

M Herbivores
M Folivores

W Omnivores
M Insectivores
Eléphant

' Rhinocéros B Camivores

Lapin Capibara
lyser 93 nouveaux échantillons fécaux par code-barres
d’ARNr 1685 représentant la diversité des espéces myrmé-
cophages et des espéces apparentées. Ces données ont
ensuite été combinées avec celles précédemment obte-
nues par Muegge et al. (2011). La représentation en réseau
phylogénétique des distances UniFrac entre les différents
microbiomes montre le regroupement des échantillons a
la fois par phylogénie et par régime alimentaire (Figure
8D). Ainsi, on peut distinguer les deux grands groupes
d’herbivores correspondant aux espéces monogastriques
(capibara, rhinocéros, éléphant et zébre) et polygastriques
(girafe, okapi, gazelle et mouton). La figure 8D regroupe
également les especes myrmécophages qui possedent
des microbiomes intestinaux similaires malgré leurs ori-
gines phylogénétiques distinctes. Notamment, le protéle,
une hyéne spécialisée dans la consommation exclusive de
termites, est rapproché de I'oryctérope et des fourmiliers
plutdt que de I'hyéne tachetée qui se positionne avec les
autres carnivores.
Les premiers résultats montrent que les microbiomes intes-
tinaux ont été fagonnés de fagon convergente par la myrmé-
cophagie. Reste désormais a explorer le contenu fonctionnel
en génes de ces microbiomes pour révéler les détails de
cette adaptation convergente et espérer répondre aux ques-
tions suivantes : a quel point les microbiomes intestinaux
des mammiféres myrmécophages sont similaires en termes
de contenu fonctionnel ? Les mammiféres myrmécophages
utilisent-ils des bactéries particulieres pour digérer la chitine
des fourmis et termites grace a des chitinases ? Si oui, les
mémes bactéries ontelles été recrutées de facon indépen-
dante ou bien différentes espéces bactériennes fournissent
les mémes fonctions ?
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