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Caracteristigues du mycobiote et du microbiote
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Importance du dialogue interrégne lors d’un phénomeéne

d’exacerbation
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Mucoviscidose et infections

v' Maladie génétique d’évolution fatale la plus fréquente dans les populations caucasiennes

v Incidence de 1/2500 a 1/4000 dans les populations caucasiennes

v"  Maladie autosomique récessive : mutation du géne codant pour la protéine CFTR (Cystic
Fibrosis Transmembrane conductance Regulator)

4 )
F Tableaux cliniques ﬁ
dominés par des
infections pulmonaires : / \
= Approche culture | ) * Approche par NGS (Next- OBJECTIFS :
microbiologique Generation Sequencing)

Pyroséquencage — Roche 454 v’ Caractériser le micro/mycobiote
pulmonaire des patients atteints

i’ | [ | | de mucoviscidose

L J v' Lien avec leur état clinique ->
= - 33 patients (17 Exa / 16 NON-Exa) phénomene d’exacerbation
ds)‘(::)‘::tt:rl‘a)'::ms Milieu de culture - Communautés bactériennes v" Etudier les interactions
(Greengenes v13.8) et fongiques \bactéries — champignons /
A \ (Unite v12.11)




Diversité microbienne et etat clinique

v" Diminution de la richesse bactérienne associée a
une diminution du VEMS1
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Figure 1 : Diversité et affiliation taxonomique bactériennes en fonction
du VEMSL1.

a) indice de diversité alpha (Chaol) des microbiotes bactérien (test
Fisher) ; b) Bray-Curtis ACP (beta-diversité) pour les 3 groupes de patients
(test ANOSIM)

v’ Pas de différence significative de la diversité fongique en

fonction de I'exacerbation
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Figure 2 : Affiliation taxonomique fongique lors d’exacerbation ou non.



Dialogue interregne : modele écologique Climax - Attack

___________
- ~~
/////
~
S
~

Fusam

R
~ -
\\\\\\\\

_______
- ~
/’ ~\

L@Dpia C mn@ophaga / Pe@limn

p«i& ju:lalleschern
C @ ella

@? Moteritﬁ“sq:

La::hno:@mbaculmn

~
~
________

‘vk@wﬂa
Grm@are].la. 1

oS

A_lphoba cteria

o
’ B@idi:{

Cam bacter

_ \ Pm@u cteria /
Psen ofim. 2 !

4

-
S

Interactions bactériennes avec les trois principaux genres
fongiques

Trois paires de microorganismes dont 2 impliquent des
champignons environnementaux

v Modeéle Climax-Attack :

1. La population Climax, composée des populations
microbiennes persistantes et présentes au cours de
périodes stables. Elle s’adapte aux réponses
immunitaires de I'hbte.

2.

La population Attack, plus virulente et transitoire,

composée d’agents pathogenes et associée au
phénomene d’exacerbation.

Figure 3 : Représentation graphique du dialogue entre les communautés bactériennes et fongiques a partir d’'une matrice de corrélation. Les bactéries
sont représentées par des cercles verts et les micromycétes par des cercles bleus. Les lignes grises relient les cercles présentant une corrélation positive et

les lignes rouges une corrélation négative.




Dialogue interregne : modele Climax - Attack

(a) Environmental exposure or micro-

\ . ST aspiration (salivary or gastroesophageal
v' Modeéle Climax-Attack decliné a 'arbre T SeRGNEHE) DaFHEiaats to EFPE

respiratoire occurrence

Lors d’exacerbation Stable state - Climax population FEV1 Age Acute exacerbation - Attack population

v Population Attack : exposition y
environnementale aux bactéries, virus et Stenotrophomonas ( Climax populati

micromycétes Achromobacter g —
v Population Climax : o \ Viruses
» . : Attack population

- Réinstallation de la population Pseudomonas Haemophilus
Climax antérieur a I'exacerbation ' (c) Selection Staphylococcus

- Nouvelle population Climax s - New -

cedosporium , . filters
composée d’autres micro- pesodaliasharia: Climax population Streptococcus
organismes tels que Pseudomonas complex - Anaerobes
sp. ou Scedosporium sp. Malassezia
Aspergillus

= plus résistants et capables de

colonisations chroniques délétéres pour m
la fonction respiratoire '

Climax population -

Ornithine biosynthesis, Putrescine potn .'.-‘vli,ﬂ\

A ’ J
Nitrogen waste management, Increase in pH

Sugar fermentation, Production of aming ocids

Decrease in pH




Je suis disponible pour
toutes questions
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Merci pour votre attention




