Analyse de la diversité microbienne par séquencage
massif



Importance de la biodiversité microbienne

Milieux naturels
= Cycle du carbone, de l'azote...
= Climat

Biotechnologies

= Agroalimentaire

= Sante

* Energie renouvelable

= Développement durable




Méthodes d'étude de la biodiversité

La microscopie

= Caracteéristiques morphologiques spécifiques
= Repose sur l'expertise de taxonomistes




Méthodes d'étude de la biodiversité

La microscopie

= Caracteéristiques morphologiques spécifiques
= Repose sur l'expertise de taxonomistes

L'approche moléculaire

= Etude de la diversité génétique des espéces
= Acceés a la diversité des organismes non cultives

— Séquencage des communautés microbiennes




Production des séquences
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Shotgun

TCAGGTTAATCGGG
TGACTTTGCATAGG
TGACTTTGCATGGG
TTTTTGGCGGTTAA

Séquences



Production des séquences

Séquencage classique

= Quelques centaines de séquences




Production des séquences

Nouvelles technologies de sequencage « NGS »

= Colts reduits
= Rapides
= Des millions des sequences

Séquencage classique

= Quelques centaines de séquences

e i p i arsmnnm n = @ TCAGTGAACCCAGTCAGTGAAC
AAACAAGTTAATAAACTAAAACTTTCAACTAAAACTTTCA
TGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGATGAAGAACGCAG
GTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAAAGAATTCAGTGAA
GAACGCACATTGCGCCCCTTGGTATTCCCCCTTGGTATTC
TGTTCGAGCGTCATTTCAACCCTCAAGTTCAACCCTCAAG
TGGGCTCCGTCCTCCACGGACGCGCCTCACGGACGLCGCCT
AGGAAGGACCATAAAACTCCAGTCAGTGAACTCAGTGAAC
AAAC AAACAAGTTAATAAACTAAAACTTTCAAAACTTTCA
TGGT TGGTTCTGGCATCGATGAAGAACGCAGAGAACGCAG
GTAAGTAATGTGAA TCAGTGAATTCAGTGAR
GAACGAACGCAC ATTCTTGGTATTC
TGTTTGTTCGAG TCAAGACCCTCAAG
TGGGTGGGLTCC ZGCCTGACGCGCCT
GGTGGGTGEGECGT AGTACGCGTAGTAG
TTGGTTGGAGCG CCGGACCCGCCGGA
TAT T TAT TT.CTE ATCATTCGGATCAT
AAGGAAGGTAAG CGCTCECTTCCGCTE
CTGGCTGGGTGC 7}L TGGGTGTGLCTGGGT
TTGCTTGCCTTA . SGCATGAGGGGCAT
TTGGTTGGCCLCG CGGGCCGTTCGGGC
CGCACGCATCTG ¥ 56CGTIGACCGGCGT




Limitations et enjeux des NGS : Volume des données

Enjeux bio-informatiques

s : \ Gérer des fichiers de grande taille
Informa,tlon Ressources de calcul importantes
Explosion
4 AVolme | A Applications adaptées a la taille des données
I Applications adaptées aux utilisateurs biologistes

Production des données : 25 %
Traitement des données : 75 %




Limitations et enjeux des NGS : Traitements

Problemes

Nécessité d'avoir des notions en programmation
Dépendance des ressources

Difficile de garder une trace (Quelle était l'étape 2 ?)
Difficile de répéter / reconfigurer

Difficile a partager / publier



Objectifs

= Gestion des données produites en
masse par les biologistes

= Développement d'outils et de stratégies d'analyse adaptés
Organiser les données
Extraire les connaissances

= Visualisation et interprétation des résultats Science

AVAAAS




Séquences, micro-organismes et communautes
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Qui sont-ils ? Combien sont-ils ? Que font-ils ?
mmm— Espéce 1 10 Fonction 1
— Espeéece 2 11 Fonction 2

Espece 3 12 Fonction 3
mess—— Espeéce 4 12 Fonction 4
Espece 5 14 Fonction 3
— Espéece 6 10 Fonction 1



