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Vers endogés : Allolobophora chlorotica Aporrectodea caliginosa
Abondance +++ ---

Acetylcholine estérase - ---

Récupération +++ ---

Poids → ↓

Activité excavatrice +++ ---

Sols préférés Sableux et argileux Argileux

Racine

CO2

H2O
O2

M.O.

Rejet
H2O, O2

Rejet

Parathion éthyl

Pesticides

è Tolérance et détoxification des sols : un rôle pour le microbiote intestinal du vers de terre ?
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4 j 7 j 12 j0 j

2 sols
2 espèces de Ver
2 doses (témoin/pesticide)
7 jours d’exposition
4 réplicats
=> 256 vers

Une experience en microcosme...

4 compartiments étudiés:
- Sol 
- Turricules
- Turricules frais
- Intestins
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§ Extraction d’ADN environnemental

§ Amplification par PCR
ØMarqueurs taxonomiques universels

§ Séquençage d’amplicons à haut débit Illlumina Miseq 2 x 250 pb

4

...& une approche de métabarcoding moléculaire pour caractériser la diversité microbienne 
(16S et ITS) dans les sols, les turricules et les intestins…
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+ PCR quantitative



Reads R1/R2 

• 2 x 271 .fastq

Appariement 

• VSEARCH
• 271 .fastq .log
• 89,2%
• ITS R1

Démultiplexage

• CUTADAPT
• 271 .fas .qual

.log
• 55,7% 16S et 

28,3% ITS

• VSEARCH
• 271 .fas
• < 1% 16S et ITS

Déréplication 
globale

• VSEARCH
• 2 .fas
• 71,3% 16S et 

44% ITS

Clusterisation

• SWARM
• 2 .struct .swarms 

.stats .fas
• 39,5% 16S et 

9,4% ITS

Filtrage  longueur 
>32 pb

+ base ambigüe

• VSEARCH
• 2 .uchime
• 36,8% 16S et 

80,2% ITS

Assignation 
taxonomique

• VSEARCH
• 2 .table
• 99,9% 16S et 

78% ITS

Filtrage OTUs

• Ptyhon
• 2 .table
• 1,3% 16S et 

14,4% ITS

Détection 
non-chimère

… Avec son pipeline bioinformatique & biostatistique
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è Présence des vers = abondances microbiennes ↗ et diversité micro-eucaryote dans le sol G4 ↗

Sol



Intestin
Rhodococcus maanshanensis
Pseudarthrobacter sp.

Dominant MOTUs
(Actinobacteria)
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è La diversité bactérienne (16S) du microbiote intestinal est restreinte, dominée par 2 MOTUs.
è Le microbiote intestinal de A. caliginosa est plus diversifié que celui de A. chlorotica.
è La diversité micro-eucaryote (ITS) est importante, ressemblant à celle du sol dont les vers se nourrissent.
è Pesticide = diversité micro-eucaryote ↗
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è Les communautés microbiennes des turricules frais (12j) se distinguent clairement de celles du sol et des 
turricules recolonisés (4&7j), ainsi qu’entre les 2 espèces de vers.

12j4&7j

12j

4&7j

12j

12j4&7j

4&7j



Turricules
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è pesticide = importante réduction de l’abondance microbienne (Ab) en particulier dans le sol G4.
è Signes distinctifs des turricules de A. caliginosa (cali) / A. chlorotica (chloro), dans le sol KTN :

- abondances bactérienne + élevée
- diversité bactérienne + faible
- abondance de micro-eucaryote + faible dans le sol control
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Turricules
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Analyse d’abondance différentielle (AAD)
Sol - turricule

+-
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è L’AAD permet de distinguer les taxons bactériens utilisés comme ressource nutritive,
de ceux dont l’abondance est stimulée dans les déjections. 

è Pesticide = diversité des bactéries digérées ↗
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En conclusion …

è En vivant dans leur nourriture (le sol) les vers de terre n’ont pas besoin d’un microbiote intestinal complexe !

è Leur régime alimentaire est sélectif et concerne surtout la flore bactérienne du sol.

è Ils stimulent de manière générale l’abondance des microorganismes dans leurs déjections
et de manière spécifique certains taxons bactériens : les effet du mucus intestinal ?

è Les bactéries digérées sont plus diversifiées avec le parathion ! Une relation avec:
- l’inhibition de l’acétylcholinestérase ?
- la transmission du signal nerveux ?
- les contractions intestinale ?

è Le microbiote intestinal des vers de terre : des perspectives pour l’écotoxicologie et une agriculture durable ?
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