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Projet construit au sein du RMT Fromages de Terroirs 

→ Acquérir des connaissances sur : 

- la diversité bactérienne et fongique abritée par les laits et les fromages des filières AOP

- le fonctionnement de l’écosystème fromager en lien avec les pratiques technologiques

→ Initier l’utilisation des méthodes métagénomiques par les acteurs des filières AOP

besoins des filières de 
pistes innovantes pour 
maintenir in situ une 

biodiversité microbienne 
élevée à fort potentiel 

technologique

questions 
académiques sur la 

diversité microbienne des 
fromages et les traits 

génétiques d’adaptation au 
contexte fromager

• Des questions socio-économiques et scientifiques convergentes

• Objectifs 

Dépôt du projet MetaPDOcheese – septembre 2016 
AO des grands projets de séquençage - France Génomique

Hypothèse : Diversité impactée par la pression sanitaire et l’intensification des pratiques de production



Phase II : Métagénomique de 146 fromages et 

laits et Génomique de 650 isolats fromagers

Etudier l’adaptation de quelques espèces microbiennes 

au contexte fromager : 

Construction d’un catalogue de génomes et de  

protéines avec fonctions annotées

(GenBank, UNITE ..)Enrichissement des BDD 

Isolats 

représentatifs  

des espèces clé 

de voute

Analyses  de génomique 

comparative

Métadonnées (pratiques de 

production, paramètres 

technologiques…)
Facteurs de 

structuration et 

d’adaptation des 

microbiotes

fromagers

+  Leviers 

technologiques

MetaPDOcheese

Cartographier la diversité des communautés microbiennes fromagères 

à l’échelle du territoire français : 

Catalogue d’espèces bactériennes et fongiques et étude de leur 

abondance dans les 44 fromages AOP français en lien avec leurs 

pratiques et la région

Phase I : Métagénétique « des communautés microbiennes »  



Analyses des communautés microbiennes:
Phase 1 

• Bactéries, champignons (moisissures et levures)
• Métagénétique sur 2800 laits et fromages (V3-V4 et ITS2) (> 190 000 

sequences /échantillon)

Phase 2

• Métagénomique sur 146 fromages et laits
• Culturomique et Génomique de 650 isolats d’espèces microbiennes

2800 laits et fromages
- 44 AOP, ~ 10 ateliers /AOP 
- 10 laits + 10 productions (3 fromages / production) / AOP
- 370 laits  et 2291 fromages (cœur et surface en triplicat)

• Une campagne d’échantillonnage sans précédent 

Enquête sur les pratiques de production:
- 100 variables couvrant :
• Origine parmi 11 régions françaises
• Facteurs imposés par l’AOP (topographie, espèce laitière, temps d’affinage…)

• Pratiques d’élevage (alimentation, hygiène...)

• Facteurs conditionnels (saison, type de production, méthode de salage...)

Grand-Est

Hauts-de-France

Normandie

Pays de 
la Loire

Ile-de-France

Bourgogne-
Franche-Comté

Nouvelle 
Aquitaine

Occitanie

Centre-Val 
de Loire

Auvergne-
Rhône-Alpes

Provence-
Alpes- Côte 
d’Azur

Vach
e

Chèvre Brebis



14 2 4 5 7                 9 3 Nombre d’AOPs

Adapted from Monserrat & Mietton, 2014

• 44 AOPs répartis en 7 familles technologiques:

61%
34%

5%

Espèce laitière

vache

chèvre
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7%

Traitement du lait
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Type de production
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Caractéristiques générales 
des échantillons étudiés :

Surface
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• Richesse microbienne des laits (n=370)

1230 espèces 
bactériennes

1367 espèces 
fongiques

Richesse fongiqueRichesse bactérienne



• Le « core microbiote » des laits
Bactéries 
(espèces > 0.1%)

Quelques espèces microbiennes communes aux laits des 
trois espèces laitières : 
Lactococcus lactis, Romboutsia timonensis, Moraxella osloensis, 
Geotrichum candidum, Debaryomyces hansenii

Espèces bactériennes détectées 
dans tous les échantillons de laits 

Espèces bactériennes détectées 
dans < 1% des échantillons de laits

Espèces bactériennes détectées 
dans 50% des échantillons de laits

Prévalence

Seuil d’abondance



Beta-diversité de la communauté bactérienne des laits (BC index)

R2 = 0.132, Pr(>F) 0,001

VacheChèvre

Brebis

AOP 34
AOP 40
AOP 43
AOP 5
AOP 6
AOP 7

Laits de vache de 6 AOP, les plus influencés par l’AOP (N=63) 

R2=0.386, p value < 0.001

• Déterminants de la composition des microbiotes du lait

• L'espèce de ruminant laitier est un facteur déterminant de la 
composition du microbiote bactérien du lait.

Ensemble des échantillons de lait (N=370)

• L’AOP est le second facteur le plus déterminant de la 
composition du microbiote bactérien du lait.



- Lactococcus lactis est partagée entre le lait et le
fromage dans 84% des productions

- Au total, 116 espèces bactériennes différentes
partagées entre le lait et le fromage

- Une majorité des espèces partagées ne sont pas des
ferments

• Contribution des microbiotes des laits aux microbiotes des 
fromages 

⮚Chaque lait est comparé avec le fromage qui en est issu

Espèces partagées avec le lait et les plus 
répandues dans les fromages.

Nombre de productions dans lesquelles l’espèce est : 

partagée entre le lait et le fromage

détectée seulement dans le fromage

→ Près de 15% de la diversité microbienne des
fromages, représentant plus de 60% de l’abondance,
pourrait provenir des laits



820 espèces 

bactériennes

• La composition bactérienne et fongique varie en fonction de la famille 

technologique en surface et au cœur des fromages 

• Richesse bactérienne des 2291 fromages AOP (cœur et surface) 

Richesse bactérienne

Surface Cœur

333 espèces 

fongiques



Exploration du core microbiome :

• Aucune espèce microbienne partagée par tous les
fromages étudiés

• Les espèces les plus abondantes et prévalentes à la surface des fromages

Bactéries 

Champignons 

A l’échelle de la famille technologique :

• Un core microbiome distinct pour chaque famille

• Comprenant principalement des espèces connues
pour être inoculées pendant la fabrication du
fromage (Lactococcus lactis, Lactobacillus,
Lactococcus laudensis, Geotrichum candidum,
Debaryomyces hansenii)



• Correlations entre la diversité microbienne des fromages et les paramètres 
technologiques

Les facteurs les plus significatifs de la diversité microbienne des fromages :

• La famille technologique, le label AOP et les facteurs dépendants de l'AOP (région française, 
durée d'affinage) dans toutes les familles de fromages, en cœur et sur la croûte

• La topographie, les pratiques de soin de la croûte, l’utilisation de planches en bois, la méthode 
de salage dans certaines familles technologiques.

Cœur Croûtes 



Les pratiques contribuant à la structuration du microbiote des fromages :  Communauté 
fongique à la surface des fromages à pâte pressée non cuite (PPNC)

Structuration des profils fongiques selon l’AOP des PPNC

R2=0.543 Pr(>F) 0.001
À sec      Aucun         Lavage     Mixte

Tous les fromages selon la famille technologique
(n=2291; Beta-diversity (BC index); 

R2=0.35, p value < 0.001

Profils fongiques à la surface des fromages 
de l’AOP38 en fonction des soins de croute

R2=0.650, p value < 0.001

Dry         

None          

Brine        

Mixed 

Soin de croûte:
- À sec
- Aucun
- Lavage
- Mixte
- Non renseigné



R2 = 0,156**

Dans la famille des fromages PLCF, l’espèce laitière est un facteur majeur de la 

structuration du microbiote fongique du fromage.

Facteurs de structuration du microbiote des fromages AOP - PLCF 

Beta-diversité de la communauté fongique des fromages PLCF (Bray-Curtis index) 

selon l’espèce laitière

Coeur Surface

R2 = 0,372***



Pour les fromages PLCF au lait de chèvre, l’AOP est un facteur structurant du microbiote bactérien 

mais aussi fongique 

Facteurs de structuration du microbiote des laits et des fromages 
AOP – PLCF au lait de chèvre 

Beta-diversité de la communauté bactérienne (Jaccard index) selon l’AOP

surfaceR2 = 0,246***coeurR2 = 0,297***



Composition en espèces bactériennes des laits et fromages à PLCF
Profil d’abondances relatives = proportion des différentes espèces pour chacun des échantillons.

Les espèces non-majoritaires sont regroupées dans la partie grise « other ».

AOP6 et AOP23: fromages PLCF au lait de 

vache



AOP6 et AOP23: fromages PLCF au 

lait de vache

Composition en espèces fongiques des laits et fromages à PLCF :
Profil d’abondances relatives = proportion des différentes espèces pour chacun des échantillons.

Les espèces non-majoritaires sont regroupées dans la partie grise « other ».



• Conclusions – Phase 1 

MetaPDOcheese, une étude à grande échelle qui a fait la lumière sur :

• Un core microbiome spécifique au sein de chaque famille technologique - en accord avec le concept de
"types de microbiome fromager" (Wolfe and Dutton, 2014; Reuben et al., 2023)

• Une grande diversité d'espèces microbiennes indigènes dans les fromages, dépassant les cultures
microbiennes connues pour être ajoutées pour la fabrication des fromages (Bulletin de la FIL N° 495/ 2018 : 95

espèces bactériennes et 40 espèces fongiques)

• Des profils microbiens façonnés principalement par les facteurs AOP et dépendants de l'AOP comme la
région de production et les pratiques d'affinage pour les fromages, ainsi que les espèces animales, la
zone géographique et les pratiques d'élevage pour les laits

Mise en évidence de la contribution de la biogéographie et du savoir-faire spécifique à l'AOP dans la
formation du microbiote des laits et des fromages AOP

Irlinger et al., 2024



Métagénomique :
146 métagénomes

* 137 Fromages 
115 surfaces et 22 cœurs

* 9 laits 

• Perspectives – Phase 2 du projet  : 

Réseau d’associations microbiennes dans les 
fromages à partir des données métagénétiques

Taille des nœuds : abondance relative maximum dans 1 échantillon 
Couleur des nœuds : phylum 
Couleur des liens : valeur de la corrélation (rouge pour les associations négatives,
vert pour les associations positives)

PLN model

Espèces hyperconnectées et centrales, sélectionnées

Métagénomique de fromages et de laits  et 
Génomique d’isolats d’espèces ciblées 

Culturomique et Génomique 

* 373 génomes bactériens: 
Halomonas, Psychrobacter, 
Glutamicibacter, Pseudoalteromonas, 
Corynebacterium,

Brachybacterium

* 275 génomes fongiques :
Candida anglica, Kazachstania unispora, 
Debaryomyces sp., Diutina catenulata, 
candida sake 

Bactéries

Fongiques



MetaPDOcheese, Phase 2 :

● Complémentarité de la culturomique et de la métagénomique, permettant de reconstruire des

génomes de bactéries endogènes et d’identifier au moins 16 nouvelles espèces à décrire

(Vreelandella, Brevibacterium, Arthrobacter, …)

● Exploration du Potentiel fonctionnel de ces microbiomes avec la mise à disposition d’un

catalogue de protéines propre à l’écosystème fromager français et couvrant l’ensemble de la

diversité taxonomique. Projet HaloGene; Gardon et al., papier 1 en cours d’écriture

Ex : acquisition du fer à partir des données métagénomiques et génomiques pour comprendre le rôle

de ce processus dans la structuration des communautés microbiennes fromagères

● Collection de souches microbiennes avec génomes séquencées pour comprendre leur capacité

à s’adapter et à coloniser l’environnement fromager

Ex : Halomonas (Vreelandella) Projet HaloGene; Gardon et al., papier 2 en cours d’écriture

Candida anglica Neuvéglise et al., 2024, Food Microbiology

Kazachstania unispora Neuvéglise et al., papier en cours d’écriture

Perspectives

Thèse ABIES_MiCA – Sibylle Tabuteau (2022 -2025) 

Présentation des résultats le 4 juin 2025 – webinaire/ maison du lait, Paris  
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