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Projet construit au sein du RMT Fromages de Terroirs Fromages deTerroirs

® Des questions socio-économiques et scientifiques convergentes

-
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L —

Hypothese : Diversité impactée par la pression sanitaire et I'intensification des pratiques de production

besoins des filieres de guestions

pistes innovantes pour académiques surla
maintenir in situ une diversité microbienne des

biodiversité microbienne fromages et les traits

elevée a fort potentiel génétiques d’adaptation au
technologique contexte fromager

® QObjectifs
— Acquérir des connaissances sur :

- la diversité bactérienne et fongique abritée par les laits et les fromages des filieres AOP
- le fonctionnement de I’écosystéeme fromager en lien avec les pratiques technologiques

- Initier l'utilisation des méthodes métagénomiques par les acteurs des filieres AOP

~ FRANCE
GENOMIQUE

» Dépot du projet MetaPDOcheese — septembre 2016
AO des grands projets de séquencage - France Génomique




MetaPDOcheese Mtw

Q ) , U , . .
Isolats ‘Phase | : Métagénétique « des communautés microbiennes »
représentatifs
des espéces clé Cartographier la diversite des communautes microbiennes fromagéres
de voute a I’échelle du territoire francgais :

Catalogue d’espéeces bactériennes et fongiques et étude de leur
abondance dans les 44 fromages AOP francais en lien avec leurs
pratiques et la région

:’ Métadonnées (pratiques de
| production, paramétres
| technologiques. ..)

Phase Il : Métagénomique de 146 fromages et
i dnomi isolats fromager

Etudier I’adaptation de quelques espéces microbiennes
au contexte fromager :

Construction d’un catalogue de génomes et de
protéines avec fonctions annotées

Facteurs de
structuration et
d’adaptation des
microbiotes
fromagers

+ Leviers

Analyses de génomique technologiques

comparative

Enrichissement des BDD (GenBank, UNITE ..)
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2800 laits et fromages (i ) \i

—_—_———_———— —_————_—_——

4!
- 44 AOP, ~ 10 ateliers /AOP ——

- 10 laits + 10 productions (3 fromages / production) / AOP
- 370 laits et 2291 fromages (cceur et surface en triplicat)
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Enquéte sur les pratiques de production:

\
>
- 100 variables couvrant : o i
e Origine parmi 11 régions francgaises |

|
|
|
|
|

e Facteurs imposés par I’AOP (topographie, espéce laitiére, temps d’affinage...)
* Pratiques d’élevage (alimentation, hygiéne...)
e Facteurs conditionnels (saison, type de production, méthode de salage...)
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Phase 1 |
T T T T T T oo oo oo smo o omm oo 1
| Bactéries, champignons (moisissures et levures) I
1 * Métagénétique sur 2800 laits et fromages (V3-V4 et ITS2) (> 190 000 : |
| _ sequences /échantillon)  _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ _ ___ _____ )
|

Phase 2 |

|
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Hauts-de-France ——
: A,
Normandie

Pays de
la Loire

Centre-Val

de Loire

Nouvelle
Aquitaine

Occitanie

MétaPDOcheese :

lle-de-France
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Provence-
Alpes- Cote
d’Azur



® 44 AOPs répartis en 7 familles technologiques:

m Main ingredient

- o MétaPDOcheese :
Caractéristiques générales

des échantillons étudiés :
Espéce laitiere

lactic mixed and
coagulation guting enzymatic
(slow coagulation) . cutting, g
. 5§‘;‘§;§,,'§},,',°" s Coagulation ®mvache
by gravity pressing, u Chévre
l * * pressing heating .
lactic curd soft curd blue cheese pressed/semihard pressed cooked = brebis

uncooked cheese cheese

! ! | l l ”””””””” Traitement du lait

washed rind or  semi-hard / Aging
bloomy rind washed rind bloomy rind washed rind internal mold surface mold hard cheese

Hcru
m pasteurisé

Technological .,
I 8 EE I A EE B3 i e
® microfiltré

m NA

Surface .
- O e Type de production
W s {rﬁ;‘r}i, Ceeur m fermier
5 C:edr VRIBAUT/CNIEL Nombre d'AOPS

laitier cru

Adapted from Monserrat & Mietton, 2014 = |aitier traité

thermiquement
mNA




® Richesse microbienne des laits (n=370) o R

R Milk

Species

Firmicutes

Lactococcus lactis A e
Lactococcus mult. species A
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus A
Lacticaseibacillus mult. species A
Leuconostoc mult. species A
Leuconostoc pseudomesenteroides A
Streptococcus thermophilus A
Staphylococcus epidermidis
Staphylococcus simulans e
Romboutsia timonensis ®
Eubacterium tenue e

Other Firmicutes

Bacteroidetes

Bacteroidetes

Proteobacteria

Moraxella osloensis ®

Serratia quinivorans e

Serratia mult. species e
Acinetobacter johnsonii @
Vulcaniibacterium thermophilum e
Other Proteobacteria
Actinobacteria

Brevibacterium aurantiacum A
Corynebacterium variabile A
Corynebacterium casei A

Other Actinobacteria

Other

Other
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1230 especes 1367 especes
bactériennes fongiques
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® Le « core microbiote » des laits

Bactéries 5,00
(especes > 0.1%)

MétaPDOcheese :

Prévalence

Espéces bactériennes détectées

100 % _ dans tous les échantillons de laits
80 %
60 % Especes bactériennes détectées

4 ::| 0 . : :
40 % dans 50% des échantillons de laits
20 Ofﬂ \ Vé . Vé Vé

Especes bactériennes détectées

0 % _ dans < 1% des échantillons de laits

Quelques espeéces microbiennes communes aux laits des

trois especes laitieres :
Lactococcus lactis, Romboutsia timonensis, Moraxella osloensis,
Geotrichum candidum, Debaryomyces hansenii

Seuil d’abondance



x| ® Déterminants de la composition des microbiotes du lait :
B ] ) e ] ) MetaPDOcheese
j Beta-diversité de la communauté bactérienne des laits (BC index) Ss :

Ensemble des échantillons de lait (N=370)
: * L'espece de ruminant laitier est un facteur déterminant de la

Ché . : ] [ .
= composition du microbiote bactérien du lait.

NMDS2

* L’AOP est le second facteur le plus déterminant de la

— aop3s COmposition du microbiote bactérien du lait.

~ AOP40

— AOP 43
— AOP6

. AOP7

R2=0.386, p value < 0.001

NMDS1




® Contribution des microbiotes des laits aux microbiotes des .
fromages MétaPDOcheese

O 00 Espéeces partagées avec le lait et les pl

> Chaque lait est comparé avec le fromage qui en est issu répandues dans les fromages.

) Lactococcus lactis (2) -
Lacticaseibacillus mult. sp. (17) 4
Leuconostoc mult. sp. (7) -

_ Enterococcus faecalis (47) -
Lactiplantibacillus mult. sp. (22) -
Lentilactobacillus parabuchneri (44)

- Lactococcus lactis est partagée entre le lait et le Lacticealbaciliue Mot sb. (60) -
. Leuconostoc pseudomesenteroides (11) N
fromage dans 84% des productions SEeD SR ouartlecorn 120

Hafnia lObesumbacterium (28) 1
Brevibacterium aurantiacum (16) -

Streptococcus thermophilus (5) 4

Bifidobacterium mult. sg, (128) -

. , . . , Corynebacterium variabile (10)

- Au total, 116 espéces bactériennes différentes Bredisten ) -
, I I . I f 1 La‘/ctogogcuilmuét. sp. F}}gj B

evilactobacillus brevis -

partagees entre le lait et le Tromage Shigells mult. sp. (113) -

~ Serratia mult. sp. (62) 4

Brachybacterium tyrofermentans (29)

Glutamicibacter mult. sp. (23) 4

Brevibacterium aurantiacum (36) -

Latilactobacillus curvatus (39) 4

Enterococcus mult. sp. (99) 4

. ey s \ / Brachybacterium massiliense (40) =

- Une majorité des especes partagées ne sont pas des Enterococcus italicus (143) -
Corynebacterium casel (24) -

Pseudomonas mult. sp. (73) 4

fe rments Corynebacterium casei (53) -
~ Psychrobacter pulmonis (182) 4

Microbacterium gubbeenense (63) 4

Lactococcus lactis (8) 4

Psychrobacter mult. sp. (157) 4

Lentilactobacillus mult. sp. (98)

Pseudomonas helleri (30) 4

= Pres de 15% de la diversité microbienne des R S e -
L, Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus (9) ]

) (0] ) Hafnia paralvei (85) -
fromages, représentant plus de 60% de I’abondance Skaphylococeus chicmoganes (€01

Cormepacterut AT T, (127
° ° ° orynebacterium terpenotabidum “
pourrait provenir des laits Leuconostoe muit. sp. (106) 1
) Hafnia paralvei (186)

~ Latilactobacillus curvatus (285) -

LO/go/actobaciIlqs coryniformis (289)

orynebacterium crudilactis (622) -

Carnobacterium maltaromaticum (78) 4

| ]

100 200 300  40C

o

Nombre de productions dans lesquelles I'espéce est :
|:| partagée entre le lait et le fromage

O détectée seulement dans le fromage



étaPDOcheese

® Richesse bactérienne des 2291 fromages AOP (cceur et surfacep) M

G e G 5950V B HYSE B
bactériennes — Sy R il A

' Rind Core

Richesse bactérienne

Firmicules
Lactococeuslachis ae
Lactococeus mult. species A

Lactobaciilus delbrueckii subsp. buigaricus A
Laclicaseibacilius muit. species A
Leuconosfoc mull. species A

Leuconosfoc pseudomesenteroides A
Sireplococcus thermmophiius A
Staphylococcus epidermidis e

Staphylococcus simulanse
Romboulsia imonensis e
Eubacierium lenue e

Other Firmicutes
Bacleroide
Bacteroideles
Proleobacleria

Movaxella csloensis e

Serralia quinivorans e

Serratia mult species e
Acinetobacter johnsonii e
Vulcanmiibactenum thermophilum e
Other Protecbactena
Actinobactena

Brevibacterium aurantiacum A

80 4

P
>les

60

TH L bbby

T T T T T T T T T T T T T T
PMCL PPC PMCFPPNC PPS PLCF PLCL PMCL PPC PMCFPPNC PPS PLCF PLCL

Bacterial richness

Technological Family B Corynebactenum variabile a
B Corynebactenumcasel &
S u rfa ce C@ ur B Other Actinobacteria
Other
B Cther

()] 333 espéces

fongiques

« La composition bactérienne et fongique varie en fonction de la famille
technologique en surface et au coeur des fromages




Les especes les plus abondantes et prevalentes a la surface des fromages :
MétaPDOcheese

o0 il

Bactéries |>$ e

Lactococcus lactis (2)

Leuconostoc mult. sp. (7)

Lactococcus mult. sp. (13) =

Leuconostoc pseudomesenteroides (11) =
Lacticaseibacillus mult. sp. (17) =
Enterococcus faecalis (47) =

Prevalence at
dect. threshold

100 %
80 %

Lactiplantibacillus mult. sp. (22) = 60 %

Enterococcus mult. sp. (99) = 2
Brevibacterium aurantiacum (16) =

Hafnia | Obesumbacterium (28) = 40 %

Brachybacterium tyrofermentans (29)
Hafnia paralvei (85)

Brachybacterium massiliense (40)
Serratia mult. sp. (49)

Staphylococcus equorum (18)
Halomonas sp1 (88)

Glutamicibacter mult. sp. (23)
Latilactobacillus curvatus (39)

Hafnia | Obesumbacterium (403)
Psychrobacter aquimaris (25)
Corynebacterium terpenotabidum (122)
Streptococcus thermophilus (5)
Halomonas glaciei (58)
Corynebacterium variabile (10)
Lactobacillus helveticus (26)
Psychrobacter celer (141)

Marinomonas foliarum (168)
Brachybacterium mult. sp. (225)

Vibrio mult. sp. (95)
Pseudoalteromonas prydzensis (67)
Microbacterium gubbeenense (63)
Corynebacterium casei (24)
Staphylococcus xylosus (41)
Marinilactibacillus psychrotolerans (92)
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus (9)
Halomonas mult. sp. (111)

Vibrio litoralis (788)

Sphingobacterium sp4 (105)

Senegalia sp. (70)

Pseudoalteromonas spl (273)
Lactobacillus delbrueckii subsp. lactis (21)
Halomonas mult. sp. (32)
Corynebacterium nuruki (52)
Brevibacterium jeotgali (150)
Brachybacterium paraconglomeratum (174)
Bavariicoccus seileri (142)
Alkalibacterium gilvum (112)

. 20 %
0%

Exploration du core microbiome

* Aucune espéece microbienne partagée par tous les
fromages étudiés

A I’échelle de la famille technologique

* Un core microbiome distinct pour chaque famille

0.1

cxsmeati el ) ' ‘ * Comprenant principalement des espéces connues

Champlgnons C“i:”"d'funga'spedes pour étre inoculées pendant .Ia fabrication. du

g o — fromage (Lactococc.us lact/.s, Lactoba.CIIlus,
Lactococcus laudensis, Geotrichum  candidum,
Debaryomyces hansenii)

Debaryomyces hansenii (2) =
Yarrowia lipolytica (12) =
Debaryomyces mult. sp. (6) =
Kluyveromyces marxianus (11)
Candida mult. sp. (17)

Diutina catenulata (5)
Saccharomyces cerevisiae (30)
Pichia | Suhomyces (38)
Torulaspora delbrueckii (32)
Candida parapsilosis (15)
Scopulariopsis mult. sp. (18)
Candida zeylanoides (19)
Wickerhamiella pararugosa (37)
Scopulariopsis flava (10)

Mucor lanceolatus (28)
Wickerhamiella mult. sp. (20)
Penicillium mult. sp. (3)
Geejayessia sp. (36)

Fusarium domesticum (9)
Debaryomyces macquariensis (23)




® Correlations entre la diversité microbienne des fromages et les parametres
technologiques MétaPDOcheese

Coeur

Croltes

Total | | PLCF
n=2291

Total
n=2291

oo {@ @] |0 ® PO @@ OO |pvalue
Technological family - . . Technological family - . . e <005
Frenchareai@® @ | | ©® @ French area{ @ @ OO0 . oo
Ripening time1 @ @ || ® o Ripening time{ @ @ X ]
Topography 1@ @ || ® ® Topography1 @ @ o0
Nairy cnociac o . 20 6.8 Dairy spacies @ 4 ey R
Rind treatment{ @ @ | | ® @ o0 o0 C X I X ) Rind treatment{@ @ || ® @ o0 o0 00 00 e o
Wooden support{ @ @ || ® [ N ] e o 0O Wooden support1 @ @ | | ® | N e o 00 @ o
Salting methods1 @ @ | | ® @ 00 00 00 00 Salting methods1 @ @ || @ @ o0 00 00 00 @ os
Relative humidity of ripeningroom{® @ || ® © | @ @ | ® @ O | 0O@® |® ¢ ® ® Relatve humidity of ripeningroom 1 ® @ || o | O @ O Q|| ® 0 @@ o o0 O . 08
Milk treatment{ ® @ e 00 ' X ] ' AN X ) Miktreatment{ ® ® || o ® || @ @ o0 e o 00
Temperature of ripeningroom- « @ || o ¢ | @ @®| © | 00| ® ©| | 0O @ O Temperature of ripening room+{ ® @ || ® o o0 00 00 00 oo
Productiontype{ ® @ || @ @ o 00 00 00 o0 00 Productiontype{® ®||® o | @ | 0@ @ ©® @ ® o o|| ® ©||Parameter
Season{® @ || ® o || @ (N ] | IaN B EER N ] Season{ ® e || @ ® @ o 0 o o 0o ® PDO level
R IR EEICE SR SRR SR K] e R I A AL I IR
Microbial counts{ & @ || ® o || ® ( N AR & BEY ) (B BN N ) Microbial counts- @ @ || » @ || ® @ [ ) oo o0 0o o Cheese lovel
o \\)QQ\ C}Q){\"Z\)(\Q\ &Q\\Q"\\)(\Q\ 6@\\'3\'\\)0@ C}Q{\"}:\\)(\Q\ &e‘\\@"\\)&b\ 6\@;\{1)(\\ K @{\fi\)(\\ c}e‘\"}:\ \)(@ d\gk\z\)(\ c‘}@((i’\\)gcb\ c}e’\\(‘f\\)@ 6\0&"\\)(\ c‘}@{\'t\’\\)&b\ c‘.-\e;\\(i)‘\\ 6\@;\1}(\\
& J i < S i < o @ < > i i < i i

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

La famille technologique, le label AOP et les facteurs dépendants de I'AOP (région francaise,
durée d'affinage) dans toutes les familles de fromages, en coeur et sur la cro(te

La topographie, les pratiques de soin de la crolte, I'utilisation de planches en bois, la méthode
de salage dans certaines familles technologiques.



Les pratiques contribuant a la structuration du microbiote des fromages : Communauté
fongique a la surface des fromages a pate pressée non cuite (PPNC) MétaPDOcheese ;

Tous les fromages selon la famille technologique

NAages Sel¢ Profils fongiques a la surface des fromages
(n=2291; Beta-diversity (BC index);

de I’AOP38 en fonction des soins de croute

. R2=0.35, p value < 0.001
1.0- — -
Chrysosporium_spd
0.5 . Debaryomyces hansens
. Debaryomyces macquanensis
. Debaryomyces psychrosporus
o H Debaryomyces_Group coudenti_vindob
N - Fusarium domesticum
-0.5 g || Peniclium_Group_camemberti_casedul
: N | = B Pecicium_Group cavermicola_soitum
= ! Penicilium_Group hirsutum_italicum_re
_1.0-

B scosariopsis tava

050 ||
. ® e -
L J @ = -
) 3 I
® Scopulariopsis_Geoup_africana_candida
1.0 0.5 0.0 0.5 1.0 I Sphaerosporium equinum
II. Muti-atfiiation
Uniknon
|
| |- -

Structuration des profils fongiques selon I’AOP des PPNC y

1,759 —__—-- Orher
R2=0.543 Pr(>F) 0.001 5 .
(>F) Asec Aucun Lavage Mixte
AOP /—ff_’_‘_“‘-\
- = oo T S Soin de crofite:
-+ AOPR2 L . 7 N
3 1 + sem T — - Asec
% PLR . /// o B / 1
.00+ + AOP40 " g e e R - Aucun
— . - ACP42 % . 4_4_{(// B
— o — v - Lavage
0,254 ~r - Mixte
SN - Nonrenseigné
L | , | R2-0.650, p value <0.001 —
0.8 0.3 0.0 03 25




Facteurs de structuration du microbiote des fromages AOP - PLCF -

Beta-diversité de la communauté fongique des fromages PLCF (Bray-Curtis index)
selon I’espece laitiére

Coeur Surface
R2 = 0,156** R2 = 0,372*** .
“w, .:.'.‘- L = i
—_ . ® - 3 - _ "ﬁ:.
E ":;:':& . [ E -.r: -'
o #0 $ = 0.2 0 :'.J =
w ., 5 :",.. .
- z o -
% . : .'. . .‘.:
’ - ., 0.0 \Y Pate ]
- ‘.,
0.50 . .

0.25
Axis.1 [39.3%] Aot [54?3’?4
I5. A )

Dans la famille des fromages PLCF, I’espéce laitiére est un facteur majeur de la
structuration du microbiote fongique du fromage.




Facteurs de structuration du microbiote des laits et des fro"]/ﬂﬂﬁﬁeese‘
AOP — PLCF au lait de cheévre

Beta-diversité de la communauté bactérienne (Jaccard index) selon FAOP  |({>.%

R2 = 0,297*** coeur R? = 0,246 surface

Axis2 [6.4%]
=

§888%8883888
d8gSSIZZEER 2

LI TN R TR TN A T Y T )

050 025 000 025 ; 025
Axis1 [B.4%] Axis.1 [B.7%%]

Pour les fromages PLCF au lait de chevre, PAOP est un facteur structurant du microbiote bactérien
mais aussi fongique




Profil d’abondances relatives = proportion des différentes espéces pour chacun des échantillons. | MetaPDOcheese
Les especes non-majoritaires sont regroupées dans Ia partie grise « other ». :

Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur

AOP10 AOP‘IZ AOP13 AOP14 AOF’15 AOF’1E AOP‘IT AOP2 AOP21 AOF’23 AOP26 AOP27 AOPB AOPS

| .l ‘

Composition en especes bactériennes des laits et fromages aﬁ

0.75 ||
0.50 I

O Cco
I o © 0
'y N " | o |
o L
| III | s “ || Iq" |I '\n'“l -lh /] h |.nMLI'|L’ il II[! | . -| 1 ’lll I“
Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait )
AOP10 AOP12 AOP13 AOP14 AOFP15 AOFP186 AOP17 AOPZ AOP21 AOP23 AOP26 AOF’Z? AOP6E AOPQ SpeCIes
1.00 B —.- 1 F=ggif = ._ I* Lacticaseibacillus Group casei paracasei zeae chiayiensis
' I II I - | | - Lactiplantibacillus Group plantarum pentosus paraplantarum fabifermentans
I_ II I I II I I IIII I I I I I I I N - F I Lactobacillus Group helveticus crispatus gallinarum
I | I II I I | II - Lactococcus Group chungangensis laudensis
% I II | I Lactococcus lactis
E - Leuconos toc Group mesen teroides suionicum
@ 0.50 Leuconostoc pseudomesenteroides
._% - Pseudomonas helleri
E Serratia Group grimesii liquefaciens proteamaculans
0.25 I | - Serratia quinivorans
Staphylococcus epidermidis
II - Streptococcus thermophilus
0.00 Unknown
Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Other
AOP10 AOP12 AOP13 ACP14 AOP15 AOP16 AOP17 AOP2 AOP21 AOCP23 AOP26 AOCP27 AOP6 AOPSY

- R G

P ey Ny | ol O LA TP [ NI el [ S )
“| LT {[ Pt HU | lllI V[
050 Il' I ‘l |

S M

"k

m :||)'

vache

’l AOPG6 et AOP23: fromages PLCF au lait de
"




Composition en especes fongiques des laits et fromages a PLCF :
Profil d’abondances relatives = proportion des différentes espéces pour chacun des échantillons. Metafi)i):(hs::ié

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

Coeur

AOP9

| |I‘

Lait

Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur Coeur

AOP10 AOP12 AOP13 AOP14 AQP15 AOCP16 AOP17 AOP2

\MI III\ L

Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait Lait
= u m
= u
| r

1.00

0.75

0.50

0.25

0.00

Species
100 AOP10 AOP12 AOP13 AOP14 AOP15 AOP16 AOP17 AOP2 AOP21 AOP9

e

Candida inconspicua
- Candida parapsilosis

Candida sake

- Debaryomyces hansenii
Debaryomyces_ Group_coudertii_vindobensis_subglocbosus_ prosopidis_fabryi_psychrosporus_rena

- Geotrichum candidum

Kazachstania unispora

- Kluyveromyces lactis
Kluyveromyces marxianus

0.50 =

Relative abudance

0.25 - Penicillium_Group_camemberti_caseifulvum_fuscoglaucum_commune

Saccharomyces cerevisiae

- Yarrowia lipolytica
0.00 Unknown

Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface Surface | Surface | Surface Surface | Surface | Surface Other

AOP10 AOP12 AOP13 AOP14 AOP15 AOP16 AOP17 AOP2 AOP21 AOP23 AOP26 AOP27 AOPG AOP9
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® Conclusions — Phase 1 MétaPDOcheese 5

VMetaPDOcheese, une étude a grande échelle qui a fait la lumiere 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'especes microbiennes indigenes dans les fromages, dépassant les cultures

microbiennes connues pour étre ajoutées pour la fabrication des fromages (Bulletin de la FIL N° 495/ 2018 : 95
especes bactériennes et 40 especes fongiques)

* Des profils microbiens fagonnés principalement par les facteurs AOP et dépendants de I'AOP comme Ia
région de production et les pratiques d'affinage pour les fromages, ainsi que les especes animales, la
zone geographique et les pratiques d'élevage pour les laits

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

ISME Communications, 2024, 4(1), ycae095
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® Perspectives — Phase 2 du projet : Métagénomique de fromages et de laits et

) i ) > o, cheese |
Génomique d’isolats d’especes ciblées

i @

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

PLN model

métagénomique : \ ﬂulturomique et Génomiquh

146 métagénomes * 373 génomes bactériens:

Halomonas, Psychrobacter,

% 137 F Glutamicibacter, Pseudoalteromonas,
3 romages Corynebacterium,

115 surfaces et 22 cceurs
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Brachybacterium

* 9 |its * 275 génomes fongiques :
Candida anglica, Kazachstania unispora,
Debaryomyces sp., Diutina catenulata,
candida sake
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SnakeMAGs — Tadrent et al, 2023
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Reconstruction

de gBei,r;ﬁ;,?;s - © Séquencgage
« shotgun »

© Assemblage

Taille des nceuds : abondance relative maximum dans 1 échantillon @© Extraction ADN

Couleur des nceuds : phylum
Couleur des liens : valeur de la corrélation (rouge pour les associations négatives,
Séquengage

vert pour les associations positives) « shotgun » -
lectiires souche cultivée

© Assemblage - contigs \/
O Especes hyperconnectées et centrales, sélectionnées \ / \ K/ O /

Génome de




> Perspectives MetaPDOcheese, Phase 2 : Mét%

e Complémentarité de la culturomique et de la métagéenomique, permettant de reconstruire des
génomes de bactéries endogenes et d’identifier au moins 16 nouvelles espéces a décrire
(Vreelandella, Brevibacterium, Arthrobacter, ...) |{5.5¢

O %0

e Exploration du Potentiel fonctionnel de ces microbiomes avec la mise a disposition d'un
catalogue de protéines propre a I'écosysteme fromager francais et couvrant I'ensemble de la
diversité taxonomique. 0% }H Projet HaloGene; Gardon et al., papier 1 en cours d’écriture

Ex : acquisition du fer a partir des données métagénomiques et génomiques pour comprendre le rdle
de ce processus dans la structuration des communautés microbiennes fromageres

2.} Theése ABIES MICA — Sibylle Tabuteau (2022 -2025)

e Collection de souches microbiennes avec génomes séquencées pour comprendre leur capacité
a s’adapter et a coloniser 'environnement fromager

o 0o

Ex: Halomonas ( Vreelandella ) e ° o /| Projet HaloGene; Gardon et al., papier 2 en cours d’écriture
Candida anglica

Neuvéglise et al., 2024, Food Microbiology

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




Remerciements ;
MeétaPDOcheese

naol’ .
S..,.ua,.ou.l C. Spelle, R. Lasbleiz et les 44 ODG impliquées

DES APPELLAYTIONS
D'ORICINE LAITIERES

F. Gaucheron

SAYFOOD V. Hervé, H. Gardon, E. Dugat-Bony, J. Gendre, S.Tabuteau, C. S Q y FO O d
Monnet, A.S. Sarthou, L. Arnoult, M. Michottey

UMRF S. Theil, C. Callon, E. Rifa )
MICALIS P. Renault UMR romage
SPO C. Neuvéglise

MAIAGE V. Loux, M. Mariadassou, O. Rué

V. Barbe, C. Cruaud, F. Gavory

reseau -
Fromages deTerroirs ?

-
- -
-.._......--" —

~ FRANCE
GENOMIQUE




	Diapositive 1
	Diapositive 2
	Diapositive 3
	Diapositive 4
	Diapositive 5
	Diapositive 6
	Diapositive 7
	Diapositive 8
	Diapositive 9
	Diapositive 10
	Diapositive 11
	Diapositive 12
	Diapositive 13
	Diapositive 14
	Diapositive 15
	Diapositive 16
	Diapositive 17
	Diapositive 18
	Diapositive 19
	Diapositive 20
	Diapositive 21

