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CARACTERISATION MOLECULAIRE DU MICROBIOME 
BACTERIEN ASSOCIE AUX NEMATODES 

ENTOMOPATHOGENES 
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Les nématodes entomopathogènes (NEPs) des genres Heterorhabditis et Steinernema sont des pathogènes d’insectes des sols et sont commercialisés comme bio-
insecticides pour lutter contre certains ravageurs de culture. Les nématodes sont associés à des bactéries des genres Xenorhabdus et Photorhabdus, formant une 
symbiose très spécifique. Le cycle biologique des NEPs se décompose en 2 phases :

– une phase libre, dans les sols : les stades larvaires libres du nématode (L3 ou IJs) transportent leurs bactéries symbiotiques dans le tube digestif.  Deux études (1, 2)
ont également révélé la présence dans les IJs de bactéries appartenant à des genres très variés.

– une phase parasitaire, dans l’insecte : après pénétration dans l’insecte, les nématodes libèrent leurs bactéries dans l’hémolymphe de l’insecte. Les bactéries se 
multiplient et sécrètent des toxines qui inhibent le système immunitaire de l’insecte, et provoquent la mort de l’insecte en 48h. Les nématodes se nourrissent du cadavre de 
l’insecte et des bactéries, ils se reproduisent pendant 2-3 générations. Lorsque les ressources du cadavre d’insecte sont épuisées, les nématodes ressortent de la larve 
avec quelques bactéries dans leur tube digestif, et regagnent le sol à la recherche de nouveaux hôtes insectes.

ANALYSE DE LA DISTRIBUTION DU GENOME ACCESSOIRE 
DE XENORHABDUS PAR GENOMIQUE COMPARATIVE

Matériel & méthodes : nous avons utilisé l’outil Phyloprofile
(https://www.genoscope.cns.fr/agc/mage/) pour rechercher les gènes du génome
accessoire chez Xenorhabdus (après soustraction des gènes partagés avec E. coli 
K12) et analyser leur distribution parmi les génomes bactériens disponibles. 

� Nombreux gènes partagés avec des bactéries de l’environnement (sol et 
plantes), suggérant des transferts génétiques horizontaux fréquents. 

� Question : dans quelle niche écologique et avec quelles bactéries ont lieu ces 
transferts (insecte, nématode?). Pour répondre à cette question, nous allons 
caractériser la flore bactérienne associée aux NEPs.

ANALYSE DE LA DIVERSITE DE LA FLORE BACTERIENNE 
ASSOCIEE AUX NEPs PAR PCR-TTGE (région V3 de l’ADNr 16 S)

Matériel & méthodes :

Objectifs : Si le rôle joué par les symbiontes lors du processus  infectieux est bien documenté, peu de choses sont connues sur l’écosystème bactérien  
associé aux nématodes et sur son rôle éventuel dans le cycle biologique des NEPs. Dans un premier temps , l’analyse de la distribution des gènes du génome 
accessoire des symbiontes (une dizaine de génomes e ntiers sont séquencés) permettra de déterminer l’im portance des flux de gènes (transferts horizontaux)  
qui peuvent avoir lieu au sein de la niche écologiq ue insecte et nématode. Dans un 2 ème temps, nous nous intéresserons à la caractérisation fine du 
microbiome bactérien associé aux nématodes.
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Résultats:
1     2     3    4     5     6   L1   L2 7    8     9   10   11  12   13  14

1: Alcaligenes faecalis; 2: Burkloderia cepacia; 3: Acidovorax; 4: 
Photorhabdus luminescens kayaii; 5: Xenorhabdus innexi; 6: Agrobacterium
tumefaciens; 7: Paracoccus yeeii; 8: Xenorhabdus nematophila; 9: 
Photorhabdus asymbiotica; 10: Pseudomonas stutzeri; 11: Sulfolanivorax; 12: 
Stenotrophomonas maltophilia; 13: Photorhabdus luminescens laumondii; 14 : 
Xenorhabdus bovienii; L1 et L2 : ladder
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souches pures

Présence d’une flore complexe associée aux NEPs
(1 à 13 bandes). Quelques flores majoritaires qui ne 
sont pas les symbiontes sont détectées : 
Ochrobactrum spp. et Pseudomonas spp. Nous 
avons montré que ces bactéries de l’environnement
partagent de nombreux gènes avec Xenorhabdus.

Quelques souches présentent
plusieurs bandes (hétérogénéité de 
l’ADNr 16S). Par la suite, nous 
çiblerons le gène rpoB. 

Résultats: exemple de la souche X. nematophila ATCC19061 (XN)

Mort de l’insecte en 48h par 
toxémie et septicémie

Sortie des L3 après épuisement 
des ressources nutritives

squelette
génomique

Conclusions & Perspectives: Ces résultats préliminaires confirment la présence d’une flore microbienne diverse associée aux NEPs, avec quel ques groupes
bactériens retrouvés plus fréquement, comme par exempl e Ochrobactrum spp ou Pseudomonas spp.  A moyen terme, il s’agira de développer des approches  de  
séquençage à haut débit pour identifier en profondeu r ce microbiome. A plus long terme, ce projet perme ttra de caractériser le pathobiome des nématodes 
entomopathogènes et le rôle de l’holobionte (macroorg anisme et son cortège de microorganismes) dans le pr ocessus infectieux des NEPs.

Phyloprofile
Paramètres d’orthologie:
identité protéique > 30%
minLrap > 0.8

Transmission maternelle
des symbiontes

Libération des 
symbiontes dans

l’hémolymphe

Immunodépression, 
scépticémie

Reproduction des L3

L1 L2

L3

L3

L4L4
oeuf

Cycle biologiques des NEPs

flore bactérienne dans
le cadavre (origine = 
intestin, sol, NEP?)

1, 2, 3, 4, 8, 9, 12 : H. bacteriophora; 13: H. indica; 5 et 14 : S. 
carpocapsae; 6 et 7 : S. scapterisci; 10 et 15 : S. glaseri; 11 et 
16 : S. sangi
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IJs à la recherche
d’insectes

Les symbiontes associés aux IJs sont des entérobactérie s

source : S. Pages

bactéries
intercuticulaires

D’autres bacteries non symbiotiques sont
localisées entre les 2 cuticules des IJs

source : V. emilianoff
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pénétration des IJs
dans l’insecte

2. extraction d’ADNg total 

3. amplification de la région
discriminante (région V3)

4. séparation des espèces sur gel TTGE

5. identification des espèces par assignation et/ou séquençage des bandes
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