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But: évaluer l’influence de la méthode d’extraction et de 
la taq polymerase dans le metabarcoding (par PCR du 
fragment de 313 bp de la COI 2) du benthos marin. 

Méthodes: Un protocole rigoureux de metabarcoding 1 a été utilisé 

sur 6 échantillons de benthos marin récoltés sur des dispositifs 
artificiels immergés vers 20m de profondeur pendant 1 an. 

Après traitement bioinfo (pipeline 1 modifié), l’analyse des 
communautés se fait avec Primer7 (nb reads standardisés/sample, 
transformation, distance Bray-Curtis): nmMDS, PERMANOVAs…

Résultat 1: les réplicats biologiques (i.e. tirés du 

même échantillon de benthos) donnent des compositions en 
OTUs similaires qui se regroupent sur la MDS, bien que l’on 
ait utilisé moins d’1 g de matériel / extraction.

Résultat 3: La méthode d’extraction a un effet significatif sur

la composition phylogénétique obtenue. Le kit « MN-soil » récupère
plus de « non-animaux » (diatomées, algues, oomycètes, bactéries),
Ces taxons sont rares, peu variés, voire absents avec le kit « Mericon
Food ». Les 2 méthodes ont des résultats similaires pour les animaux.

= 40 amplicons COI 2

+ témoins négatifs 
(extraction, PCR, séq…) 
+ témoins positifs 
(MOCK marin + terrestre)
-----------------------------
X 3 (triplicats)

----------------------------
1 run miseq (2 x 300 bp)

2 taq polymerases
différentes

Résultat 2: La taq a un effet sur le nombre de reads et,

en conséquence, le nombre de variants validés (après
filtres). La « Qiagen Multiplex », non proof-reading, est
supérieure. L’analyse bioinfo 1 réfute que le supplément de
diversité soit du à des erreurs. Les différents groupes
taxonomiques sont affectés de même façon dans leur
nombre de variants (pas de biais phylogénétique).
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