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1. INTRODUCTION

Les 6.10° km® de la troposphére sont ‘habités’ par des microbes (archées, bactéries,
eucaryotes). C’est entre 10%® bactéries et 103 eucaryotes qui peuplent chaque m?3 dair.
Leur présence peut étre passive (arrachement) ou active pour se disséminer d’un milieu a
un autre, d’un héte a un autre. L’impact réel des microbes dans I'air est encore mal connu
mais ils pourraient étre important par exemple pour le climat avec la nucléation et la pluie
dans les nuages. Pour les microbes, les conditions dans l'air sont extrémes: UV,
dessiccation, température, etc. mais des adaptations existent : ex : pigments, spores, etc.
Les principales sources de microbes aéroportés sont les océans (notamment par le
bullage), le sol et la phyllosphére (surface foliaire). Quel est l'impact de I'homme
aujourd’hui, par sa respiration et par ses activités sur la microbiologie de l'air extérieur ?
L’'impact est-il direct (microbes en aérosol) ou indirect (polluants et autre composeés
organiques volatils)) qui peuvent servir de nutriments ?

La sédentarisation au néolithique a créé un nouvel ‘air’, I'air intérieur. Aujourd’hui 50% de
'humanité vit en ville et passe 90% de son temps en air intérieur. Méme si cet air
représente une infime fraction de l'air total, il nous concerne... et cet air ‘anthropisé’ est
microbiologiquement différent de I'air extérieur. L’objectif de cet article est d’en montrer le
niveau d’anthropisation.

2. COMMENT REGARDER ?

Les données qui sont exploitées dans cet article proviennent de données moléculaires ;
c’est ’ADN des microbes qui est analysé. C’est I'image, d’une réalité invisible, qui convient
le mieux a la question posée : présence et abondance des microbes dans I'air (Bouchez et
al. 2015). En effet, un pourcentage important, (de 50 a 99% selon les biotopes) des
microbes de I'environnement sont incultivables (Amann, Ludwig, and Schleifer 1995)
notamment lorsqu’ils sont stressés par leur environnement. Certes certains ADN identifiés
correspondent & un pourcentage inconnu de microbes morts, mais néanmoins ils étaient
présents dans l'air.

3. LE MICROBIOME DE L’AIR INTERIEUR

3.1. Définition

Le microbiome (ensemble des microbes) de I'air intérieur peut étre ‘resumé’ a la somme
de deux composants : le microbiome de l'air extérieur et le microbiome humain, tous deux
soumis aux paramétres de I'enceinte considérée (ventilation, conception, activité) (fig 1).
Le ratio entre ces deux composants (la taille des fleches A et B sur la figure 1) dépendant
des paramétres (ventilation, conception, activite).
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Figure 1 : Différents facteurs structurant le microbiome d’un air intérieur d’apres Leung et
Lee (Leung and Lee 2016)

3.2. Le microbiome de I’air extérieur

La microbiologie de I'air extérieur (air ambiant) se caractérise par une trés grande diversité
(plusieurs milliers d’espéces) et par une grande variabilité géographique et temporelle. Les
variations temporelles sont a la fois journalieres et saisonniéres (Ranjard, Poly, and
Nazaret 2000). Ainsi un microbiome ‘air extérieur’ est quasiment indéfinissable.

3.3. Les principaux microbiomes humains

3.3.1. Le microbiome digestif (fécale)

Ce microbiome, trés divers, est constitué en grand partie, mais pas uniguement de
microbes anaérobies (donc peu apte a survivre dans I'air). Ce microbiome temporellement
assez stable est constitué d’'une centaine de core-species dont 'abondance relative varie
entre individus (Qin et al. 2010).

3.3.2. Le microbiome cutané

Ce microbiome, aussi tres divers, varie selon les différentes parties du corps, le sexe, les
ethnies et I'’habitat (urbain versus rural) (Byrd, Belkaid, and Segre 2018).

3.3.3. Le microbiome oral
Le microbiome présente diversité et stabilité temporelle (Byrd et al. 2018). Il est fortement
influencé par la diversité de son hote (ethnicité, état physiologique, alimentation, etc.)
(Byrd et al. 2018).
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4. QUELQUES RESULTATS EXPERIMENTAUX

En 2016, 72 publications sur ‘indoor air, correspondent a seulement 11 pays et a
seulement 10% de la population mondiale (Leung and Lee Microbiome (2016)) alors que
des milliers traitent du microbiote digestif humain.

Comme exemple, nous analysons les résultats de travaux qui décrivent les microbiomes
de trois airs intérieur avec un gradient de fréquentation (bureau (autour de 10 personnes),
hépital (autour de 100 personnes), musée (autour de 1000 personnes) (Gauzere, Godon,
et al. 2014)(Gauzere, Moletta-Denat, et al. 2014).

4.1. Ladiversité
Dans ces trois inventaires dADN 16S (ADN qui sert d’identifiant), 2971 phylotypes
(équivalent moléculaire de l'espéce) ont été identifiés. La richesse spécifique (nombre
d’especes) est équivalente (figure 2).
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Figure 2 : courbe de rarefaction. Nombre de phylotypes identifiés par nombre de séquences
d’ADNr 16S analysées. Comme dans la plupart des microbiomes la diversité est telle que
tous les phylotypes ne sont pas décris.

La figure 3 compare ces trois microbiotes. Plus de 60 % des séquences d’ADNr 16S sont
communes entre ces trois environnements intérieurs (méme région géographique (Paris)
et méme saison de prélevement). Si 'on regarde les phylotypes communs, le pourcentage
est plus faible, environ 13 %. Ceci s’explique par la présence de nombreux phylotypes
minoritaires.
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Figure 3 : Comparaison de la diversité entre trois microbiomes d’air intérieur. En gras : en
% de phylotype, entre parenthese : en abondance des phylotypes.

4.2. La stabilité

La stabilité temporelle est un paramétre important pour la compréhension des
microbiomes. Nous avons vu que les microbiomes de I'air extérieur sont tres variables
dans le temps et que les microbiomes humains sont plutét stables dans le temps.

Pour le microbiome de lair intérieur du musée du Louvre, trois prélévements espaceés
dans le temps (jour 1, 157 et 164) montrent une relativement bonne stabilité temporelle,
12% des phylotypes sont conservés en diversité et 58% en abondance (Galzere,
Moletta-Denat, et al. 2014)(Fig 4).
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Figure 4 : Comparaison de la diversité entre trois prélevements du microbiome de I’air
intérieur du musée du Louvre. En gras : en % de phylotype, entre parenthése : en
abondances des phylotypes.
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4.3. Lacontribution des diverses sources (le biotope d’origine des espéces)

En comparant les phylotypes identifiés avec leurs homologues dans les bases de
données, on peut connaitre le biotope de ces phylotypes. Ainsi pour les phylotypes
identifiés dans le microbiome de l'air intérieur du musée du Louvre : 20 % sont clairement
d’origine humaine et environ 12% respectivement d’origine ‘eau’ et ‘sol’. Le reste est : soit
d’origine inconnue, soit peut-étre indirectement d’origine humaine (poussiere, déchets) (fig
5).
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Figure 5 : Radar représentant I'origine des différents phylotypes ‘musée du Louvre.

4.4. Etles pathogenes ?

Toutes les microbes d’origine humaine ne sont pas pathogénes, la grande majorité sont
des commensaux. Néanmoins certains sont des pathogéenes opportunistes. L’identification
par ’ADNr 16S ne permet pas d’affirmer la pathogénicité d’'une espéce présente, seule
une proximité phylogénétique est observée. Pour 'ensemble des trois microbiomes : 43
genres bactériens qui comprennent des pathogenes connus ont été identifiés. Ces genres
représentent en moyenne 7% des séquences analysées. Parmi ces séquences, 32
phylotypes sont proches d’espéces pathogenes connues (Galzére, Godon, et al. 2014).

5. CONCLUSION

L’homme est une source importante de microbes aéroportés. Sa contribution dans la
microbiologie de l'air intérieur est comparable en ordre de grandeur a celle de de l'air
extérieur. La forte contribution humaine au microbiome air intérieur le rend plus stable
spatialement et temporellement, il constitue une moyenne de la grande diversité des
microbiomes humains. A linverse, le partage de l'air intérieur par une population pourrait
jouer un réle d’homogénéisation des différents microbiomes humains au sein de cette
population.
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6. CONCLUSION A L’'USAGE DES SALLES PROPRES

Historiquement, 'homme a d’abord modifié son environnement (agriculture) puis l'a
contrdlé (élimination des prédateurs, désherbage). Pour l'air la méme évolution est en
cours, modification de I'environnement (air intérieur) puis controle (salles propres). Les
microbiomes humains (oral, cutané et digestif) alimentent constamment le microbiome air
intérieur par de nombreux microbes, le microbiome de cet air est fortement anthropisé et
temporellement assez stable.
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