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Sur les traces d’Hannibal

En 218 avant J.-C., Hannibal de Carthage était a la téte de ’armée punique et a envahi I'ltalie a partir
du bassin du Rhone en traversant les Alpes avec des milliers de chevaux, beaucoup d’éléphants
et un nombre considérable de soldats (réf. 1). Cependant, la route qu’a empruntée Hannibal de

Carthage reste peu claire.

Le col de la Traversette

Certains historiens ont suggéré qu'Hanni-
bal est passé par la Suisse au niveau du
col du St-Bernard. Le col du Mont-
Cenis ou le col Clapier ont également
été envisagés. D’autres historiens ont
considérés qu'Hannibal aurait pu tra-
verser le col au niveau de la Traver-
sette, qui est un col de relativement
basse altitude (~2800 m). Des indices
historiques sont compatibles avec cette
hypothese, dont notamment (i) la no-
tion qu'Hannibal n’avait que peu de
temps pour traverser les Alpes avant
I'hiver et ne serait donc pas passé trop
au nord, (ii) que ses soldats ont bi-
vouaqué pres du col sur un sol gelé
et (iii) que des chutes de pierres obs-
truaient partiellement leur chemin, li-
mitant I'avancement de 'armée d’'Han-
nibal (1). Dans un article que je résume
ci-dessous, Mahaney et ses collegues
ont identifié une large zone relative-
ment plate et herbeuse, 425 meétres au-
dessous du col de la Traversette. Cette
zone herbeuse permettait de nourrir
les chevaux. De plus, cet endroit comp-
tait aussi un vaste point d’eau pour
abreuver les soldats, les chevaux et les
éléphants.

Analyse du sol et analyses
métagénomiques

Mahaney et ses collaborateurs ont pré-
levés des échantillons du sol a diffé-
rentes profondeurs (chaque 10 cm de
5 a 55 cm de profondeur). Ces échan-
tillons ont été datés au carbone 14, et
la période correspondant a la traver-
sée des Alpes par I'armée d’Hannibal
de Carthage, 218 années avant J.-C.,
correspondait a environ 40 cm de pro-
fondeur. Une analyse plus poussée a
montré un pic d’acide désoxycholique

a 40 cm de profondeur (compatible
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avec une abondance de matiere fécale
puisque cet acide biliaire se retrouve
dans les selles des mammiferes). De
plus, entre 40 et 50 cm de profondeur,
les analyses effectuées par Mahaney
et collaborateurs démontraient égale-
ment un pic de certains pollens de
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plantes inhabituelles a cette altitude
(Cyperaceae), pic qui pourrait s’expli-
quer par le fait que de nombreux che-
vaux ont brouté des herbes chargées
de pollen, entrainant une certaine ac-
cumulation de pollen a 'endroit ou ces
équidés ont déféqué.

Afin de confirmer leur hypothese, Ma-
haney et collaborateurs ont effectué
des analyses de métagénomique au ni-
veau des différents échantillons de sol.
A nouveau, un pic significatif de firmi-
cutes et de clostridia fut observé dans
la carotte présente entre 40 et 45 cm
de profondeur. Les firmicutes se trou-
vaient également en quantité significa-
tive dans les zones plus profondes.

Interprétation des résultats

La présence a la fois de taux élevé de
biomarqueurs fécaux (acide désoxy-
cholique) et 'abondance de geénes co-
dant pour 'ARN 16S des bactéries de
la classe des Clostridia suggere que
les sédiments étudiés par Mahaney et
ses collaborateurs contenaient effecti-
vement une large quantité de matiere
fécale environ 40 cm sous terre. Clest
un excellent exemple d'une analyse de
microbiologie qui permet dappuyer
des hypotheses basées sur des faits his-
toriques et sur des analyses d’autres
biomarqueurs.

Cependant, cet article mérite quelques
commentaires. Tout d’abord, avec les
années, 'ADN peut se dégrader consi-
dérablement, ce qui peut expliquer la
forte proportion d’ADN de firmicutes
et de bacteroides dans les couches
profondes (entre 40 et 55 cm). Il au-
rait pu étre intéressant de faire cette
analyse du microbiote avec plusieurs

Figure 1. Caricature de la mode actuelle d’analyser le «microbiote des selles». Outre
une critique du «tout métagénomique», cette caricature de Debra Bihlmann souligne a
la fois I'opportunité offerte par les matieres fécales comme approximation de la compo-
sition microbienne au niveau intestinal et I'importance d'utiliser sur certains échantillons
précieux d’autres techniques d’investigation microbiologiques, dont la microscopie ou

la culturomique.
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types d’extractions différents, ainsi
qu'avec une approche extrayant spé-
cifiquement I'ADN de bactéries spo-
rulées, afin de pouvoir préciser la ro-
bustesse de ces résultats d’analyses de
microbiote dans les sédiments. D’autre
part, I'analyse de fragments courts du
geéne 16S ne permet pas d’identifier les
bactéries au niveau de l'espece, voire
méme au niveau du genre. Ainsi, bien
qu'il est probable que I'hypothese des
auteurs soit correcte et que ces clostri-
dies soient en effet des bactéries d’ori-
gine digestive et du genre Clostridium,
de nombreuses bactéries de la famille
des Clostridiaceae ne sont pas forcé-
ment associées au tractus digestifs des
mammiféres et pourraient s'étre accu-
mulées a ce niveau pour d’autres rai-
sons.

Comme le montre le tableau 1, la fa-
mille des Clostridiaceae comprend de
nombreux genres bactériens. De plus,
la présence de la famille des Clostri-
diaceae ne donne pas de certitude
quant a lorigine fécale de ces bac-
téries, puisque certains membres du
genre Clostridium (tel que Clostridium
tetanii) sont des germes telluriques. Au
vu de la masse d’analyses effectuées
dans ce projet, ainsi que de lintérét
des historiens et du grand public pour
cette thématique, il est dommage que
les analyses microbiologiques n’aient

Clostridiaceae

pas inclus des genes plus discriminants
(gltA, rpoB,...) afin de préciser au ni-
veau du genre et de 'espece les bacté-
ries retrouvées a cet endroit, 2 40 cm
de profondeur. D’autre part, il aurait
été intéressant que I'analyse métagéno-
mique présentée dans cet article ne se
limite pas a une analyse taxonomique
basée sur le 16S mais qu’elle présente
également une analyse de la propor-
tion des bactéries présentes aux diffé-
rentes couches selon (i) leur écologie
(bactéries du tube digestif des mam-
miferes ou bactéries du sol) et (ii) leur
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rapport a
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leurs relations a l'oxygeéne
(bactéries anaérobes ou non). Enfin,
il aurait pu étre intéressant de décrire
le microbiote retrouvé a 40 cm de pro-
fondeur par rapport a ses compétences
biochimiques globales (résistance aux
selles biliaires, capacité de fermenta-
tion, présence de catalase, de supe-
roxide dismutase, d'uréase,...). Ainsi
une analyse de métagénomique shot-
gun de ces échantillons aurait été par-
ticulierement intéressante.

Conclusion

Pour conclure, I'étude de Mahaney et
collaborateurs, passionnante en termes
d’archéométrie et d'impact historique,
aurait bénéficié du regard d’'un micro-
biologiste. De maniére plus générale,
cet article est un bon exemple d'une

Alkaliphilus Hathewaya
Anaerosalibacter Hungatella

Anaerosolibacter
Anoxynatronum

Keratinibaculum
Lactonifactor

Brassicibacter Linmingia
Butyricicoccus Lutispora

Caldanaerocella
Caldisalinibacter
Caloramator
Caloranaerobacter

Natronincola
Oceanirhabdus
Oxobacter
Proteiniclasticum

Caminicella
Candidatus Arthromitus
Cellulosibacter

Salimesophilobacter
Sarcina

Sporosalibacterium

Clostridiisalibacter

Thermobrachium

Clostridium
Fervidicella
Eonticella
Geosporobacter
Haloimpatiens

Thermohalobacter
Thermotalea
Tindallia

Youngiibacter
unclassified Clostridiaceae
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Tableau 1. Membres de la famille des Clostridiaceae. Notez la grande biodiversité qui
inclut des especes telluriques (sol), des espéces associées a des environnements
aquatiques et des espéces typiquement associées a la flore fécale. Liste obtenue du

site «taxonomy» du NCBI.
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analyse du microbiote effectuée par
des spécialistes d'une autre discipline,
qui rapportent leurs données (i) sans
une connaissance poussée des limites
des méthodes appliquées (par exemple,
les effets majeurs des bases de don-
nées, des pipelines bio-informatiques
utilisées et des méthodes d’extraction
telles que décrites par Greub, Rosi-
kiewicz et Bertelli dans un autre article
de ce numéro spécial [2]), (ii) parfois
sans s’associer avec des microbiolo-
gistes et (iii) par conséquent sans es-
sayer de comprendre ces communau-
tés microbiennes également en termes
écologique et métabolique.

A Tavenir, les nouvelles techniques de
séquencage a haut débit offrent des op-
portunités uniques a la communauté
des microbiologistes, mais il est im-
portant que les chercheurs de tous azi-
muts qui courent derriere le nouveau
«graal», 'analyse des selles par séquen-
cage a haut débit (Figure 1), soient
aidés de microbiologistes, afin de tirer
le meilleur parti d’échantillons souvent
précieux.
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