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Résumé (max 300 mots)  
 

Le microbiome intestinal, impliqué dans la digestion, l’immunité et la synthèse de métabolites 
bioactifs, est étudié via la métagénomique shotgun pour identifier ses liens avec les maladies humaines 
[1]. Cependant, l’analyse des données métagénomiques requiert une série de prétraitements visant à 
corriger des biais techniques (profondeur de séquençage, séquençage pairé) ou des spécificités 
statistiques des données (compositionnalité, distributions non gaussiennes, forte variabilité des 
données). Le seuil de raréfaction choisi, la normalisation ou transformation des données d’abondance : 
chacun de ces choix constitue des « degrés de liberté » du chercheur et peut impacter plus ou moins 
fortement les résultats des analyses biostatistiques menées par la suite [2], et donc les interprétations 
biologiques qui en sont faites.  
 
Nous proposons un benchmark reproductible, entièrement réalisé en R, afin d'évaluer l'intérêt et 
l'impact des prétraitements en s'appuyant sur six grands jeux de données publics (n > 300) dans des 
environnements cliniques et géographiques différents [3]. Nous étudions le choix du prétraitement de 
façon différenciée selon le type d’analyse mené ensuite : (i) abondance différentielle, (ii) étude de la 
diversité alpha, (iii) analyses multivariées (PCoA, NMDS), (iv) classification supervisée (random forests) 
et (v) inférence de réseaux d’interactions microbiennes. Le critère d’évaluation est la stabilité des 
signaux statistiques, estimée lors de plusieurs sous-échantillonnages. Ce benchmark se démarque de 
ceux déjà publiés [4], [5], [6], [7] en se concentrant sur les spécificités des données métagénomiques 
shotgun, et en ne se limitant pas aux analyses d’abondance différentielle. Nos résultats permettent de 
proposer des recommandations pratiques pour choisir les combinaisons prétraitement-analyse les 
plus adaptées selon le contexte biologique et le type d’analyse. Ce travail s’inscrit dans une démarche 
de science ouverte et reproductible — un pas vers une meilleure standardisation des analyses des 
données du microbiome. 
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