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Microbiote d’organe et troubles fonctionnels digestifs au cours 
des douleurs pelvi-périnéales chroniques chez la femme
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Les douleurs pelvi-périnéales chroniques (DPPC) : 
une symptomatologie fréquente aux lourdes conséquences

Enjeu majeur de 
Santé Publique

Coûts élevés

20.898 $ / an / femmes
6.5 milliards $ / an

Armour, Plos One, 2019

Impact sévère

↓ Qualité de vie
↑ Anxiété

↑ Dépression

Douleurs Pelvi-périnéales Chroniques (DPPC) : 
6 à 27% des femmes

Ahangari, Pain Physician, 2014
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Les causes de DPPC sont nombreuses et peuvent entraîner des dysfoncBons 
communes

Lésions identifiables et/ou syndromes
caractérisés par une hypersensibilité 

d’organe

Dysfonctions communes 
(urinaire, sexuelle, digestive)

Les associations entre les différents 
syndromes sont fréquentes

Chevauchement des zones 
douloureuses

Endométriose 

Vulvodynies

Syndrome de 
l’intestin irritable

Syndrome 
douloureux 

de vessie

Dysménorrhées 
primaires

Coccygodynies

Syndrome myofascial
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Une partie des femmes DPPC présentent des douleurs particulièrement complexes 
les SENSIBILISEES  

Femmes DPPC

NON SENSIBILISEES

Abaissement des seuils 
de sensibilité

Diffusion de la douleur 
dans l’espace

Diffusion de la douleur 
dans le temps

SENSIBILISEES

Prise en charge thérapeutique 
pluridisciplinaire recommandée

Diagnostic souvent difficile 
entraînant une errance médicale
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Les douleurs pelviennes chroniques (DPPC) : transmission du message douloureux

Thalamus

Gate Control
-/+

Sensibilisation neurones spinaux
↑Excitabilité neuronale

↑ Transmission synaptique

Remodelage des 
nocicepteurs

Neuroplasticité 
adaptative

SENSIBILISATION
CENTRALE

SENSIBILISATION
PERIPHERIQUE

Messages 
douloureux 
ascendants

+++

Contrôles 
inhibiteurs 

descendants 
cérébraux

-/+
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Nécessité d’identifier des biomarqueurs de stratification et 
aussi physiopathologiques de la sensibilisation d’organe



Les troubles du transit sont fréquents chez les femmes DPPC 

Troubles du transit (TT) fréquents 
(20,9 à 25%) chez femmes DPPC

Peu étudiés en dehors du syndrome de l’intestin irritable

Associés à une réducXon de la qualité de vie

Manque de compréhension des mécanismes physiopathologiques 
impliqués

Zondervan et al., AJOG 2001
Zondervan et al., BJOG 1999
Chang et al., Aliment Pharmacol Ther 2004 6



Les principaux acteurs de la motricité intestinale

SYSTEME NERVEUX 
ENTERIQUE (SNE)

Plexus MYENTERIQUE 

SNE : 200 millions de neurones
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Les principaux acteurs de la motricité intesDnale

SYSTEME NERVEUX 
ENTERIQUE (SNE)

Plexus MYENTERIQUE 

BARRIERE 
EPITHELIALE 

INTESTINALE (BEI)
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Nécessité de caractériser mécanismes physiopathologiques responsables des 
atteintes du SNE et de la BEI au cours des DPPC ?



Les microbiotes d’organes vivent en interacDon étroite avec leur hôte

Le MICROBIOTE INTESTINAL

Le MICROBIOTE VAGINAL

épithélium

épithélium

épithélium

mucus

mucus

mucus

Cellules 
immunitaires

Cellules 
immunitaires

Cellules 
immunitaires

afférences 
nerveuses

afférences 
nerveuses

afférences 
nerveuses

microbiote

microbiote

microbiote

Le MICROBIOTE URINAIRE
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Les microbiotes d’organes vivent en interaction étroite avec leur hôte

Le MICROBIOTE URINAIRE

Le MICROBIOTE INTESTINAL

Le MICROBIOTE VAGINAL

épithélium

épithélium

épithélium

mucus

mucus

mucus

Cellules 
immunitaires

Cellules 
immunitaires

Cellules 
immunitaires

afférences 
nerveuses

afférences 
nerveuses

afférences 
nerveuses

microbiote

microbiote

microbiote

PHYSIOLOGIE

↓ Diversité
Dominé par les LACTOBACILLUS

↓ Diversité
Dominé par les LACTOBACILLUS

↑ Diversité
Dominé par les BACTEROIDES 

et FIRMICUTES

métabolites

métabolites

métabolites

PATHOLOGIE

Syndrome intestin irritable
↓ Diversité

↓ Firmicutes ↑ Bacteroidetes
↓Bifidobacterium ↑Bacteroides

↑Escherichia coli, Enterobacterium

Syndrome douloureux de vessie
↓ Lactobacillus

Vulvodynies et Dysménorrhées
↓ Lactobacillus 

↑ Streptococcus et Gardnerella
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Les microbiotes d’organes pelviens : un rôle dans la sensibilisaDon ? 

Libération de 
médiateurs pro-
inflammatoires

AcEvaEon des 
nocicepteurs

Sécrétion NGF Baisse de 
l’excitabilité 
neuronale

SécréEon 
d’opioïdes 
endogènes

↓ DOULEUR↑ DOULEUR

MICROBIOTE INTESTINAL

Guo et al., Br J Anaesth, 2019
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Existe-t-il des signatures des microbiotes pelviens associées à la sensibilisation 
d’organe ?



Le Syndrome de l’Intestin Irritable (SII), miroir des DPPC avec troubles du transit ?

Syndrome de l’Intes/n Irritable

AltéraXon du microbiote intesXnal

Hanning et al., Ther Adv Gastroenterol 2021 

Remodelage 
du SNE

AltéraXon 
perméabilité / 

réparaXon
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ReproducUon des troubles des paUents
↑douleurs viscérales
↑ troubles du transit

↑ anxiété

De Palma G, et al, Sci. Transl. Med, 2017
Annahazi A et al, Am J Gastroenterol, 2013Hanning et al., Ther Adv Gastroenterol 2021 

Transfert microbiote 
ou surnageant fécal

Syndrome de l’Intes/n Irritable

AltéraXon du microbiote intesXnal

Le microbiote intestinal a un rôle clef dans les troubles associés au SII
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Existe-t-il des signatures fonctionnelles du microbiote intestinal responsables 
des troubles digestifs dans les DPPC ?

Remodelage 
du SNE

Altération 
perméabilité / 

réparation



a) Caractériser les troubles digestifs (TD) et de la sensibilisation dans
une population de patientes DPPC

b) Identifier le rôle causal potentiel du microbiote intestinal dans les TD
observés chez ces patientes

c) Identifier des signatures métagénomiques des microbiotes pelviens
associées aux sensibilisations d’organe

14

ObjecDfs généraux



Les troubles du transit étaient prépondérants dans la cohorte de femmes DPPC 

15

Cohorte Femmes DPPC 
Phénotypées (n=60; clinique, 

convergence PP…)

ExploraUons foncUonnelles



Les troubles du transit étaient prépondérants dans la cohorte de femmes DPPC 
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Les troubles du transit étaient prépondérants dans la cohorte de femmes DPPC 
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Il n’a pas été mis en évidence de modificaDon de marqueurs fécaux 
‘d’inflammaDon digesDve’ associée aux troubles du transit
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Microbiote INTESTINAL des femmes DPPC TT + :  tendance à ↑ 𝛼 diversité, 𝛽
diversité différente  

𝛼 diversité 𝛽 diversité
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Abondance différentielle
ASV Bactériens
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Une réduction de bactéries butyrogènes associée à des modifications de la 
concentration fécales d’AGCC a été identifiée chez les DPPC TT+

Alloprevotella
Dialister

Muribaculaceae

Intestinibacter

Fusicatenibacter

Butyricoccus
Escherichia Shigella

Erysipelotrichaceae
Lachnoclostridium

Olsenella
Slackia

CAG 352
Rikenellaceae RC9

Izemoplasmatales

Enterorhabdus
Eisenbergiella

RF39



Le transfert de surnageant fécal de DPPC TT+ induit un 
ralentissement du transit chez les souris
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La transmission neuromusculaire est augmentée chez les ‘souris DPPC’ via une 
composante cholinergique indépendamment de la présence de TT
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La proportion de neurones cholinergiques est augmentée chez les ‘souris DPPC’ 
indépendamment de la présence de TT



Le transfert de surnageant fécal de DPPC TT+ induit-il un remodelage de la BEI ?

Souris Germ-free like

ProducEon de 
surnageant fécal

Cohorte patients sains 

24

CTL DPPC GI- DPPC GI+
0.0

0.1

0.2

0.3

0.4

0.5

Tr
an

sc
el

lu
la

r p
er

m
ea

bi
lit

y
H

R
P

 fl
ux

 (s
lo

pe
)

Contrô
les

DPPC G
I-

DPPC G
I+

0

5

10

15

M
UC

2 p
ro

té
in

e (
féc
ès
)

__________**

Pr
ot

éi
ne

 M
UC

 2
 (n

g/
m

L)

Contrl-s DPPC-s GI -

M
uc

2 
/ D

AP
PI

 / 
EG

FP

Contrl
-s

DPPC-s 
GI-

DPPC-s 
GI+

6000

7000

8000

9000

10000

11000

M
U

C
2 

(M
ea

n 
In

te
ns

ity
)

_____________________***
__________**

Contrl
-s

DPPC-s 
GI-

DPPC-s 
GI+

0.0

0.2

0.4

0.6

0.8

1.0

M
U

C
2 

A
re

a 
(ra

tio
n 

M
uc

2 
/ t

is
su

e) _____________________*

A B

C

D E F

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

DPPC-s 
TT-

Contrô
les

-s

DPPC-s 
TT+

Contrôles-s DPPC-s TT - DPPC-s TT +

DPPC-s TT-

Contrô
les-s

DPPC-s TT+

DPPC-s TT-

Contrô
les-s

DPPC-s TT+

DPPC-s TT-

Contrô
les-s

DPPC-s TT+

Contrôles-s DPPC-s

Analyse DGE-seq

Perméabilité ex vivo



Le transfert de surnageant fécal de DPPC TT+ induit-il un remodelage de la BEI ?

Souris Germ-free like

Production de 
surnageant fécal

Cohorte paHents sains 
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Vers l’identification de métabolites bactériens responsables des TT et de la BEI au 
cours des DPPC ?

Spectrométrie de masse

Cohorte patients sains 
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CTL VS DPPC CTL VS DPPC GI- CTL VS DPPC GI+
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Etude des effets de l’acide picolinique sur les fonctions motrices et de la BEI
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CTL DPPC DPPC GI- DPPC GI+ DPPC Constipés DPPC Diarrhéiques
Picolinic acid 3135 ± 381.9 2322 ± 304.8 2878 ± 618.8 1906 ± 234.7 1447 ± 205.6 3740 ± 846.8
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Etude des effets de l’acide picolinique sur les fonctions motrices et de la BEI
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L’ acide picolinique ne modifie pas la perméabilité intestinale

30 60 90 120 150 180
0

10

20

30

40

C
on

ce
nt

ra
tio

n 
 H

R
P 

(n
g/

m
L) CTL

AP

Temps (min)
0 3 0 6 0 9 0 1 2 0 1 5 0 1 8 0 2 1 0

0

5 0 0 0 0

1 0 0 0 0 0

1 5 0 0 0 0

Temps (min)

In
te

ns
ité

 d
e 

flu
or

es
ce

nc
e 

-
In

te
ns

ité
 d

e 
flu

or
es

ce
nc

e 
à 

t=
0

CTL
AP

L’acide picolinique augmente l’expression de Muc2 et est associée à une augmentation de l’expression d’AhR

CTL 13.11 131.1 1311
0

1

2

3

Concentration AP (µM)

C
T 

m
oy

 M
U

C2
/R

PS
6

*
Muc2

CTL 13.11 131.1 1311
0

2

4

6

8

Concentration AP (µM)
C

T 
m

oy
 C

ae
ca

m
1/

R
PS

6 **
Caecam1

CTL 13.11 131.1 1311
0

1

2

3

4

5

Concentration AP (µM)

C
T 

m
oy

 A
HR

/R
PS

6

*
AHR

LS174T



Résumé

29

a) Une proportion important de patients DPPC présente des TT
associées à comorbidités comportementale et sensibilisation digestive

b)Mise en évidence de signatures transcriptomiques et métabolomiques
associées à DPPC et à nature des TT (C, D, M)

c) Identication de candidats métabolites responsables de TT (C) et de la
BEI (acide picolinique)



Symptomatologie connue
Seuils de sensibilité étudiés

Profils psychologiques 

Recueil de selles, urines et 
prélèvement vaginal

Analyse du microbiote par 
métaséquençage 16S

Analyse bio-informatique

Diversité bactérienne
Composition bactérienne 

Modules bactériens (WGCNA)
Corrélation avec données cliniques

15 Femmes DPPC sensibilisées 
selon le score Convergences PP

(score > 5/10)

15 Femmes DPPC non sensibilisées 
selon le score Convergences PP

(score < 5/10)
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IdenDficaDon de signatures de microbiotes pelviens associées à la sensibilisaDon 
d’organe



Microbiote INTESTINAL des femmes DPPC-S : ↓ Lactobacillus et 10 autres ASV

↓ 𝛼 diversité (Pielou eveness)

= 𝛽 diversité
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Figure 2. Gut microbiota diversity and composition of S-CPP 
(n=14) and NS-CPP(n=14) participants. 

Comparison of three alpha-diversity indices (A) and a beta-diversity 
metric (B) for each participant group. Phyla (C) and genus (D) level 
taxonomic composition of the gut microbiota among S-CPP and NS-
CPP. Differentially abundant genus (E) and ASV (F) between the S-
CPP and the NS-CPP women. Fold change (FC log2) denotes relative 
differences in relative abundance between groups (DESeq2). 
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(n=14) and NS-CPP(n=14) participants. 
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taxonomic composition of the gut microbiota among S-CPP and NS-
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Microbiote VAGINAL des femmes DPPC-S : ↑ Prevotella et Streptococcus
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Figure 3. Vaginal microbiota diversity and composition of S-CPP 
(n=14) and NS-CPP(n=14) participants. 

Comparison of three alpha-diversity indices (A) and a beta-diversity 
metric (B) for each participant group. Phyla (C) and genus (D) level 
taxonomic composition of the vaginal microbiota among S-CPP and 
NS-CPP. Differentially abundant genus (E) and ASV (F) between the 
S-CPP and the NS-CPP women. Fold change (FC log2) denotes 
relative differences in relative abundance between groups (DESeq2). 
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Microbiote URINAIRE des femmes DPPC-S : ↑ Clostridium, ↓ Lactobacillus

↗ 𝛼 diversité (Pielou eveness, Shanon Index))

≠ 𝛽 diversité

A B

C

D

E

F

Figure 4. Urinary microbiota diversity and composition of S-CPP 
(n=14) and NS-CPP(n=14) participants. 

Comparison of three alpha-diversity indices (A) and a beta-diversity 
metric (B) for each participant group. Phyla (C) and genus (D) level 
taxonomic composition of the urinary microbiota among S-CPP and 
NS-CPP. Differentially abundant genus (E) and ASV (F) between the 
S-CPP and the NS-CPP women. Fold change (FC log2) denotes 
relative differences in relative abundance between groups (DESeq2). 
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Analyse WGCNA basée sur des réseaux pour identifier des 
biomarqueurs bactériens associés à des paramètres cliniques 

Communauté A Communauté B Construit un réseau de gènes co-exprimés

IdenXfie des modules bactériens

Relie les modules aux données cliniques

Identifie des bactéries clefs au sein des 
modules d’intérêt

A B

C

Phylum Class Order Family Genus Species
Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides Bacteroides_massiliensis

Firmicutes Clostridia Oscillospirales
[Eubacterium]
_coprostanoligenes_group

[Eubacterium]
_coprostanoligenes_group gut_metagenome

Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Paraprevotella uncultured_bacterium
Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Anaerostipes unknown
Firmicutes Bacilli Izemoplasmatales Izemoplasmatales Izemoplasmatales uncultured_organism

Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae Intestinimonas
Intestinimonas_
butyriciproducens

Firmicutes Clostridia Christensenellales Christensenellaceae Christensenellaceae_R-7_group bacterium_YE57
Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Lachnoclostridium Mordavella_sp.

Desulfobacterota Desulfovibrionia Desulfovibrionales Desulfovibrionaceae uncultured unknown

Actinobacteriota Coriobacteriia Coriobacteriales Atopobiaceae Olsenella Olsenella_sp.
Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Tannerellaceae Parabacteroides unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae unknown unknown
Firmicutes Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae uncultured Clostridiales_bacterium
Firmicutes Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae Merdibacter uncultured_bacterium
Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae unknown unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae uncultured unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae UCG-007 uncultured_bacterium
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae Colidextribacter unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae unknown unkwon

D

E

+
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Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae unknown unknown
Firmicutes Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae uncultured Clostridiales_bacterium
Firmicutes Bacilli Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae Merdibacter uncultured_bacterium
Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae unknown unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae uncultured unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae UCG-007 uncultured_bacterium
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Oscillospiraceae Colidextribacter unknown
Firmicutes Clostridia Oscillospirales Ruminococcaceae unknown unkwon

D

E

A

B

Phylum Class Order Family Genus Species
Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus iners

Actinobacteriota Actinobacteria Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Gardnerella Gardnerella vaginalis

Firmicutes Bacilli Mycoplasmatales Mycoplasmataceae Ureaplasma

Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus jensenii

Firmicutes Bacilli Mycoplasmatales Mycoplasmataceae Ureaplasma Ureaplasma parvum

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Anaerococcus

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Finegoldia Uncultured bacterium

Actinobacteriota Actinobacteria Actinomycetales Actinomycetaceae Actinobaculum Actinobaculum massiliense

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Anaerococcus

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Anaerococcus

Firmicutes Clostridia Lachnospirales Lachnospiraceae Howardella Eubacterium_sp.

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium

Firmicutes Bacilli Lactobacillales Aerococcaceae Facklamia Facklamia hominis

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium
Corynebacterium 
amycolatum

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium
Corynebacterium 
pyruviciproducens

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Peptoniphilus Peptoniphilus coxii

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium

Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter ureolyticus

Actinobacteriota Actinobacteria Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Schaalia turicensis

Firmicutes Negativicutes
Veillonellales-
Selenomonadales Veillonellaceae Dialister Dialister propionicifaciens

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Fenollaria Uncultured bacterium

Firmicutes Bacilli Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus

Actinobacteriota Actinobacteria Actinomycetales Actinomycetaceae Mobiluncus Mobiluncus curtisii

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Anaerococcus

Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella buccalis

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Peptoniphilus Peptoniphilus duerdenii

C D

E

A

B

C

D

Phylum Class Order Family Genus Species

Firmicutes Bacilli Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus
Actinobacteriota Actinobacteria Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Gardnerella Gardnerella vaginalis
Firmicutes Bacilli Mycoplasmatales Mycoplasmataceae Ureaplasma Ureaplasma parvum

Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Campylobacteraceae Campylobacter
Campylobacter 
ureolyticus

Proteobacteria Gammaproteobacteria Pseudomonadales Moraxellaceae Enhydrobacter
Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella disiens

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Peptoniphilus

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium

Firmicutes Clostridia
Peptostreptococcales-
Tissierellales

Peptostreptococcales-
Tissierellales Anaerococcus

Bacteroidota Bacteroidia Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides Bacteroides dorei

E

0.4
(0.05)

20 modules bactériens 3 modules bactériens 2 modules bactériens

35

L’analyse WGCNA permet d’identifier des modules bactériens fortement corrélés 
entre eux dans les différents microbiotes et associés à des paramètres cliniques

Symptomatologie connue
Seuils de sensibilité étudiés

Profils psychologiques 

MICROBIOTE INTESTINAL MICROBIOTE VAGINAL MICROBIOTE URINAIRE



MICROBIOTE INTESTINAL

MODULE (19 ASVs)
Christensenellaceae_R-7

↑Score Convergences PP (p=0.02)
↑ Anxiété (p=0.04)

↓Qualité de vie mentale (p=0.009)

↑ Symptômes gastro-intes\naux (p=0.03)
↑ Intensité douleur barostat (p=0.005)

↑ Durée douleur post-barostat (p=0.006)
↑ Intensité douleur post-barostat (p=0.004)

MICROBIOTE VAGINAL

MODULE (23 ASVs)
Peptostreptococcales-Tissierellales

Peptoniphilus

↑âge (p=0.02)

↑ Intensité douleur algomètre (p=0.03)
↑ Durée douleur post-algomètre (p < 0.0001)

↑ Intensité douleur post-algomètre (p < 0.0001)

MICROBIOTE URINAIRE

MODULE (7 ASVs)
Peptostreptococcales-Tissierellales

Peptoniphilus Coxii

↑âge (p=0.02)

↑ nombre de mictions par jour (p=0.05)
↑ Durée douleur post-diurèse provoquée (p=0.006)
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L’analyse WGCNA permet d’idenDfier des modules bactériens fortement corrélés 
entre eux dans les différents microbiotes et associés à des paramètres cliniques



MICROBIOTE INTESTINAL

MODULE (19 ASVs)
Christensenellaceae_R-7

↑Score Convergences PP (p=0.02)
↑ Anxiété (p=0.04)

↓Qualité de vie mentale (p=0.009)

↑ Symptômes gastro-intes\naux (p=0.03)
↑ Intensité douleur barostat (p=0.005)

↑ Durée douleur post-barostat (p=0.006)
↑ Intensité douleur post-barostat (p=0.004)

MICROBIOTE VAGINAL

MODULE (23 ASVs)
Peptostreptococcales-Tissierellales

Peptoniphilus

↑âge (p=0.02)

↑ Intensité douleur algomètre (p=0.03)
↑ Durée douleur post-algomètre (p < 0.0001)

↑ Intensité douleur post-algomètre (p < 0.0001)

MICROBIOTE URINAIRE

MODULE (7 ASVs)
Peptostreptococcales-Tissierellales

Peptoniphilus Coxii

↑âge (p=0.02)

↑ nombre de mictions par jour (p=0.05)
↑ Durée douleur post-diurèse provoquée (p=0.006)
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L’analyse WGCNA permet d’idenDfier des modules bactériens fortement corrélés 
entre eux dans les différents microbiotes et associés à des paramètres cliniques



Gut Microbiota Vaginal Microbiota Urinary Microbiota

Post-stimulation pain Cyan Module Turquoise Module Blue Module

RECTUM Area under 
VAS curve

0.53
p=0.004

0.59
p=0.001

0.65
p<0.0001

Time 
(minutes)

0.5
p=0.006

0.59
p<0.0001

0.62
p=0.001
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VAS curve
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p=0.4
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p<0.0001
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p<0.0001
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Firmicutes Bacilli Mycoplasmatales Mycoplasmataceae Ureaplasma Ureaplasma 
parvum

Campilobacterota Campylobacteria Campylobacterales Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter
Ureolyticus

Firmicutes Clostridia Peptostreptococcales 
Tissierellales

Peptostreptococcales 
Tissierellales Anaerococcus

Actinobacteriota Actinobacteria Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Gardnerella Gardnerella 
vaginalis

Actinobacteriota Actinobacteria Corynebacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium

A

B C

Figure 9: (A) Correlation coefficient between bacteria modules and pelvic organ
after-sensation pain calculated with Pearson index and associated p values. (B)
Venn diagram of bacteria shared between the gut cyan module, the vaginal
turquoise module and the urinary blue module. (C) Taxonomic description of the
5 bacteria shared by the vaginal turquoise module and the urinary blue module.
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Les modules bactériens vaginaux et urinaires associées aux douleurs post 
stimulation d’organe contiennent des bactéries communes
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Venn diagram of bacteria shared between the gut cyan module, the vaginal
turquoise module and the urinary blue module. (C) Taxonomic description of the
5 bacteria shared by the vaginal turquoise module and the urinary blue module.
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Figure 9: (A) Correlation coefficient between bacteria modules and pelvic organ
after-sensation pain calculated with Pearson index and associated p values. (B)
Venn diagram of bacteria shared between the gut cyan module, the vaginal
turquoise module and the urinary blue module. (C) Taxonomic description of the
5 bacteria shared by the vaginal turquoise module and the urinary blue module.

Ureaplasma Parvum
Gardnerella Vaginalis

Campylobacter Ureolyticus
Peptostreptococcales Tissierellales Anaerococcus

Corynebacterium
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Module vaginal

Les modules bactériens vaginaux et urinaires associées aux douleurs post 
sDmulaDon d’organe conDennent des bactéries communes
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Conclusions et perspectives-

• Identification de signatures bactériennes et
fonctionnelles liées aux comorbidités d’organe
dans une population de patientes DPPC.

• Besoin de cohortes de validation (stratification
en fonctions de la pathologie sous jacente et
symptomes – par ex endométriose)

• Nécessité de démontrer lien causal entre
signatures et dysfonctions d’organes

• Base pour développer modèles préclinique et
clinique de validation des stratégies
thérapeutiques
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Méthodologie

Vulvagésiomètre

Barostat rectalDiurèse provoquée

Pukall CF, Physiol Meas, 2007

Piché M, Pain 2010Hellman KM, Am J Obstet Gynecol, 2015

Tu FF, Obstet Gynecol, 2007

Algomètre à pression
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Chez DPPC Sensibilisées 
↑ durée d’évoluDon des douleurs et ↑ nombre pathologies douloureuses

Plan    – Partie I – Partie II     – Partie III     – Perspectives 
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Points clefs

Le score Convergences PP est capable de discriminer 
des femmes DPPC sensibilisées ayant objectivement:

Un abaissement des seuils douloureux
Une diffusion spatiale de la douleur

Une diffusion temporelle de la douleur

Chez les femmes DPPC sensibilisées on note : 

à est associée  une altération de la qualité de vie 
en lien avec les limitations physiques

à n’est pas associée aux comorbidités 
psychologiques

Plan    – Partie I – Partie II     – Partie III     – Perspectives 
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Points clefs

Le score Convergences PP est capable de discriminer 
des femmes DPPC sensibilisées ayant objectivement:

Un abaissement des seuils douloureux
Une diffusion spatiale de la douleur

Une diffusion temporelle de la douleur

Plan    – Partie I – Partie II     – Partie III     – Perspectives 

Ces résultats permeoent : 

De valider un ou:l simple uXlisable en praXque clinique

D’idenXfier la populaXon DPPC sensibilisée pour étudier les 
mécanismes physiopathologiques sous-jacents

Chez les femmes DPPC sensibilisées on note : 

à est associée  une altération de la qualité de vie 
en lien avec les limitations physiques

à n’est pas associée aux comorbidités 
psychologiques
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