Autant en emporte l'océan

POISSON
AUMENU

Cette méduse
Liriope a attrapé
un jeune poisson et
I'a mangé en partie.

UN EVENTAIL DE RADIOLAIRES

Cette photographie de radiolaires de la baie de
Villefranche-sur-Mer montre une dizaine d'individus
Aulacantha scolymantha, d'environ un
millimétre de diamétre, deux grands
radiolaires (Thalassicolla pellucida
et Thalassolampe margarodes)
et une colonie de Collozoum
inerme (en bas a droite). -
Les petits points ocre
sont des microalgues
vivant en symbiose
avec ces profistes.
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Les virus,
& piliers
idle la vie marine

Abondants et variés - on n’en connait sans doute
qu'une infime partie -, les virus aquatiques
sont des acteurs clés des écosystémes marins.

" SSV1 (Fuselloviridé)

dont la longueur dépasserait dix millions
d’années-lumiere. Tous ensemble, les virus
marins contiendraient plus d’atomes de car-
bone que 75 millions de baleines bleues.

LE PROBLEME DE LA DIVERSITE
~ Clest seulement a parur de 1989, grace aux
r d une equ1pe norvégienne, que 'on a pris
de ondance des virus dans des
' ' n‘ef esure de
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L'ESSENTIEL

® Les virus sont les entités
biologiques les plus
abondantes

et les plus variées des
milieux aquatiques.

©® Par des mécanismes de
transfert de genes et de
pression de sélection, les
virus jouent un role clef
dans le fonctionnement

des écosystemes
et le maintien de leur
biodiversité.

©® La diversité des virus et
celle de leurs hdtes sont
indissociables. Aujourd’hui,
la compréhension de leurs
interactions constitue un
des enjeux de ’écologie
aquatique.
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P LAY pente

derniers travaux de Tara en attestent. Au
regard de cette diversité, les données de
référence sont rares, ce qui rend diffi-
ciles I'identification et la classifica-
tion des nouveaux échantillons. Or
le nombre d’échantillons analysés

a considérablement augmenté ces
dernieres années, grace a la mul-
tiplication des expéditions.
Malgré la performance des outils
de biologie moléculaire, au
mieux 30% des séquences
génétiques virales examinées
ont été identifiées.

Pour autant, les informa-
tions issues de ces analyses
sont précieuses et bouleversent cer-
tains résultats admis jusqu’a présent. Les
organismes colonisés par les virus sont ainsi
bien plus variés que les especes bactériennes
pressenties. La forme et la taille de certains
virus sont également surprenantes. Enfin, on
commence a mesurer 'impact de la diversité
virale sur le monde vivant. Grace a divers
mécanismes, comme la destruction d’une
espece dominante au profit d’especes plus
rares ou le transfert de genes viraux vers
P’hote, les virus maintiennent la biodiversité
des écosystemes aquatiques et facilitent le
brassage génétique.

Toutes les six a sept semaines pendant
pres de trois ans, des échantillons en prove-
nance de la goélette Tara sont arrivés au
Génoscope d’Evry, ol leur matériel génétique

~ viral fut analysé. La mission du voilier consis-

?.

les océans afin d

y

PSV (Globuloviridé)

des métabolismes associés tout au long de
Pexpédition. Ainsi, les résultats de
I’étude de mai 2019 surprennent. Elle
concerne des échantillons prélevés
en 80 sites, jusqu’a 4000 metres de
profondeur.

Grace a de nouvelles
méthodes de séquengage des
génomes viraux, les chercheurs
ont analysé les variations géné-
tiques entre les individus au sein
de chaque population virale,

entre les populations au sein de
chaque communauté virale et
enfin, entre les communautés a
travers plusieurs environnements
de ’océan mondial. Que révelent
ces variations?

UN BERCEAU EN ARCTIQUE

D’abord, la quasi-totalité des communau- ﬂ
tés de virus se répartit en seulement cinq
groupes, selon leur localisation et leur profon-
deur. Ensuite, la diversité virale mesurée dans
Pocéan Arctique déroge a la regle selon laquelle
la diversité est maximale au niveau des tro-
piques et diminue a mesure que Ion se rap-
proche des poles. Ce gradient se vérifie chez
les organismes cellulaires et multicellulaires,

tement impacté par 1
serait le «berc
oy
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PRINCIPALES INTERACTIONS ENTRE VIRUS ET HOTES DANS L'ECOSYSTEME MARIN
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I'expression des génes chez I'hote
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Résistance™

L. Les bactéries peuvent prévenir 'infection
par des phages en modifiant leurs récepteurs
de surface ou en dégradant les intrus.

2. La formation d'agrégats ou de biofilms peut
également étre une stratégie de défense.

3. Linfection par des phages afténués peut
entrainer I'intégration de leur ADN (sous forme
de prophage) dans le génome de I'héte et
le protéger contre des phages similaires voire

4. lui conférer de nouvelles caractéristiques.

5. Les phages peuvent manipuler I'expression

6. Linteraction des phages avec leurs hétes
bactériens contribue au développement
du microbiome intestinal des invertébrés
comme des tuniciers.

7. Chez Emiliania huxleyi, les cellules diploides
infectées par des virus peuvent étre détruites
ou se fransformer en cellules haploides que
I'on pense résistantes au virus.

\ﬂ%«

Recyclage du carbone
et des nutriments

des génes des cyanobactéries qu'ils infectent.

Extension de niche

Nouveau
métabolisme

Formation

de biofilm Virulence

S

!
’ \‘ \m phag,
Prophage s oo 0%

Intégration

Mutation/

——
Inactivation f\p
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8. Le groupe important et diversifié des grands
virus nucléocytoplasmiques (NCLDV) infecte
une série de protistes photosynthétiques tels
que Micromonas pusilla, Ostreococcus fauri
et Prymnesium parvum produisant des toxines:
c'est toute la mortalité, la diversité et la
production du phytoplancton qui dépend des
virus! Ces interactions dépendent de facteurs
environnementaux tels que la température,
la disponibilité en nutriments et la lumiére.

%
)
)

®

> Baltique. De nombreux bactériophages, ou
«phages» (ces virus majoritaires a la surface
de la planete infectent les bactéries et les
archées), y ont été identifiés, ainsi que des
virus de poissons. Les auteurs concluaient sur
I’importance des virus dans la régulation de
I’ensemble des populations de la Baltique, des
bactéries jusqu’aux especes eucaryotes les
plus complexes.

Le programme GOS avait auparavant per-
mis d’analyser par séquencgage massif des
échantillons d’eau de différentes mers et pro-
vinces océaniques telles que la mer Noire, la
mer Méditerranée, la mer du Nord, ainsi que
les océans Atlantique, Pacifique, Indien et
Antarctique. En moyenne, on constate que
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200 litres d’eau de mer contiennent plus de
5000 virus différents.

La diversité virale aquatique est surpre-
nante. En 2005, Mya Breitbart, de 'université
de Californie, et ses collegues ont observé que
30 4 90% des séquences virales prélevées en
zone cotiere n’ont aucun homologue connu
dans les bases de données génétiques exis-
tantes. Une autre équipe californienne, dirigée
par Forest Rohwer, a peu apres confirmé ce
résultat et a proposé pour la premiere fois une
vue d’ensemble de la diversité et de la réparti-
tion des virus marins.

A partir de 184 échantillons récoltés pen-
dant dix ans jusqu’a 3000 metres de profondeur
sur 68 sites différents (dans la mer des Sargasses,

© M. Middelboe et C. Brussaard, Viruses, 9(10), 302, 2017



le golfe du Mexique, les eaux cotieres de la
Colombie-Britannique et 'océan Arctique), ces
scientifiques ont montré que plus de 91% des
séquences virales obtenues étaient inconnues.
Parmi elles apparaissaient de nombreux cyano-
phages nouveaux (virus des cyanobactéries, une
sous-classe de bactéries photosynthétiques) et
des virus 2 ADN simple brin (virus dont les
informations génétiques sont codées sur un seul
brin d’ADN et non deux comme dans le génome
des mammiferes). Ainsi, selon leur estimation,
la seule cote de Colombie-Britannique compte-
rait quelque 129000 génotypes différents (un
génotype est ’ensemble des constituants
génétiques caractéristiques d’un seul
organisme) dans les remontées d’eaux
froides. L’ensemble de ces travaux
révele Pampleur de notre ignorance:

ils suggerent qu’il existerait plu-
sieurs centaines de milliers de géno-
types viraux différents.

Nos analyses soulignent une
biodiversité tout aussi élevée en
eau douce. Avec Michaél DuBow, de
l'université Paris-Sud, a Orsay, nous
étudions la diversité des virus «de
type T7», un groupe majoritaire parmi
les virus de bactéries a ADN double brin.

Nous avons détecté, dans les eaux superfi-
cielles du lac d’Annecy, plus de 6000 séquences
génétiques différentes dans un méme échantil-
lon (une date, une profondeur), soit autant
d’«especes» virales potentielles.

UN JUMBO
POUR AIDER LE CORAIL

L’énorme quantité d’informations issues
de la biologie cellulaire et moléculaire a
remis a plat nos connaissances sur les virus
aquatiques. Tout d’abord, ils arborent des
structures moléculaires bien plus variées
qu’on ne I’imaginait. On connaissait surtout
les bactériophages. De fait, aujourd’hui
encore, plus de 90% des virus connus sont
regroupés dans ’ordre des Caudovirus, c’est-
a-dire des phages & ADN double brin. Cette
configuration a ADN double brin est aussi
celle de nombreux virus du phytoplancton
que ’on a rassemblés en une famille, les
PhycoDNAviridés. Néanmoins, des virus a
ARN et, plus récemment, d’autres a ADN
simple brin, ont aussi été observés.

Parmi ces derniers, Bonaishi se révele
potentiellement intéressant. Le génome inha-
bituellement long (303 paires de bases) du
phage récemment isolé dans la baie Van Phong,
au Vietnam, lui vaut d’étre dans la catégorie
«phage Jumbo ». Ce virus infecte les bactéries
Vibrio coralliilyticus, pathogenes fréquents des
algues Symbiodinium, hotes photosynthé-
tiques des coraux. D’ou I'idée de soigner les
récifs par phagothérapie.

Les virus, piliers de la vie marine

La littérature a essentiellement fait la
part belle aux virus a ADN et aux phages.
Mais on sait depuis une dizaine d’années que
les virus 2 ARN sont aussi tres abondants
dans Pocéan et jouent des roles stirement
clés dans la dynamique, la distribution et la
diversité du plancton.

Plusieurs études ont détecté de nombreux
virus a ARN différents infectant le plancton,
mais seuls quelques-uns ont été isolés et
caractérisés, a cause de la lourdeur des tech-
niques nécessaires. Plus récemment, la méta-
génomique, c’est-a-dire ’analyse du génome
global de tous les microorganismes pré-
sents dans un échantillon (voir la figure
page 41), a mis en lumiére I’existence

de virus appartenant a la superfa-

mille des Picornaviridés, des

minuscules virus 2 ARN longtemps
passés inapergus.

En 2006, une étude d’Alexan-
der Culley, de !'université
d’Hawai, a indiqué qu’aucun des
virus a ARN recueillis dans

diverses eaux cOtieres n’apparte-
nait a la longue liste des phages.
Cette étude corroborait I’idée selon
laquelle la plupart des virus a ARN ont
pour hétes non pas des procaryotes (bac-
téries ou archées), mais des eucaryotes,
c’est-a-dire des organismes cellulaires a
noyau bien différencié tels que les algues, les
mollusques, les arthropodes, les poissons et
les mammiferes. De fait, la diversité virale
observée ressemblait a celle de virus infec-
tant des plantes ou des animaux terrestres,
déja connue et répertoriée dans les bases de
données génomiques.

DES QUASI-ESPECES DE VIRUS

En 2019, Curtis Suttle, de 'université de
Colombie-Britannique, au Canada, et ses col-
legues ont livré une importante quantité de
données métagénomiques relatives a ce type
de virus: ces informations constituent ainsi
une base de référence pour les prochaines
études des virus a ARN. Ils ont également
découvert de nouveaux virus de la famille des
Marnaviridae, la plus grande. Enfin, les
études révelent que les virus a ARN sont ubi-
quitaires de par le monde et sont, pour l’es-
sentiel en cours de spéciation: les auteurs
parlent de quasi-especes.

En 2018, les travaux de Takuro Nunoura,
de ’Agence japonaise pour la science et la
technologie marines et terrestres (Jamstec),
a Yokosuka, et de ses collegues ont mis en
évidence la diversité des virus a ARN. Avec
leur méthode inédite, ils ont révélé la part
importante, et jusque-la sous-estimée, des
virus & ARN inclus dans des cellules euca-
ryotes (leurs hotes).

On peut

imaginer soigner
des récifs
coralliens infectés
par des bactéries
grace a des virus
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La découverte des virus aquatiques a ADN quelques années détenu par Megavirus chilensis,
simple brin est plus récente encore que celle des isolé des eaux cotieres du Chili en 2010: son
virus a ARN. Connue pour infecter les plantes génome compte pres de 1260 millions de paires
et les animaux — surtout les oiseaux, le porc et de bases et le diametre de sa capside — son enve-
les bovins -, cette catégorie virale joue un role loppe - est de 440 nanometres sans sa couronne
économique important en détruisant les récoltes de fibrilles (une bactérie compte entre 100000
ou en infectant le bétail. En analysant la com- et plusieurs millions de paires de bases et
munauté virale de divers écosystemes marins, mesure en général quelques micrometres, soit
des biologistes de 'université de San Diego, en quelques milliers de nanometres).
Californie, ont identifié de tels virus en Le record de Megavirus chilensis a été
milieu aquatique, qui ressemblaient aux battu en 2018, a ’occasion de la réanalyse
phages de la famille des Microviridés. Depuis de photographies de microscopie élec-

3 tronique des années 1980. C’est de
LES GEANTS DES MERS quelques années cette fagon que Brianna Bullard et
D’inventaire des virus marins ne ’

George Shinn, de l'université du
serait pas complet sans les virus un nouveau Nebraska, aux Etats-Unis, ont

géants (ougirus) dont certains asso- découvert les Meelsvirus, des virus
cient, a l'instar des cellules de mam- type de Virus de 1,25 micrometre de longueur,
miferes, de PADN et de PARN. C’est infectant les noyaux des cellules
le cas de Marseillevirus, isolé dans une a été identiﬁé . d’Adhesisagitta hispida, des vers pré-
amibe d’eau douce. Le génome de ce dateurs du groupe des Chétognathes.
virus ressemble & une mosaique de le Virus de Virus Un an plus tard, dans des conditions
genes issus des trois regnes du vivant: similaires (une réinterprétation de
bactéries, eucaryotes et archées! microphotographies de 1967, déja révisées

La plupart des virus aquatiques en 2003), Roxane-Marie Barthélémy, de
mesurent entre 30 et 60 nanometres. Toutefois, l'université d’Aix-Marseille et ses collegues
depuis 16 ans, les girus ont fait exploser les mirent au jour deux virus fusiformes qui
criteres de taille. Le premier, identifié en 2003 infectent les cellules d’autres Chétognathes:
par I’équipe de Didier Raoult au cceur d’une Klothovirus casanovai de 3,1 micrometres de
amibe Acanthamoeba polyphaga, ressemblait longueur et Megaklothovirus horridgei de plus de
tant a une bactérie, notamment par sa taille, 3,9 micrometres (la photographie est tron-
quil fut nommé Mimivirus (pour Mimicking quée). Cest deux fois la longueur de la bactérie
Microbe Virus). Depuis, les virus géants Escherichia coli (voir la figure ci-dessous) ! Ces
(Mamavirus, Medusavirus, Tupanvirus...) ont trois énormes virus sont de rares exemples de

été retrouvés un peu partout dans le monde, girus infectant des animaux pluricellulaires.
dans divers types de milieux. Les premiers Pandoravirus, d’autres virus
Ces girus se distinguent aussi par leur taille, géants, avaient été découverts en 2013, par

bien supérieure a la «normale». Le record fut

I’équipe de Chantal Abergel et Jean-Michel

Klothovirus casanovai Mimivirus

Depuis une quinzaine d'années, on découvre des virus géants. En voici quelques spécimens comparés a la bactérie Escherichia coli
et a un virus «classique » (le VIH). Pithovirus sibericum, découvert en 2014, infecte les amibes. Megaklothovirus horridgei et Klothovirus casanovai
repérés en 2019, sont les hotes de vers marins Chétognathes (a droite, une téte de Spadella cephaloptera).
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Claverie: Pandoravirus salinus, pres des cotes
chiliennes, a ’embouchure de la riviere Tunquen
et Pandoravirus dulcis, pres de Melbourne, en
Australie. D’environ un micrometre de longueur,
ils sont visibles au microscope optique, et
contiennent jusqu’a 2 500 genes! Leur nom
évoque la boite de Pandore mythologique, car
leurs caractéristiques balaient tout ce que ’on
croyait savoir des virus, et certains y voient
meéme une nouvelle forme de vie.

En 2018, la famille s’est agrandie avec trois
autres pandoravirus mis au jour: Pandoravirus
macleodensis a nouveau pres de Melbourne,
Pandoravirus neocaledonia a proximité de
Nouméa, en Nouvelle Calédonie et
Pandoravirus quercus a Marseille. Selon les
découvreurs, avec leurs génomes géants aux
nombreux genes sans équivalent, les pando-
ravirus seraient des fabriques a nouveaux
genes, qui apparaissent par hasard et qui sont
donc différents d’une souche a une autre.

LES VIRUS DE VIRUS

Les virus géants présentent d’autres parti-
cularités. D’une part, contrairement aux virus
«classiques», certains, comme Mimivirus, ne
détournent pas la machinerie cellulaire de
’héte pour que celui-ci synthétise les protéines
nécessaires a leur multiplication. Leur génome
contient des genes qui leur permettent d’assu-
rer cette fonction. D’autre part, ce type de virus
peut lui-méme étre infecté par un autre virus.
Depuis peu en effet, un nouveau type de virus
a été identifié: le virus de virus.

Le premier de ce genre, Spoutnik, a été
trouvé dans Mamavirus, dont il empéche le
développement normal, mais dont le matériel
génétique lui est nécessaire pour proliférer. De
méme qu’un bactériophage infecte une bacté-
rie, ce pathogene fut le premier membre d’une
catégorie virale inédite: les virophages.

En 2011, Matthias Fischer, de 'université
de Colombie-Britannique, a découvert
Mavirus, un virus du virus CroV (Cafeteria
roenbergensis virus) qui infecte Porganisme
marin Cafeteria roenbergensis.

La présence de séquences génétiques asso-
ciées au virus Spoutnik dans des échantillons
d’eau de mer, mise en évidence par ’équipe de
Didier Raoult, suggere que cette interaction
virale originale n’est pas un cas isolé. Les bio-
logistes se penchent a présent sur 'interaction
du plancton marin, des virus géants et de leurs
propres virus parasites.

Les virus se distinguent aussi par la diver-
sité de leurs formes. Leur étude par microsco-
pie électronique a montré, dans les systemes
aquatiques, la prédominance des phages a ADN
double brin, constitués d’une téte icosaédrique
(220 faces) et d’'une queue de longueur variée.
Néanmoins, dans les milieux hypersalés ou les
sources géothermales, les virus d’archées

Les virus, piliers de la vie marine

Représentation imagée du
métagénome d'un échantillon marin.
Chaque chaine représente une
séquence ADN reconstituée par
analyse génomique. Les longues
chaines représentent des séquences
de procaryotes, et les petites
circulaires, des séquences de virus ou
de plasmides (des molécules d’'ADN
autres que I'ADN chromosomique,
chez les bactéries).

prennent des formes inhabituelles. Bouteilles,
ampoules, gouttes, épines, billes, filaments, a
une ou deux queues... D’aillerus, les dizaines de
virus isolés et décrits sont regroupées en
quelques familles selon leur forme.

VIRUS ET HOTES COEVOLUENT

La diversité des virus aquatiques suscite
de nombreuses questions sur I'histoire évolu-
tive des virus et celle de leurs hotes. Quand et
comment les virus sont-ils apparus? La spéci-
ficité des virus pour leurs hotes s’est-elle for-
gée avant ou apres la séparation, sur ’arbre de
I’évolution, des regnes du vivant? On a en
effet constaté que généralement, chaque type
de virus a un hote privilégié et, inversement,
que chaque procaryote est la cible d’un virus
particulier. Notamment, ils n’infectent pas
des organismes des autres regnes du vivant.
L’étude phylogénique des virus aquatiques, de
leur diversité et de ses liens avec la diversité
du vivant apporte des pistes de réponses.

Tout d’abord, des similitudes (des protéines
de la capside identiques, par exemple) ont été
observées chez les virus infectant les trois
regnes du vivant, ce qui suggere que les virus
existaient avant la divergence de ces regnes. Au
cours de ’émergence de ces trois domaines du
vivant, des virus auraient été sélectionnés et
auraient ensuite coévolué avec leurs hotes. Trois
populations virales auraient ainsi connu en
parallele des histoires différentes, associées a
celles des trois domaines du vivant.
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Plusieurs mécanismes permettent cette
coévolution des virus et de leurs hotes et, de
facon plus générale, lient étroitement diversité
virale et diversité du vivant. Les deux princi-
paux sont la pression de sélection qu’exercent
les virus sur les populations de procaryotes
(bactéries et archées), et le transfert de génes.

Un milieu donné comporte divers proca-
ryotes dont le nombre fluctue en fonction de la
pression de sélection exercée par les virus et ce,
de diverses facons. En «tuant le meilleur», c’est-
a-dire en parasitant 'espece la plus compétitive
(qui est souvent la plus abondante) dans un
écosysteme donné, les virus laissent vacante une
niche écologique ou les especes plus rares -
moins compétitives pour les ressources nutri-
tives, notamment — peuvent alors se développer.
Celles-ci profitent encore des éléments nutritifs
relargués lors de la destruction cellulaire des
especes dominantes - la lyse virale. Enfin, la lyse
libere des enzymes qui perturbent les cellules,
détruisant les especes les plus sensibles. La
conjonction de ces effets accroit la diversité cel-
lulaire et, par la méme, celle des fonctions
codées dans les génomes du milieu.

A Thonon-les-Bains, nous avons illustré ces
différents processus lors d’expériences consis-
tant a augmenter ou réduire le nombre de virus
bactériophages ou cyanophages au sein

Les pandoravirus, en forme d'outre, sont parmi les virus aquatiques les plus déconcertants.
Géants parmi les géants, ils produisent au hasard de nombreux génes, indépendamment.
Sont-ils une nouvelle forme de vie?
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d’échantillons. Ces variations ont eu un impact
mesurable sur le nombre de populations de
microorganismes, planctoniques notamment.
Elles ont aussi modifié la quantité de matiere
organique libérée sous forme de carbone ou de
phosphore, ou encore la structure de la commu-
nauté bactérienne et la proportion de bactéries
dites lysogéniques. Ces bactéries portent un
virus «dormant», c’est-a-dire qui ne se réplique
pas, mais qui peut se «réveiller» a tout moment
en fonction de son environnement.

TRANSFERT DE GENES

Un autre mécanisme important par lequel
la biodiversité virale influence le vivant est le
transfert de genes entre especes. Un virus dor-
mant dans un procaryote ou un eucaryote peut
intégrer son matériel génétique dans celui de
son hote. Cette intégration confere au receveur
de nouvelles propriétés, en général une plus
grande résistance et une protection contre
Pinfection par d’autres virus, mais aussi des
propriétés métaboliques, morphologiques,
immunogénétiques, voire pathogenes inédites.
C’est ainsi que la bactérie responsable du cho-
1éra, Vibrio cholera, a acquis sa toxicité grace a
un gene d’origine virale, tout comme
Corynebacterium diphteria (diphtérie) et
Clostridium botulinum (botulisme). De méme,
la syncytine, une protéine d’origine virale,
semble indispensable a la formation du pla-
centa des mammiferes. Le transfert de géne a
ici eu un effet positif.

En milieu aquatique, le transfert de genes
entre les cyanobactéries et leurs virus, les cya-
nophages, est particulierement intéressant. Au
fil de leur évolution, les cyanophages ont assi-
milé dans leur génome de nombreux geénes -
probablement récupérés chez leurs hotes — qui
codent des composants clefs de 'appareil pho-
tosynthétique bactérien. Exprimés pendant
Plinfection, ces genes assurent que la photosyn-
these et d’autres fonctions de la cyanobactérie
perdurent pendant la réplication des virus,
alors que les protéines bactériennes dont c’était
le r6le en temps normal sont devenues inopé-
rantes. Le maintien de I'activité photosynthé-
tique profite au phage: il peut continuer a
utiliser la machinerie cellulaire de son hoéte
pour se répliquer jusqu’au dernier moment,
lorsque la bactérie, gorgée de virus, explose.

Bien qualéatoire (il dépend de la rencontre
d’un virus et de son héte), ce processus est tres
répandu chez les procaryotes. En 1998, Sunny
Jiang et John Paul, de I'université de Californie a
Irvine, aux Etats-Unis, évaluaient 3 10™ le
nombre de transductions virales (transferts de
géne) ayant lieu chaque année dans la seule baie
de Tampa, le long du golfe du Mexique sur la cote
Ouest de la Floride. Et en 2009, Forest Rohwer
et Rebecca Vega-Thurber, de P'université d’Etat
de San Diego, en Californie, avancaient le
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nombre de 10* pour 'ensemble des océans,
selon une évaluation prenant en compte les
concentrations bactériennes et virales connues,
la probabilité de rencontre de I'hote et du virus
ou encore les conditions environnementales.

Ce mécanisme de transfert génétique n’est
pas l'apanage des procaryotes. Il existe aussi,
dans une moindre mesure, chez les eucaryotes.
Les virophages semblent d’ailleurs aussi parti-
ciper au transfert de matériel génétique chez
ces organismes: Mavirus, le virus du virus CroV
découvert en 2011, pourrait étre a 'origine des
transposons, ces fragments d’ADN capables de
se déplacer et de se multiplier de fagon auto-
nome dans un génome eucaryote.

DES ABYSSES ,
ENCORE INEXPLORES

Aujourd’hui, il n’est plus possible d’ignorer
le role des virus dans les écosystemes aqua-
tiques. Par leurs activités régulatrices des
populations, ou grace a I’action indirecte de
leurs genes, les virus aquatiques, de par leur
nombre et leur diversité, contribuent de facon
essentielle a la biodiversité en augmentant la
variabilité génétique des microorganismes. Ce
faisant, ils participent a la régulation du fonc-
tionnement écologique de la planete et a ses

Les virus, piliers de la vie marine

Cyanobactérie

Virus produits
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Virus sans génes bénéfiques pour I'hote

Dans un environnement limité en ressources, le transfert de génes joue un réle notable.

Un virus apportant a une cyanobactérie des génes qui maintiennent sa photosynthése et son
métabolisme (a) favorise cette population bactérienne (b) par rapport a d'autres infectées par des virus
dépourvus de ces génes (c) et dont le métabolisme s'est arrété a cause de l'infection. Les cellules
favorisées vivent plus longtemps, et produisent alors plus de virus (b). Les virus influent aussi sur
I'équilibre des écosystemes en «tuant le meilleur». Ainsi, I'algue Emiliania huxleyi est détruite en
quelques jours par son virus EhV alors qu'elle était majoritaire dans le milieu (d).

changements évolutifs. Ils prendraient méme
part a la régulation climatique: en recyclant la
matiere organique présente dans les océans, ils
modifient le flux de carbone qui y transite,
notamment son transfert vers le fond, et
influent in fine sur la quantité de gaz carbonique
que ces derniers absorbent ou rejettent dans
l’atmosphere.

La compréhension de leur impact réel sur
I’environnement et de leur réle dans 1’évolu-
tion du vivant n’en est qu’a ses débuts... de
méme que ’étude de leur diversité. Le volume
des océans est tel que seule une infime propor-
tion a été explorée a ce jour. Au-dela de
200 metres de profondeur, les sous-marins
scientifiques n’ont visité que I’équivalent de la
région parisienne. Qu'y a-t-il dans les milliards
de metres cubes restant a explorer? Pres des
sources froides d’ou s’échappe le méthane, ou
des écosystemes se constituent, ou dans les
fumeurs chauds et noirs, des cheminées hydro-
thermales riches en sulfure d’hydrogene? Ou
encore pres des coraux profonds que ’on com-
mence a découvrir et des monts sous-marins
inexplorés? Et méme dans les sédiments ot les
virus, prédateurs majeurs des grands fonds,
s’accumulent aussi au fil du temps et restent
actifs pendant des milliers d’années? m
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Les bactéries
qui almalent
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La vue depuis la proue

de la goélette Tara tandis
qu'elle affronte les grands
vents du Pacifique.

44 / POUR LA SCIENCE HORS-SERIE N° 104 / Aolit-septembre 2019

Maria-Luiza Pedrotti explore le monde inconnu
des bactéries mangeuses de plastique.
\ 1 Ces microorganismes abondent dans les vortex
v de déchets flottant a la surface des océans.
Pourront-elles en venir a bout ?

-

s x

e

© Samuel Bollendorff — Tara Expeditions Foundation

ag
..“
o





