
> 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 matière 
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-à-dire qui ne se réplique 
pas, mais qui peut se « réveiller » à tout moment 
en fonction de son environnement.

TRANSFERT DE GÈNES
Un autre mécanisme important par lequel 

la biodiversité virale influence le vivant est le 
transfert de gènes entre espèces. Un virus dor-
mant dans un procaryote ou un eucaryote peut 
intégrer son matériel génétique dans celui de 
son hôte. Cette intégration confère au receveur 
de nouvelles propriétés, en général une plus 
grande résistance et une protection contre 
l’infection par d’autres virus, mais aussi des 
propriétés métaboliques, morphologiques, 
immunogénétiques, voire pathogènes inédites. 
C’est ainsi que la bactérie responsable du cho-
léra, Vibrio cholera, a acquis sa toxicité grâce à 
un gène d’origine virale, tout comme 
Corynebacterium diphteria (diphtérie) et 
Clostridium botulinum (botulisme). De même, 
la syncytine, une protéine d’origine virale, 
semble indispensable à la formation du pla-
centa des mammifères. Le transfert de gène a 
ici eu un effet positif.

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

Bien qu’aléatoire (il dépend de la rencontre 
d’un virus et de son hôte), ce processus est très 
répandu chez les procaryotes. En 1998, Sunny 
Jiang et John Paul, de l’université de Californie à 
Irvine, aux États-Unis, évaluaient à 1014 le 
nombre de transductions virales (transferts de 
gène) ayant lieu chaque année dans la seule baie 
de Tampa, le long du golfe du Mexique sur la côte 
Ouest de la Floride. Et en 2009, Forest Rohwer 
et Rebecca Vega-Thurber, de l’université d’État 
de San Diego, en Californie, avançaient le 

Plusieurs mécanismes permettent cette 
coévolution des virus et de leurs hôtes et, de 
façon 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 gènes.

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 façons. En « tuant le meilleur », c’est-
à-dire en parasitant l’espèce la plus compétitive 
(qui est souvent la plus abondante) dans un 
écosystème donné, les virus laissent vacante une 
niche écologique où les espèces 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 
espèces dominantes – la lyse virale. Enfin, la lyse 
libère des enzymes qui perturbent les cellules, 
détruisant les espèces les plus sensibles. La 
conjonction de ces effets accroît la diversité cel-
lulaire et, par là même, celle des fonctions 
codées dans les génomes du milieu.

À Thonon-les-Bains, nous avons illustré ces 
différents processus lors d’expériences consis-
tant à 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 gènes, indépendamment. 
Sont-ils une nouvelle forme de vie ?
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Dans un environnement limité en ressources, le transfert de gènes joue un rôle notable.  
Un virus apportant à une cyanobactérie des gènes qui maintiennent sa photosynthèse et son 
métabolisme (a) favorise cette population bactérienne (b) par rapport à d’autres infectées par des virus 
dépourvus de ces gènes (c) et dont le métabolisme s’est arrêté à cause de l’infection. Les cellules 
favorisées vivent plus longtemps, et produisent alors plus de virus (b). Les virus influent aussi sur 
l’équilibre des écosystèmes en « tuant le meilleur ». Ainsi, l’algue Emiliania huxleyi est détruite en 
quelques jours par son virus EhV alors qu’elle était majoritaire dans le milieu (d).
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changements évolutifs. Ils prendraient même 
part à la régulation climatique : en recyclant la 
matière 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’atmosphère.

La compréhension de leur impact réel sur 
l’environnement et de leur rôle dans l’évolu-
tion du vivant n’en est qu’à ses débuts… de 
même que l’étude de leur diversité. Le volume 
des océans est tel que seule une infime propor-
tion a été explorée à ce jour. Au-delà de 
200  mètres de profondeur, les sous-marins 
scientifiques n’ont visité que l’équivalent de la 
région parisienne. Qu’y a-t-il dans les milliards 
de mètres cubes restant à explorer ? Près des 
sources froides d’où s’échappe le méthane, où 
des écosystèmes se constituent, ou dans les 
fumeurs chauds et noirs, des cheminées hydro-
thermales riches en sulfure d’hydrogène ? Ou 
encore près des coraux profonds que l’on com-
mence à découvrir et des monts sous-marins 
inexplorés ? Et même dans les sédiments où les 
virus, prédateurs majeurs des grands fonds, 
s’accumulent aussi au fil du temps et restent 
actifs pendant des milliers d’années ? n

nombre de 1024 pour l’ensemble des océans, 
selon une évaluation prenant en compte les 
concentrations bactériennes et virales connues, 
la probabilité de rencontre de l’hôte 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 être à l’origine des 
transposons, ces fragments d’ADN capables de 
se déplacer et de se multiplier de façon auto-
nome dans un génome eucaryote.

DES ABYSSES  
ENCORE INEXPLORÉS

Aujourd’hui, il n’est plus possible d’ignorer 
le rôle des virus dans les écosystèmes aqua-
tiques. Par leurs activités régulatrices des 
populations, ou grâce à l’action indirecte de 
leurs gènes, les virus aquatiques, de par leur 
nombre et leur diversité, contribuent de façon 
essentielle à la biodiversité en augmentant la 
variabilité génétique des microorganismes. Ce 
faisant, ils participent à la régulation du fonc-
tionnement écologique de la planète et à ses 
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Les virus, piliers de la vie marine




