d’espéces plus rares ou le transfert de genes
viraux vers ’'hote, les virus maintiennent
labiodiversité des écosystemes aquatiques
et facilitent le brassage génétique.

Toutes les six a sept semaines pendant
preés de trois ans, des échantillons en pro-
venance de la goélette Tara sont arrivés au
Génoscope d'Evry, olt leur matériel géné-
tique viral est analysé. La mission du
voilier consistait a arpenter les océans afin
d’y prélever tout type d’organisme
marin invisible a1'ceil nu. Objectif de
I'expédition: étudier divers écosys-
temes planctoniques, notamment
les interactions des différents
micro-organismes les uns avec
les autres ainsi qu'avec leur envi-
ronnement physico-chimique.
Simultanément, les programmes
OVID (Ocean VlIrus Diversity),
de Matthew Sullivan, et Tara-
Girus, de Hiroyuki Ogata, ont
cartographié la géographie
des diversités virales et des
métabolismes associés tout au long de
I'expédition. Les résultats des premiers
séquencages génétiques réalisés sur des
échantillons en provenance d’une station
de prélevement suggerent la présence de
nouveaux virus bactériens en trés grand
nombre et d’un virus géant (ou girus)
d’un type inédit.

Dans toutes
les mers du globe

D’autres programmes scientifiques en
cours arrivent aux mémes conclusions
dans diverses régions du globe. Achevées
en 2009, les expéditions océanographi-
ques du programme PAME (Polar Aquatic
Microbial Ecology) étudient la diversité et
la distribution de I'ensemble des micro-
organismes habitant les régions polaires:
dans ces endroits également, les premiers
résultats montrent que les virus sont abon-
dants, diversifiés et sont produits chaque
jour en quantité. Le programme GOS (Glo-
bal Ocean Sampling), quant a lui, lancé
en 2003 et toujours en cours, a déja per-
mis d’analyser par séquengage massif des
échantillons d’eau de différentes mers et
provinces océaniques telles que la mer
Noire, la mer Méditerranée, la mer Balti-
que, la mer du Nord, ainsi que les océans
Atlantique, Pacifique, Indien et Antarc-
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L’ESSENTIEL

v/ Les virus sont

les entités biologiques
les plus abondantes

et les plus variées

des milieux aquatiques.

¢/ Pardes mécanismes
de transfert de genes

et de pression de sélection,
les virus jouent un rdle clef
dans le fonctionnement des
écosystemes et le maintien
de leur biodiversité.

¢/ Ladiversité des virus
et celle de leurs hotes sont
indissociables. Aujourd’hui,
la compréhension

de leurs interactions
constitue un des enjeux

de I'écologie aquatique.

tique. En moyenne, on constate que
200 litres d’eau de mer contiennent plus
de 5000 virus différents.

De précédents programmes ont déja
révélé'étendue de la diversité virale aqua-
tique. En 2005, Mya Breitbart, de 1'Uni-
versité de Californie, et ses collegues ont
observé que 30 a 90 pour cent des séquen-
ces virales prélevées en zone cotiere n’ont
aucun homologue connu dans les bases

de données génétiques existantes. Ce
résultat a été confirmé peu apres
par une autre équipe californienne,
dirigée par Forest Rohwer, qui a
proposé pour la premiére fois une
vue d’ensemble de la diversité
et de la répartition des virus
marins.
A partir de 184 échantillons
récoltés pendant dix ans jusqu’a
3000 metres de profondeur sur
68 sites différents (dansla mer des
Sargasses, le golfe du Mexique, les
eaux cotieres de la Colombie-Bri-
tannique et ['océan Arctique),
ces scientifiques ont montré que
plus de 91 pour cent des séquences vira-
les obtenues étaient inconnues. Parmi elles
apparaissaient de nombreux cyanopha-
ges nouveaux (virus des cyanobactéries,
une sous-classe de bactéries photosynthé-
tiques) et des virus a 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
compterait quelque 129000 génotypes dif-
térents (un génotype est I'ensemble des
constituants génétiques caractéristiques
d’un seul organisme) dans les remontées
d’eaux froides. Ces travaux révelentI’am-
pleur de notre ignorance: ils suggerent
qu’il existerait plusieurs centaines de mil-
liers de génotypes viraux différents.

Dans une moindre mesure, nos propres

analyses, via I'utilisation du séquengage a
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1. QUELQUES VIRUS AQUATIQUES, représen-
tés d’apreés leur observation en microscopie élec-
tronique. Les phages (page ci-contre en bas] sont
les plus répandus. Plus ou moins allongée, leur
téte icosaédrique (3 12 faces triangulaires) se
prolonge par une queue de longueur variable. lls
s'arriment aux bactéries qu'ils infectent aumoyen
de leurs « pattes ».
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haut débit, soulignent aussi une biodiver-
sité élevée en eau douce. Dans le cadre d 'une
collaboration avec Michael DuBow, de
'Université Paris-Sud a Orsay, nous étu-
dions 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 superficielles du lac
d’Annecy, plus de 6000 séquences géné-
tiques différentes dans un méme échan-
tillon (une date, une profondeur) - soit
autant de génotypes ou «especes » vira-
les potentielles.

Des virus a ARN,
aun brin d’ADN
ou mixtes

L'énorme quantité d’informations issues
de la biologie cellulaire et moléculaire a
permis, ces dix derniéres années, une
remise a plat de nos connaissances sur les
virus aquatiques. Tout d’abord, ils arbo-
rent des structures moléculaires bien plus
variées qu’on ne 'imaginait. On connais-
sait surtout les virus bactériophages — ou
«phages» —, majoritaires a la surface de
la planete, qui infectent les bactéries et les
archées (micro-organismes qui, comme les
bactéries, sont unicellulaires et sans noyau,
et représentent un des trois régnes du
vivant). De fait, aujourd hui encore, plus
de 90 pour cent des virus connus sont
regroupés dans 'ordre des Caudovirus, c’est-
a-dire des phages a ADN doublebrin. Cette
configuration a ADN double brin est aussi
celle de nombreux virus du phytoplanc-
ton que 1’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.

Les virus a ARN ont été découverts
entre 2000 et 2006. Plusieurs études ont
détecté denombreux virus a ARN différents
infectant le plancton, mais seuls quelques-
uns ont été isolés et caractérisés, a cause
de la lourdeur des techniques nécessaires.
Plus récemment, la métagénomique, c’est-
a-dire I'analyse du génome global de tous
les micro-organismes présents dans un
échantillon d’eau de mer, a mis en lumiere
l'existence de virus appartenant a la super-
famille des Picornaviridés, des minuscu-
les virus a ARN longtemps passés inapercus.

En 2006, une étude publiée par Alexan-
der Culley, de]'Université de Hawai, a indi-
qué qu'aucun des virus a ARN recueillis
dans diverses eaux cotieres n’appartenait

36 Virologie

PHAGE

FAMILLE : Myoviridés
HOTE : bactéries et archées

TAILLE : 200 nm (queue comprise

MILIEU: mers et lacs
GENOME : ADN double brin
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ABV

FAMILLE : Ampullaviridés

HOTE : archées sulfolobales
TAILLE: 200 nm

MILIEU : hypersalé, chaud, acide
GENOME : ADN double brin
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ATV

FAMILLE : Bicaudaviridés

HOTE : archées sulfolobales
TAILLE : 100 nm (corps)

MILIEU : hypersalé, chaud, acide
GENOME : ADN double brin

AFV1

FAMILLE : Lipothrixiviridés
HOTE : archées sulfolobales
et thermoprotéales

TAILLE : 200 nm

MILIEU: sources hydrothermales

GENOME : ADN double brin
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a la longue liste des phages. Cette étude
corroborait I'idée selon laquelle la plu-
part des virus a ARN ont pour hotes non
pas des procaryotes (bactéries ou archées),
mais des eucaryotes, c’est-a-dire des orga-
nismes cellulaires a noyau bien différen-
cié tels que les algues, les mollusques, les
arthropodes, les poissons et les mammi-
feres. De fait, la diversité virale observée
ressemblait a celle de virus infectant des
plantes ou des animaux terrestres et était
déja connue et répertoriée dans les bases
de données génomiques.

La découverte des virus aquatiques a
ADN simple brin est encore plus récente.
Connue pour infecter les plantes et les ani-
maux - surtout les oiseaux, le porc et les
bovins-, cette catégorie virale joue unrole
économique important en détruisant les
récoltes ou en infectant le bétail. En ana-
lysant par métagénomique la communauté
virale de divers écosystemes marins, des
biologistes de 1'Université de San Diego
ont identifié, il y a six ans, de tels virus
enmilieu aquatique, qui ressemblaient aux
phages de la famille des Microviridés.

Plus récemment, en 2009, d’autres
virus a ADN simple brin de la famille des
Circoviridés ont été trouvés dans les
eaux douces d'un lac en Antarctique: ils
dominent la communauté virale au prin-
temps, lors de la fonte des glaces, quand
les eucaryotes — leurs hotes potentiels —
sont les plus abondants. A la fin de l'été,
ils sont d"ailleurs 1'une des deux popula-
tions majoritaires, avec les bactéries, ce qui
suggere qu'ils jouent un réle primordial
dansI"équilibre des écosystemes en contro-
lant certaines populations eucaryotes.

Enfin, certains virus géants associent,
a l'instar des cellules de mammiferes, de
I’ADN et de 'ARN. C’est le cas de Marseille-
virus, isolé il y a trois ans dans une amibe
d’eaudouce. Le génome de ce virus ressem-
ble a une mosaique de genes issus des
trois régnes du vivant — bactéries, euca-
ryotes et archées.

Comme ses cousins girus (Mimi-,
Mama-, Mega-, LausanneVirus, CroV), Mar-
seillevirus se distingue aussi par sa taille,
bien supérieure a la «normale »: son
génome est le sixiéme plus grand génome
viral séquencé (368 000 paires de bases) et
son diametre est d’environ 250 nanome-
tres. Aujourdhui le record est détenu par
Megavirus chilensis, isolé des eaux cotiéres
du Chili en2010: son génome compte prés
de 1260 millions de paires de bases et le
diametre de sa capside — son enveloppe -
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