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Classification, diversité et répartition des virus de microbes dans la biosphère 
 
Les virus sont omniprésents dans la biosphère et infectent l'ensemble des êtres vivants. Au sein des écosystèmes, 
ils ont un impact sur la diversité des populations microbiennes, l'évolution des génomes de ces populations, et 
directement ou indirectement sur les cycles biogéochimiques majeurs. L'exploration des communautés virales reste 
toutefois une tâche complexe et nos connaissances sur la composition, la diversité et la dynamique de ces 
communautés sont encore très limitées. La métagénomique, appliquée à la fraction virale, permet d'étudier le 
contenu génétique des virus présents dans un écosystème et a notamment mis en évidence la grande richesse des 
populations virales environnementales, tant du point de vue des gènes que des génotypes. Toutefois, notre 
compréhension du monde viral est encore très fragmentaire et la démocratisation récente de la métagénomique 
virale offre de nouvelles possibilités. 
L'objectif de cette thèse sera dans un premier temps de mieux caractériser le contenu en gènes des virus de microbes 
à partir des nombreux métagénomes publics et de proposer une classification de ceux-ci à partir de leur génome. 
Ce travail fournira un cadre pour analyser la diversité et la répartition de ces entités dans la biosphère et étudier 
l’évolution de familles virales d’intérêt. Une attention spéciale sera portée aux écosystèmes lacustres 
particulièrement étudiés au laboratoire et pour lesquels des données obtenues au sein de notre équipe permettront 
des analyses plus spécifiques. Dans le cadre de ces travaux, le candidat sera amené à développer des 
méthodologies bio-informatiques adaptées au traitement de ces données particulières et à les rendre disponibles à 
l'ensemble de la communauté scientifique. 
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