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Contexte

Les récifs coralliens figurent parmi les zones biologiques les plus productives du globe, et
sont des réservoirs extraordinaires de biodiversité qui assurent des ressources pour pres
de 500 millions de personnes. Ces écosystémes déclinent dramatiquement depuis 30 ans,
sous I’effet conjugué du réchauffement climatique et d’une pression de péche croissante.
Cette érosion de la diversité des macroorganismes menace le bon fonctionnement de
I’écosystéme dans son ensemble en perturbant les réseaux trophiques et les cycles des
nutriments (Bellwood et al., 2004). C’est au niveau de ces services écosystémiques de
soutien que les microorganismes jouent un rdle majeurs (Singh, 2015). Bien que les effets
directs de I’anthropisation aient été largement documentés sur la diversité et le
fonctionnement des communautés microbiennes associées aux matrices abiotiques (i.e.,
eaux et sédiments) en milieu récifal, il en est tout autrement concernant les microbiomes
des macroorganismes et notamment ceux des poissons, acteurs majeurs des habitats
récifaux. Ces microbiomes et notamment ceux du tractus intestinal ont été trés peu étudiés
chez les poissons (Colston and Jackson, 2016) malgré leurs roles fondamentaux a la fois
sur I’écologie et I’évolution de leurs hotes (Clements et al., 2014).

Description de la problématique de recherche

Les microorganismes, terme regroupant des organismes microscopiques appartenant aux trois
branches de I’arbre du vivant (bactérie, archaea, eucaryote) et les virus, constituent les plus
anciennes et abondantes formes de vie sur la planéte. Durant leur évolution, une large partie de
ces microorganismes a colonisé d’autres formes de vie, co-évoluant avec ces dernicres et
constituant ce que I’on nomme aujourd’hui le microbiome. Le microbiome intestinal est sans
conteste celui qui a regu le plus d’attention et nous savons aujourd’hui que ce dernier joue le
role d’un « organe » a part entiere pour I’hdte, participant entre autres a la digestion (Flint et al.
2012) mais également a son développement, a la réponse immunitaire et a la protection vis a vis
des pathogenes (Nicholson et al. 2012, Belkaid and Hand 2014).

Le développement des techniques de séquencage massif (NGS) et I’émergence de consortia
internationaux tel “The Human Microbiome Project” ont permis d’obtenir un inventaire
exhaustif de la composition des microbiomes intestinaux et de leur variabilité interspécifique et
inter/intra-individuelle particuliérement chez les mammiféres terrestres (Groussin et al. 20017,
Findley et al., 2013 ; Grice & Segre, 2011). En revanche, chez les vertébrés marins et
notamment chez les poissons qui représentent la moitié¢ des espéces de vertébrés connus, les
investigations sont naissantes. L’influence de la phylogénie de 1’h6te sur leur microbiome
intestinal reste a préciser mais ces travaux ont toutefois permis de mettre en évidence des
patrons de phylosymbiose (i.e., co-évolution entre I’hote et son microbiome) et une influence
significative du régime alimentaire (Ley et al. 2009; Sanders et al. 2013; Clements et al. 2014;
Mikaelyan et al. 2015). Cependant, ces recherches sont pour leur grande majorité basées sur des
approches culturales ne permettant qu’une description limitée de la biodiversité (Colston et al.
2016). De plus, elles ne sont intéressées qu’a un seul des trois domaines du vivant constituant
les microorganismes (i.c., les bactéries) laissant complétement de coté les archées et eucaryotes
unicellulaires qui peuvent avoir un role fondamental au sein de la microflore intestinale (Gaci
2014, Rayman 2017, Kumar 2015, Tapio 2017). Aujourd’hui, il apparait donc nécessaire
d’approcher I’inventaire de la biodiversité de la microflore intestinales des vertébrés aquatiques
de manicére plus holistique en augmentant 1’éventail des branches du vivant étudiées, tant au
niveau du microbiome qu’au niveau de leurs hotes, afin de faire émerger des patrons structuraux
et des interactions microbiennes en relation avec les parametres de 1’hdte (e.g. régime



alimentaire, phylogénie...) et les paramétres environnementaux.

Objectif

L’objectif général du stage est de fournir un inventaire de référence de la biodiversité
microbienne associée au tractus instestinal des poissons récifaux et d’identifier ses déterminants.

Plus précisément, ce projet vise a répondre a 2 questions :

- Quelle est la biodiversité en terme de lignées de microorganismes, fonctions associées et
interactions, des microbiomes associés au tractus intestinal des poissons coralliens?

- les microbiomes intestinaux sont ils différents entre espéces et ces différences sont elles mieux
expliquées par la phylogénie des poissons ou leurs traits écologiques ?

Déroulement du stage

Pour répondre aux questions soulevées par ce stage, le tractus intestinal provenant d’une
quarantaine d’especes de poissons coralliens a été prélevé sur les récifs frangeant et barriére du
lagon de Mayotte. La diversité phylogénétique des communautés microbiennes est en cours
d'analyses par l'approche barcoding du géne 16S rDNA en utilisant la technologie de
séquencgage Illumina. A son arrivé, le candidat disposera déja des séquences et sera en charge
des analyses bioinformatiques et biostatistiques permettant de répondre aux objectifs de ce
stage. Dans un premier temps, le candidat réalisera un inventaire exhaustif de la diversité des
communautés microbiennes des poissons coralliens, en terme d’espéces, de lignées
phylogénétiques et de fonctions présentes a I’intérieur de leur tractus intestinal. Outre les
typiques facettes alpha et béta de la diversité, il appliquera également une analyse de réseau sur
I’information génétique afin d’explorer les interactions entre microorganismes et identifier
I’existence de consortia microbiens caractéristiques de certains clades ou régimes alimentaires
(Barberan et al., 2012; Jeanbille et al. 2016). Enfin, il évaluera I’importance de 1'histoire
évolutive des hotes et de leur régime alimentaire dans la structuration des communautés
microbiennes.

Résultats attendus

Ce stage vise a dresser le premier inventaire de la biodiversité de la microflore intestinale des
principales familles de poissons récifaux incluant toutes les domaines de la vie (bactéries,
archaea, micro-eucaryotes), et leurs fonctions. Il s'agira également de documenter pour la
premiére fois les interactions potentielles entre les différents microorganismes constituant ces
microbiomes. Enfin, les données obtenues permettront d’identifier des microorganismes et des
fonctions microbiennes présentant des patrons de co-spéciation chez les especes de poissons.
Nous prévoyons que les mécanismes de co-évolution (i.e., effet de I’histoire évolutive de I’héte)
et de convergence évolutive (i.e., effet du régime alimentaire) affectent de manicére significative
la répartition des différentes lignées microbiennes intestinales au sein des poissons récifaux.

Méthodes

Le stage débutera par la vérification et I’assemblage des séquences d'ADN, a I’aide d’outils
bioinformatiques tels que Mothur (Schloss et al., 2009). Les analyses statistiques et le calcul des
indices de biodiversité seront ensuite effectués a I’aide du logiciel libre R (http://www.rproject.
org/) et des scripts développés par les membres de 1'équipe de 'UMR MARBEC. La

diversité fonctionnelle de tous les échantillons sera elle estimée in-silico et a partir des résultats
de barcoding a I’aide de la méthode PICRUST (Langille et al., 2013). L'estimation de
I’importance de I'histoire évolutive des hotes et de leur dicte dans la structuration des
communautés microbiennes et l'identification de microorganismes présentant des patrons de cospéciation
seront réalisées en suivant le framework de Groussin et al. (2017) grace a une

phylogénie des poissons et une base de traits déja disponibles (Leprieur et al 2016 Nat Comm,
Mouillot et al. 2014 PNAS). Ces étapes nécessitent d'importantes capacités de calcul; nous
utiliserons donc le centre de calcul situé 4 Montpellier, France (plate-forme Montpellier
Bioinformatique Biodiversit¢ (MBB) du Labex CEMEB).
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Profil et compétences recherchées

La (le) candidat(e) devra avoir une bonne connaissance des concepts d’écologie des
communautés et d’écologie microbienne et des méthodes de biologie moléculaire. 11 est
souhaité que le candidat ait une formation dans 1’'un de ces deux domaines. Une expérience
en biostatistiques (programmation et I’écriture de scripts en R) et/ou en bioinformatique
sera un avantage significatif.

Nous recherchons un(e) candidat(e) motivé(e) pour continuer en thése. Un sujet sera
proposé au concours de 1’école doctorale de GAIA 2018 sur) pour participer aux
campagnes d’échantillonnage qui se dérouleront jusqu’en 2020 dans le cadre du projet
Megafauna (https://lejournal.cnrs.fr/articles/un-tour-du-monde-pour-la-megafaunemarine)
et au cours duquel la biodiversité microbienne de la mégafaune des régions

tropicales sera suivie.

Les candidatures doivent étre envoyées a thierry.bouvier@cnrs.fr et doivent inclure :
- une lettre de motivation

-un CV détaillé

- un relevé des modules suivis en M1 et en M2



