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LES ECOSYSTEMES CHIMIOSYNTHETIQUES

Sources hydrothermales

Principalement localisées au niveau des dorsales océaniques

Infiltration de 'eau de mer dans la nouvelle crolte océanique

Réchauffement de I'eau a 'approche des chambres
magmatiques

Le fluide hydrothermal remonte vers la surface tout en
lessivant les roches au’il traverse.

() Aerobic metal oxidation
Crodte continentale 4Fe* +0,(aa)+ 10 H,0 — 4 Fe(OH), + 8 H'
(@ Aerobic sulfide oxidation

H.Ska) +2 0faq) — SO} + 2 H*

@ Aerobic methane oxidation

= fte CH,faq) + 2 0,fa0) — €O,(a) + 2H.0

Crolte océanique

(@ Aerobic hydrogen oxidation
2H,f0q) +0,(eq) —+ 2H,0

(© Hydrogenotrophic sulfate reduction

Suintements froids 3 AL R

(® Methanogenesis
4H,aq) + CO,a0) — CH(aq) +2HO

Principalement localisés au niveau des marges continentales
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Enfouissement de la matiére organique /, seavoter heating

loss of 0, Mg** and SO,
y release of H,,H S, Fe”", Mn

Formation de réservoir d’hydrocarbures enfouis

Les fluides émis sont généralement riches en hydrocarbures fapri ol S R 2
légers comme le méthane
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€
p VIVRE DANS CES ENVIRONNEMENTS

Oxydation anaérobie du méthane (AOM) Accepteurs d’électrons Source de carbone
(oxygéne, nitrate, ...) (Dégradation de la
Couplée avec la réduction des sulfates de I'eau matiere organique)

de mer
Agrégats AOM de bactéries et d’archées

Localisés au niveau de la zone de transition
méthane / sulfate

Production des sulfures permettant le
développement de communautés thiotrophes

SRB

l.l.l.‘.-

ANME

Eau de mer 0,

aurs d’élec

Sédiments
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PROBLEMATIQUE

Etudier I'influence des communautés microbiennes sur la répartition des différents
assemblages faunistiques

Quels sont les microorganismes présents dans les sédiments sous-jacents les différents
assemblages?

Les communautés microbiennes reflétent-elles la présence de certains organismes de
surface?

Quelles sont les influences réciproques des communautés microbiennes sédimentaires, des
colonisateurs de surface et des caractéristiques physico-chimiques des sites?
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Océan Pacifique

Le Bassin de Guaymas est situé dans le Golfe de Californie (Mexique)

Particularités :

@ Il regroupe a la fois une zone de suintements froids (Marge de Sonora) et une zone
de sources hydrothermales (Southern Trough)

@® Le fond du bassin est recouvert par une épaisseur importante de sédiments (2,7 m
accumulés tous les 1000 ans)
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LE BASSIN DE GUAYMAS

Le Bassin de Guaymas
Epaisse couche de sédiments

Zone de suintements froids
(Marge de Sonora) proches
d’'une zone de sources
hydrothermales (Southern
Trough)

Les deux zones sont
colonisées par des
assemblages de surface
comparables :

® Champ de vésicomyideés
® Buissons de siboglinidés
® Tapis microbiens
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L’ECHANTILLONNAGE : LA CAMPAGNE BIG

L'échantillonnage

Campagne BIG 2010
(Biodiversité et Interactions a
Guaymas)

A bord du NO l'Atalante avec le
sous-marin habitable Nautile

Echantillonnage des différents
habitats a 'aide de carottiers
tubes

Conditionnement des
échantillons a bord du bateau

- X

Ifremer — 2006

Ifremer — 2007
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L’ECHANTILLONNAGE : LA CAMPAGNE BIG

L'échantillonnage

Campagne BIG 2010
(Biodiversité et Interactions a

Guaymas)

A bord du NO l'Atalante avec le
sous-marin habitable Nautile

Echantillonnage des différents
habitats a 'aide de carottiers
tubes

Conditionnement des
échantillons a bord du bateau
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Extraction et Séquencage Comparaison des seéquences avec les bases

de données

\dentification

des commumautés

i ) Méthodes d'étude




METHODES D'ETUDE : SEQUENCAGE

© ldentification de communautés microbiennes complexes

\dentification

Extraction et Séquencage Comparaison des sequences avec les bases
de données

des commumautés

© ldentification grace aux bases de données classiques

% de sequences

Affiliation
obtenues

uncultured archaeon 81,41%

uncultured euryarchaeote 15,51%

uncultured Halobacteriales archaeon 1,03%

Analyse sur les bases de uncultured archaeon BA2H11fin 0,91%
données et la taxonomie du NCBI uncultured archaeon WCHD3-30 0,34%
uncultured Methanosarcinales archaeon 0,23%

unidentified archaeon 0,23%

archaeon enrichment culture clone AOM-Clone-G10 0,11%

uncultured marine euryarchaeote 0,11%

uncultured methane-oxidizing archaeon 0,11%

L) Meéthodes d'étude



METHODES D'ETUDE : SEQUENCAGE

© Identification de communautés microbiennes complexes \dentification

ST,

Extraction et Séquencage omparalson des séquences avec les bases
de données

des commumautés

O Création d'une base de données personnalisée

100 Peru Margin 12270-37.8((
L Okhotsk Sea OKHA-2.13 (AB094530)
y 100/ Peru Margin 12270-37 8 (DQ302004) SAGMEG-1
Nankal Trough MA-C1-4 (AY093453)
South African Gold Mine SAGMA-Q (AB050222)
w Northwest Atlantic CRA.12-27 ¢m (AF119123)
Peru Margin 1229D-29.4 (DQ302022)

Nankal Trough NANK-A120 (AY436522) 7
tzu-Ogasawara Arc pMC2A203 LABO19737) Marine

Eel River Basin TATF2 (AF134390) Group Il
sk Sea OKHA-1 35 (ABO94S7) s
Peru Trench 1230A-11.0 (26 clones) (DQ302030 )
Nankai Trough NANK-A102 (AY436514) 98 F=i="7lw
Black Sea BS-SR-£3 (Ammw

Peru Margin 12270-37 8 (46 cl m
Novlhwﬂ{ Atlantic CRAB-27 cm (AFY mzn)
Okhotsk Sea OKHA-2.14 (AB094531) \

Paru Margin 1227037 8 (4 clanes) (DQ102007)
Black Sea BS-SR €2(A578142)

Okhotsk Sea
Pem Margin 1227D-37.8 (DQ302002)
Nankai Trough MA-A1-3 (AY093448)
Peru Margin 12270-37.8 (30 clones) (DQ302005) gy

Peru Margin 1229D.29.4 (DQ302025) A

Color-coded microbial habitats L
Peru Margin Subsurface Sediments
Cokt Marine Subsurtace Sediments ”
Oceanic Crust Basalt

Marine Carbonates at CH, seeps
Coks Marine Surficial

Mariow Hydrothwrmal Vet
Teerestrial Subturtace

p T ——
=B

i

g

— Atlantic APA3- 11 cm (AF119137] Benthic
I Juan de Fuca 33P92A98 (AF355807) Group B
1zu-Ogasawara Arc pMC2A308 (AB019721)

Peru Margin 12290294 & 866 (9 & 7 clones) (DQ302026)
Juan de Fuca Basalt F$-274-21A-03 (AY704372)
Peru Margin 12290-29.4 & 86.6 (2 & 2 clones) (DQ302021)

ddad i L

Juan de Fuca Basalt FS-142-17A-02 (AY704374)
Peru Margin 12290-29.4 (2 clones) (0Q302024)
Peru Margin 12290-29.4 & 86,6 (6 & 8 clones) (DQ302014)
Peru Margin 1229D-29.4 & 866 (6 & 1 clones) (DQ302009)
Peru Margin 1229D-29.4 (4 clones) (DQ302021)
Nankal Trough MA-C1-5 {AY093451)

Okhotsk Sea OKHA 5.23 (AB094546)
Peru Margin 12290-86.6 (DQ302013)

|10 —————— Veru Margin 12290-29.4 & B8.6 (2 & 3 clones) (DQ302018)
huaymu Basin AT-R021 (AF419653)

[————————— Peru Margin 1229D-86.6 (3 clones) (DQ302017)  Miscellaneous

0.01 substitutions/site 1007 Nonksi Trough MA B1-3 (AY093447) Crenarchaeotal Group

Nankai Trough NANK-ABA (AY43651
Biddle & al, 2006

100
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METHODES D'ETUDE : SEQUENCAGE

© ldentification de communautés microbiennes complexes

\dentification

Extraction et Séquencage Comparaison des séquences avec les bases
de données

© Analyse des résultats de séquencage

Analyse des séquences

+» Base de données Silva

° ‘_ Identification des
% —
—-> SI l communautés

high guality ribosomal RNA databases

% Base de données personnalisée
e S €<
MISES A JOUR

Extraction et Séquencage

L) Méthodes d'étude



METHODES D’ETUDE : FISH ET Q-PCR

Sonde marquée

*GCT TCGC
..ACCGAACGAAGCGAAGGC..
8 8 Séquence de 'ARNr 6 6
16S
&) Hybrldatlon 8 8 8
3 G )

3 3
‘AcaTCA s 8 S S
3

Rlbosomes GCT TCGC

o Localisation des cellules marquées au [
Cellules fixées microscope a épifluorescence

Microscopie FISH

Elle va permettre de détecter et de visualiser I'organisation spatiale et la morphologie des
groupes microbiens théoriquement actifs dans nos échantillons a 'aide de sondes
spécifiques

La PCR guantitative

Elle va permettre de quantifier et d’analyser la distribution des groupes microbiens dans nos
échantillons a I'aide d’amorces spécifiques

*l Méthodes d’étude



Résultats - Discussion




Deux sites colonisés par des bivalves

vésicomyides (Ayala et Vasconcelos) Un site colonisé par des bivalves vésicomyidés

(Morelos)

Southern Trough

Un site colonisé par des vers
siboglinidés (Juarez)

Marge de Sonora

Concentrations en méthane et en sulfure réduites dans les sédiments

Sites colonisés par des tapis microbiens

Un site colonisé par un tapis
microbien (Vasconcelos)

Le pourtour de ce tapis colonisé par
des gastéropodes (Vasconcelos)

Un site colonisé par un tapis microbien
(MegaMat)

Marge de Sonora
Southern Trough

Concentrations en méthane et en sulfure importantes dans les sédiments

_ 1 Z Résultats Discussion



RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)

L0 N Ve
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[}
Résultats habitats suintements
o CT3 o . A .
-1 % Tapis microbien froids (pOle froid) et sources
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LQ | CT3 S4/S, : e . , .
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~ e crres’® © Vésicomyidés s | o |
8 e LTS Plus les points sont proches, plus
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S ] crste ° .
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S Tapis microbien
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*™ Référence
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Stress = 0,1238

[ ‘J Résultats Discussion



RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
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Référence
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Différences significatives entre les groupes Stress = 0,1238

Résultats Archaea

Différences significatives entre les
groupes
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données
Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
9 Résultats Archaea
Tapis froid ° o o
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
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NMDS1 Bray-Curtis

Stress = 0,1238

Résultats Archaea

Différences significatives entre les
groupes

Groupes microbiens responsables

© ANME-2

Proportions importantes sous les tapis
microbiens du péle froid
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
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Résultats Archaea

Différences significatives entre les
groupes

Groupes microbiens responsables

© ANME-2

Proportions importantes sous les tapis
microbiens du péle froid
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COMPARAISON Q-PCR ET FISH

Visualisation et interprétation des données

PCR quantitative et Hybridation fluorescente in situ (FISH)
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
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Référence
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-1.0 -0.5 0.0 0.5 1.0 15 2.0
NMDS1 Bray-Curtis

Stress = 0,1238

Résultats Archaea

Différences significatives entre les
groupes

Groupes microbiens responsables

© ANME-2

Proportions importantes sous les tapis
microbiens du péle froid

© MBG-D (Marine Benthic Group D)

Proportions importantes sous les
animaux du pole froid et en profondeur
sous les vésicomyidés du péle chaud
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données

Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
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Résultats Archaea

Différences significatives entre les
groupes

Groupes microbiens responsables

© ANME-2

Proportions importantes sous les tapis
microbiens du péle froid

© MBG-D

Proportions importantes sous les
animaux du pole froid et en profondeur
sous les vésicomyidés du péle chaud

© Thermoprotei

Proportions importantes sous les tapis
microbiens du péle chaud
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RESULTATS DU PYROSEQUENCAGE

Visualisation et interprétation des données
Représentation graphique des résultats NMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling)
© Résultats Archaea
AN M E- 1 G uayma Différences significatives entre les
3 groupes
. Groupes microbiens responsables
N S Tapis chaud - ANME.2
(8 . _ Proportions importantes sous les tapis
= S - Tapis microbien microbiens du péle froid
) MegaMat
O MBG-D
g | . Proportions importantes sous les
' ® animaux du pole froid et en profondeur
) sous les vésicomyidés du péle chaud
3 © ANME-1 Guaymas
Détectées exclusivement sous les tapis
\ \ \ \ \ \ \ microbiens du péle chaud
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SCHEMA BILAN

Vésicomyidés Siboglinidés Pourtour Tapis microbien

. L N e———

Sulfure
MB ‘ ’é@

MBG-D )
Sulfure  Sulfure Sulfure

E3

Sulfure

e =
. <.

Méthane Méthane Méthane Méthane

Tapis microbien
MegaMat

—
ANME-2/SRB2?
Thermophiles. S ulfure

ANME-1 Guaymas / GBG?

Méthane
Sulfure

Systemes complexes et dynamiques

Communautés microbiennes sédimentaires, composition des fluides et organismes de

surface interagissent les uns avec les autres
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RECAPITULATIF POLE FROID ET POLE CHAUD

Sédiments colonisés par des
tapis microbiens

Concentrations en méthane et
en sulfure proches

CEPENDANT
Temperature (°C)
Communautés microbiennes différentes entre les deux b
sites m* ™~ ) e Tapis chaud
Gradi g , . . | ~+-Tapis froid
radient de température important b - Tapis froid
Développement de microorganismes thermophiles ' !

,_‘-\ z Résultats Discussion



