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Sujet de doctorat proposé* 
Intitulé* : Physiologie et génomique de procaryotes thermo-acidophiles incultivés de sources hydrothermales 
volcaniques des îles éoliennes : implication dans les cycles géochimiques du S, Fe, N, et C.  
 
Descriptif *:  
Contexte  
Les microorganismes thermophiles et/ou acidophiles tels ceux isolés de sources hydrothermales volcaniques sont d'un 
intérêt scientifique considérable pour : i) leurs adaptations moléculaires aux conditions physico-chimiques qui dénaturent 
les protéines ou les acides nucléiques de toutes les autres formes de vie ; ii) l'étude de l'évolution et de l'origine de la vie 
sur Terre. La majorité d'entre eux, identifiée indirectement par des approches moléculaires, constitue une "matière noire" 
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[1] car on ignore leurs fonctions biologiques. Ces incultivés représentent des pans entiers du nouvel l'arbre du vivant [2] 
dont le mode de vie et le métabolisme restent largement méconnus. 

Ce projet a donné lieu à une campagne d’échantillonnage réalisée en juin 2017 sur les îles de Panarea et Vulcano 
(d’autres campagnes sont prévues).  Les données géochimiques des fluides et gaz collectés au niveau de plusieurs points 
d’émission ont permis de décrire leur nature, leur origine et de modéliser la circulation hydrothermale dans ces systèmes. 
L’étude de la diversité microbienne de ces sites, réalisée par séquençage d’une partie du gène (région V3-V4) de l’ARNr16S 
(F. Armougom), a révélé une richesse et abondance sans précédent de bactéries et surtout d’archées incultivées 
représentant de nouveaux phylum candidats (e.g. Nanoarchaeota, Wosearchaeota, Hydrothermarcheaota) dont la 
distribution est fortement corrélée avec les paramètres physico-chimiques, définissant plusieurs niches ou habitats au 
sein de ces écosystèmes. La modélisation thermodynamique des principaux métabolismes microbiens in situ a montré 
que les réactions d’oxydo-réduction des composés soufrés représentent la principale source d’énergie dans ces 
écosystèmes et révélé le couplage entre les cycles géochimiques du Fe, N, et S [3]. Par ailleurs, des études récentes 
suggèrent l’importance des échanges métaboliques (syntrophie) entre différents partenaires au sein des communautés 
[4] et l’originalité de sources et voies de fixation du carbone possiblement utilisées par ces extrêmophiles [5]. Ces aspects 
seront aussi abordés dans l’analyse des données métagénomiques. 

Des cultures ciblant ces types métaboliques sont en cours et visent à enrichir, sinon à isoler, certains des 
microorganismes extrêmophiles les plus intéressants (originalité métabolique ou phylogénétique) afin de les étudier in 
vivo en combinant les méthodes culturales et génomiques. En anticipant les difficultés pour réussir à cultiver les plus 
récalcitrants en culture axénique, nous appliquerons la technique de capture (par hybridation) de grands fragments de 
génomes à partir de l’ADN extrait des consortia microbiens obtenus en culture pour faciliter la reconstruction des 
génomes individuels des bactéries ou archées extrêmophiles ciblés [6,7]. Ceci nous permettra de faire le lien entre les 
fonctions supposées de ces microorganismes et leur identité (phylogénie ARNr 16S).  

Missions et objectifs de la thèse 
Le ou la doctorant(e) sera chargé d’analyser les données (méta)génomiques déjà disponibles ou qui seront obtenues en 
début de thèse par séquençage massif des ADNe extraits des sites d’études. L’objectif principal sera de reconstruire le 
plus complètement possible les génomes des extrêmophiles incultivés. Pour ceux qu’il sera possible d’enrichir en culture 
(c’est le cas de la première archée cultivée du super phylum d’Asgard [8]) cette tâche pourra être facilitée grâce à la 
méthode de capture de gènes appliquée aux cultures de consortia microbiens en partenariat avec l'équipe du MEDIS à 
Clermont. Ces données (méta)génomiques, complétées par les données physiologiques obtenues par le suivi 
microbiologique des cultures (analyse des produits du métabolisme, microscopie confocale + FISH) nous permettrons 
d’élucider la physiologie et le métabolisme des extrêmophiles d’intérêts et de mieux comprendre leur rôle au sein de 
l’écosystème. Ces données, devraient également nous fournir des informations précieuses pour isoler ces 
microorganismes en culture axénique, ce qui constitue une étape cruciale pour la validation des hypothèses émises sur 
leurs fonction. Cette thèse, située au croisement de plusieurs disciplines bénéficiera des données et de l’appui scientifique 
des partenaires du projet de recherche dans lequel s’inscrit la thèse. Ce projet et cette thèse sont très ambitieux. Nous 
anticipons des résultats très originaux et des publications dans des revues scientifiques à fort impact 

Profil recherché 
Nous recherchons un(e) candidat(e) ayant une formation de base en bioinformatique et bio-statistiques qui s’intéresse à 
la microbiologie et serai prêt à combiner l’approche in silico avec l’approche expérimentale. L'expérience pratique de la 
microbiologie est un avantage mais n’est pas indispensable. D'autre part, les candidats ayant une formation en sciences 
expérimentales connexes (biologie moléculaire, microbiologie ou biochimie) et ayant un penchant pour la 
bioinformatique sont également les bienvenus. La, ou le candidat(e) doit faire preuve d'ouverture d'esprit et être capable 
de travailler à l'interface de différentes disciplines 

Environnement du stage 
Le ou la doctorant(e) sera accueilli(e) dans l’équipe MEB (Microbiologie Environnementale et Biotechnologie) du MIO 
(Mediterranean Institute of Oceanography) et encadré par le Pr. Gaël Erauso pour la partie génomique et physiologie 
microbienne. Pour la partie métagénomique-bioinformatique, le candidat sera encadré par le Dr. Fabrice Armougom, 
Ingénieur de recherche en bioinformatique, responsable de la plateforme OMICs du MIO et qui fait partie intégrante du 
projet ; Le ou la doctorant(e) bénéficiera également du soutien méthodologique d’un ingénieur de recherche en 
bioinformatique qui sera recruté en janvier 2021 sur un CDD financé par le projet ANR MICROPRONY (coordonné par G. 
Erauso) et dont la mission sera de mettre en place les analyses métagénomiques sur des échantillons hydrothermaux..  
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Détail du Programme finançant la recherche* : 
La thèse proposée s'inscrit dans le cadre de projets intitulés "X-TREMOPHILES" (coodinateur G. Erauso, 2017-2019) et 
"CALDAMMOX" (coordinateur G. Erauso, 2019-2021) financés respectivement par le programme X-Life de la mission 
interdisciplinarité du CNRS et par le programme EC2CO de l’INSU. Ces deux projets visent à étudier les extrêmophiles 
méconnus : leur diversité spécifique et fonctionnelle (métabolisme et physiologie). Les sites d’études sont les sources 
hydrothermales des îles volcaniques de Vulcano et Panarea (Italie). L’approche méthodologique intègre plusieurs 
disciplinaire impliquant plusieurs équipes reconnues au plan international : 1. P.Peyret, MEDIS, Clermont 
(Métagénomique), V. Chavagnac, GET, Toulouse (Géochimie), C. Brochier-Armanet, LBBE, Lyon (Phylogénomique-
évolution), et des collaborateurs étrangers : G. Capasso, INGV, Palerme, Italie (Vulcanologie), L. Laurent, SMG, Kazakhstan 
(modélisation-bioénergétique),  R. Price, SoMAS, NY, USA (Géomicrobiologie).  
 
Directeur(s) de thèse proposé(s)* 
(limiter au plus à deux personnes principales, dont au moins une titulaire de l'HDR) 
 

Directeur HDR proposé* 
Nom - Prénom : ERAUSO Gaël 
Corps : Professeur 
Adresse mail : gael.erauso@mio.osupytheas.fr 
Laboratoire (i.e. formation contractualisée de rattachement, éventuellement équipe au sein de cette formation) : 
Institut Méditerranéen d'Océanologie (MIO) 
 
Choix de cinq publications récentes (souligner éventuellement les étudiants dirigés co-signataires) : 
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New Caledonia, Front Microbiol 7. 
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Gérard, E., Pisapia, C., Gérard, M., Ménez, B., and Erauso, G. (2015) Microbial diversity in a submarine carbonate 
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Front Microbiol 6. 
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Thèses encadrées ou co-encadrées au cours des quatre dernières années* 
 
Nom : FROUIN Eléonore 
Intitulé : Etude de la biosphère microbienne des systèmes serpentinisés profonds par des approches de 
(meta)génomique environnementale 
Type d'allocation : MRT 
Date de début de l'allocation de doctorat : 01/10/2015 
Date de soutenance (si la thèse est soutenue) : 17/12/2018 
Programme finançant la recherche : ANR Deep Oases  
Situation actuelle du docteur (si la thèse est soutenue) : Ingénieur de Recherche en Bioinformatique à L’Institut 
Curie (Paris) 
Pourcentage de participation du directeur à l'encadrement en cas de co-direction : 50% avec F. Armougom) 
 
Nom : MEI Nan 
Intitulé : Ecologie des micro-organismes producteurs d'hydrogène des sources hydrothermales alcalines 
associées à la serpentinisation en Baie de Prony, Nouvelle Calédonie 
Type d'allocation : Bourse du gouvernement chinois 
Date de début de l'allocation de doctorat : 15/09/2013 
Date de soutenance (si la thèse est soutenue) : 30/09/2016 
Programme finançant la recherche : ANR Deep Oases  
Situation actuelle du docteur (si la thèse est soutenue) : Journaliste scientifique pour une revue Chinoise 
Pourcentage de participation du directeur à l'encadrement en cas de co-direction : 50 % avec Marianne 
Quéméneur. 
 
Nom : BES Méline 
Intitulé : Etude des communautés microbiennes d'un système hydrothermal serpentinisé, la baie de Prony en 
Nouvelle Calédonie : approches culturales et moléculaires 
Type d'allocation : MRT 
Date de début de l'allocation de doctorat : 01/11/2012 
Date de soutenance (si la thèse est soutenue) :  02/02/2016 
Programme finançant la recherche : CNRS INSU EC2CO : MicroProny ; ANR Deep Oases 
Situation actuelle du docteur (si la thèse est soutenue) : Professeure certifiée de biotechnologie en Lycée 
Technique  
Pourcentage de participation du directeur à l'encadrement en cas de co-direction : 50 % avec Anne Postec. 
 
Autre directeur proposé (éventuellement)* 
 
Nom - Prénom : ARMOUGOM Fabrice 
Corps : Ingénieur de Recherche (IRD) 
Adresse mail : fabrice.armougom@mio.osupytheas.fr 
Laboratoire (i.e. formation contractualisée de rattachement, éventuellement équipe au sein de cette formation) : 
Master d’Océanographie, Institut Méditerranéen d'Océanologie (MIO), équipe Microbiologie Environnementale 
et Biotechnologie (MEB) 
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Thèses encadrées ou co-encadrées au cours des quatre dernières années* 
 
Nom : FROUIN Eléonore 
Intitulé : Etude de la biosphère microbienne des systèmes serpentinisés profonds par des approches 
de (meta)génomique environnementale 
Type d'allocation : MRT 
Date de début de l'allocation de doctorat : 01/10/2015 
Date de soutenance (si la thèse est soutenue) : 17/12/2018 
Programme finançant la recherche : ANR Deep Oases (2014-2018) 
Situation actuelle du docteur (si la thèse est soutenue) : Ingénieur de Recherche en Bioinformatique à L’Institut 
Curie (Paris) 
Pourcentage de participation du directeur à l'encadrement en cas de co-direction : 50% (avec G. Erauso) 
 
Nom : EL KAOUTARI Abdessamad 
Intitulé : Exploration des enzymes du microbiome intestinal humain impliquées dans la digestion des 
sucres complexes 
Type d'allocation : Bourse Infectiopole Sud 
Date de début de l'allocation de doctorat : Novembre 2010 
Date de soutenance (si la thèse est soutenue) : Décembre 2013 
Programme finançant la recherche : _ 
Situation actuelle du docteur (si la thèse est soutenue) : inconnue 
Pourcentage de participation du directeur à l'encadrement en cas de co-direction : 40% (avec Bernard Henrissat) 
 
 
 


