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RŽsumŽ

Les microorganismes du domaine du vivant  Archaea sont  tr•s divers sur  le plan 
biologique et sont prŽsents dans de nombreux types d'Žcosyst•mes. Ils sont majoritaires dans 
les environnements dits extr•mes. Parmi les virus d'archŽes, ceux infectant les esp•ces d'un 
phylum majeur  des archŽes,  Crenarchaeota,  constituŽ d'hyperthermophiles,  forment  un 
groupe exceptionnel. En effet, leurs morphotypes sont uniques, variŽs, et  complexes. Le 
contenu de leur gŽnome est Žgalement unique. Enfin, la plupart de ces virus se maintiennent 
dans la cellule h™te en Žtat porteur, une relation chronique qui  permet un Žquilibre entre 
production de virions et division cellulaire.

J'ai  d'abord dŽmontrŽ que le virus de crenarchŽe Sulfolobus islandicus rod-shaped 
virus 2 est un virus virulent, et non chronique comme il avait ŽtŽ suggŽrŽ. Un mŽcanisme de 
lyse unique a ŽtŽ dŽcouvert.  La paroi  cellulaire est  modifiŽe en plusieurs points,  avec 
l'apparition  de structures pyramidales saillantes.  Celles-ci  s'ouvrent  en  fin  de cycle 
infectieux, permettant aux virions, assemblŽs auparavant dans le cytoplasme, de quitter la 
cellule. Puis j'ai  travaillŽ sur des Žchantillons de sources gŽothermiques de la pŽninsule de 
Kamchatka (Russie) et contribuŽ ˆ  l'isolement et la caractŽrisation d'un virus de morphotype 
filamenteux. Des protŽines structurales supplŽmentaires ont ainsi  ŽtŽ identifiŽes. Enfin, des 
mots courts exceptionnels ont ŽtŽ identifiŽs dans un grand nombre de gŽnomes d'archŽes et 
de leurs ŽlŽments extra-chromosomiques. Ce sont potentiellement des motifs fonctionnels 
non-codants,  impliquŽs dans des mŽcanismes biologiques importants.  Typiquement,  les 
motifs palindromiques sont ŽvitŽs dans les gŽnomes.

Mots clŽs :  Archaea,  virus,  Sulfolobus,  cycle infectieux,  interaction  h™te-virus,  motifs 
exceptionnels.

Th•se rŽalisŽe ˆ  l'Institut Pasteur,
dans l'unitŽ de Biologie MolŽculaire du G•ne chez les Extr•mophiles,

situŽe au 25 rue du Docteur Roux, 75724 Paris Cedex 15. France.
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Title
Archaeal viruses: interaction with a hyperthermophilic host,

isolation of a virus from a geothermal environment,
short exceptional motifs in genomes.

Summary
The microorganisms from the Archaea domain are very diverse at the biological level 

and they  are present  in many  types of  ecosystems. They  are dominant  in the so-called 
extreme environments. Among their viruses, those infecting species of  the Crenarchaeota 
phylum, a major archaeal phylum comprising hyperthermophiles, form an exceptional group. 
Indeed, their morphotypes are unique, diverse, and complex. Their genome content is also 
unique. Finally, most of  these viruses persist in the host cell  in a carrier state, a chronic 
relationship allowing an equilibrium between virion production and cell division.

I first proved that Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 2 is a virulent virus, and not 
chronic, as had previously been suggested. A unique lysis mechanism was discovered. The 
cell  wall  is modified in several  locations, with the appearance of  pyramidal  prominent 
structures. Those burst open at the end of the infection cycle, allowing the virions, previously 
assembled in the cytoplasm, to leave the cell. Then, I worked on environmental samples from 
geothermal springs of the Kamchatka peninsula (Russia) and contributed to the isolation and 
characterization of a virus of filamentous morphotype. Additional structural proteins were in 
particular identified. Finally, short exceptional  words were identified in a great number of 
genomes from  archaea and  their  extra-chromosomal  elements.  These are potentially 
functional  non-coding  motifs involved  in  important  biological  mechanisms.  Typically, 
palindromic motifs are avoided in the genomes.

Key words: Archaea, virus, Sulfolobus, infection cycle, host-virus interaction, exceptional 
motifs.
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1

Introduction gŽnŽrale

La dŽcouverte des archŽes par Carl  Woese, dans les annŽes 70, a bouleversŽ notre 
conception du monde vivant, de sa diversitŽ et de son Žvolution. Elle a menŽ ˆ  une nouvelle 
classification des organismes en trois domaines, Archaea, Bacteria et Eucarya. Un nouveau 
champ de recherche en microbiologie s'est ouvert.

Une premi•re approche est centrŽe sur la biologie des archŽes et vise ˆ  caractŽriser les 
mŽcanismes molŽculaires fondamentaux. Il  s'agit par exemple de dŽterminer ce qu'elles ont 
en commun avec les organismes des autres domaines et ce qui leur est propre, afin de mieux 
comprendre les relations Žvolutives entre les trois domaines. Ou bien encore, de dŽcrypter les 
mŽcanismes et  les propriŽtŽs molŽculaires, potentiellement  uniques, qui  permettent  ˆ  de 
nombreuses archŽes de coloniser les environnements considŽrŽs comme les plus extr•mes.

Une seconde approche, tournŽe vers l'Žcologie, consiste ˆ  explorer la diversitŽ des 
migroorganismes des trois domaines dans l'environnement, par des approches de sŽquen•age. 
L'utilisation des sŽquences de la petite sous-unitŽ de l'ARN  ribosomique (PSU-ARNr), 
dŽveloppŽe dans les annŽes 70 et ayant menŽ ˆ  la dŽcouverte des archŽes, permet de rŽpondre 
ˆ  la question : quels microorganismes trouve-t-on dans les environnement, et comment sont-
ils distribuŽs ? Les progr•s rŽalisŽs dans les techniques de sŽquen•age permettent depuis peu 
d'aborder  la  question  de la  fonction  des microorganismes au  sein  des Žcosyst•mes 
(mŽtabolisme), par des approches spŽcifiques de mŽtagŽnomique.

Les deux approches sont complŽmentaires. La dŽcouverte de nouveaux clades dans 
l'environnement  stimule les travaux  d'isolement  puis  de caractŽrisation  de nouveaux 
microorganismes. Par ailleurs, le fruit  de toutes ces recherches alimente la rŽflexion sur 
l'Žvolution du monde vivant, et la comprŽhension des mŽcanismes de cette Žvolution.  Les 
travaux en cours de Rachel  Whitaker, sur l'archŽe acidothermophile Sulfolobus islandicus, 
constituent un bon exemple de synth•se (Žcologie Žvolutive des populations microbiennes).

Comme tous les organismes cellulaires, les archŽes sont infectŽes par des virus. La 
recherche sur  les virus d'archŽes s'est  dŽveloppŽe dans le m•me Žlan :  les deux  types 
d'approches (dŽcortiquer les mŽcanismes biologique et Žvaluer la diversitŽ) sont aujourd'hui 
dŽveloppŽs en parall• le par  quelques laboratoires dans le monde.  Les premiers virus 
d'archŽes ont ŽtŽ isolŽs et ŽtudiŽs en tant que tels d•s le dŽbut des annŽes 80, sous l'impulsion 
de Wolfram Zillig.  Les virus infectant  l'un des trois phylums majeurs des archŽes,  les 
crenarchŽes hyperthermophiles, sont apparus comme un groupe tr•s Žtonnant, par la diversitŽ, 
l'unicitŽ et  la complexitŽ de leurs morphotypes.  Cette dŽcouverte enthousiasmante a 
dynamisŽ les recherches : plusieurs syst•mes h™tes-virus ont ŽtŽ isolŽs et sont aujourd'hui 
dŽjˆ  bien ma”trisŽs. Ils sont caractŽrisŽs en dŽtail, autant que faire se peut. Ainsi, les aspects 
gŽnomiques, structuraux et mŽcanistiques (transcription, rŽplication) sont abordŽs. D'autre 
part, l'effort d'observation, d'isolement et de caractŽrisation de nouveaux virus continue, et 
des Žtudes de mŽtagŽnomique environnementale des virus sont entreprises.
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Au cours de ma th•se, rŽalisŽe au sein de l'unitŽ de Biologie MolŽculaire du G•ne 
chez les Extr•mophiles (BMGE), j'ai eu recours aux deux types d'approches. Contribuer ˆ  la 
caractŽrisation des relations h™te-virus chez les crenarchŽes hyperthermophiles, et  tenter 
d'identifier des motifs fonctionnels non-codants dans les gŽnomes des archŽes, de leurs virus 
et leurs plasmides, vise d'abord ˆ  mieux comprendre le fonctionnement de ces organismes. Le 
travail  d'enrichissement  d'Žchantillons de sources gŽothermiques, dans le but  d'isoler  des 
virus, s'inscrit, lui, dans une optique de caractŽrisation de la diversitŽ.

En introduction de ce travail  transversal,  j'expose des donnŽes gŽnŽrales sur  le 
domaine des archŽes et leurs virus, en insistant sur des ŽlŽments historiques, sur les aspects 
de diversitŽ et d'Žvolution. Les ŽlŽments de contexte plus spŽcifiques sont intŽgrŽs aux divers 
chapitres, avant la prŽsentation des rŽsultats correspondants.
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2

Archaea, troisi•me domaine du vivant

La dŽcouverte des archŽes est  rŽcente ˆ  l'Žchelle de l'histoire de la recherche en 
biologie. C'est au niveau molŽculaire qu'elles se distinguent des autres organismes, et non en 
termes morphologiques, aussi  leur dŽcouverte a-t-elle co•ncidŽ avec le dŽveloppement des 
techniques de biologie molŽculaire (2.1). Les archŽes sont, encore aujourd'hui, moins bien 
caractŽrisŽes que les deux autres domaines du vivant et parfois moins connues au sein de la 
communautŽ des biologistes. Je prŽsenterai  donc en dŽtail les caractŽristiques propres ˆ  ce 
domaine du vivant (2.2) et mentionnerai le fait que les archŽes sont ubiquitaires et impliquŽes 
dans les cycles biogŽochimiques de la plan•te, alors qu'elles Žtaient au dŽpart considŽrŽes 
comme des organismes ˆ  niches tr•s particuli•res (2.3).  J'insisterai  Žgalement  sur  leur 
diversitŽ (2.3, 2.4). Pour finir, je prŽsenterai certaines questions Žvolutives en rapport avec la 
dŽcouverte du domaine Archaea (2.5), car celle-ci pose ou repose de nombreuses questions.

2.1 DŽcouver te des archŽes et Žmergence du domaine Archaea

Les archŽes ont ŽtŽ dŽcouvertes en 1977 par Carl Woese et ses collaborateurs (Woese 
and Fox, 1977). ConsidŽrant que la dichotomie en vigueur, entre eucaryotes et procaryotes, 
reflŽtait  l'Žvolution de l'organisation des cellules (prŽsence ou absence de noyau), et  non 
l'Žvolution  des composants cellulaires de base,  Carl  Woese dŽveloppa des mŽthodes 
permettant  de comparer  des organismes, m•mes distants, et  d'Žtablir  des phylogŽnies du 
vivant ; le but Žtait d'obtenir une classification reflŽtant fid• lement l'Žvolution molŽculaire.

Ainsi, Carl Woese dŽveloppa la premi•re mŽthode basŽe sur les PSU-ARNr (ex : Fox 
et al., 1977). Elle consistait ˆ  extraire les PSU-ARNr, les digŽrer avec l'enzyme RNase T1, et 
ˆ  sŽparer  les fragments obtenus par  Žlectrophor•se bi-dimensionnelle (Figure 1).  Une 
distance Žtait dŽfinie et calculŽe entre les organismes deux ˆ  deux, directement ˆ  partir des 
motifs de restriction observŽs sur  les gels bi-dimensionnels,  et,  peu apr•s,  ˆ  partir  des 
sŽquences des fragments de digestion sŽparŽs par Žlectrophor•se. Cette deuxi•me mŽthode 
permettait  d'associer  un catalogue d'oligonuclŽotides ˆ  chaque organisme.  L'analyse des 
distances obtenues permettait de distinguer les diffŽrents groupes formŽs par les organismes.
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Il  s'avŽra que les microorganismes alors connus et ŽtudiŽs sous le nom de Ç bactŽries 
mŽthanog•nes È constituaient un groupe (Ç urkingdom È) aussi distant des autres procaryotes 
que des Ç cytoplasmes d'eucaryotes È (Woese and Fox,  1977).  Ce groupe fut  nommŽ 
Ç archaeabacteria È, Žvoquant le caract•re potentiellement tr•s ancien de ses membres. Cette 
idŽe Žtait basŽ sur le fait que l'atmosph•re ancienne aurait contenu beaucoup de mŽthane. Or 
le groupe comprenait alors des reprŽsentants des Methanobacteriales, notamment l'organisme 
thermophile Methanobacterium thermoautotrophicum, et des Methanosarcinales.

Par  la suite, l'exploration du monde procaryote se poursuivit  et  l'arbre du vivant 
s'enrichit (Fox et al, 1980) de nouvelles Ç archaeabacteria È, comme des halophiles extr•mes 
(Magrum et al., 1978) et  des hyperthermophiles (Stetter  et al., 1987). Enfin, en 1990, la 
classification des organismes vivants en 3 domaines,  Archaea,  Bacteria et  Eucarya,  fut 
proposŽe (Woese et  al.,  1990).  Cette classification est  celle utilisŽe de nos jours.  La 
proposition Žtait ŽtayŽe par des comparaisons de sŽquences et des phylogŽnies (PSU-ARNr), 
ainsi  que sur la comparaison des structures tri-dimensionnelles des PSU-ARNr et d'autres 
protŽines. Chaque domaine Žtait subdivisŽ en groupes. Pour le domaine Archaea, deux r•gnes 
(Ç kingdom È) Žtaient dŽfinis. Le r•gne Crenarchaeota comprenait les genres Pyrodictium et 
Thermoproteus ; le r•gne Euryarchaeota comprenait les Thermococcales, Methanococcales, 
Methanobacteriales, Methanomicrobiales et les halophiles extr•mes.

C'est donc gr‰ce ˆ  des crit•res molŽculaires (notamment, propriŽtŽs des PSU-ARNr) 
que les archŽes ont ŽtŽ dŽcouvertes, et que le domaine correspondant a ŽtŽ dŽfini.

2.2 Pr incipales caractŽr istiques des archŽes

La spŽcificitŽ des archŽes n'est  pas limitŽe aux  propriŽtŽs des PSU-ARNr.  Bien 
qu'elles prŽsentent des phŽnotypes divers et colonisent des milieux tr•s variŽs, les archŽes ont 
des caractŽristiques communes, liŽes ˆ  une m•me origine Žvolutive (groupe monophylŽtique). 
Ces propriŽtŽs sont bien rŽsumŽes dans Gribaldo and Brochier-Armanet, 2006. Par ailleurs, le 
Tableau 1 prŽsente une comparaison synthŽtique.
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Figure 1 : Carl Woese 
photographiŽ a c™tŽ d'un 
gel d'Žlectrophor•se bi-
dimensionnel
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Tableau 1: Comparaison des principales caractŽristiques des trois domaines du vivants. D'apr•s Briffotaux, 2008.



Une importante spŽcificitŽ des archŽes est  la composition de leurs membranes 
cellulaires :  les lipides consistent  en de longues cha”nes d'alcool  isoprŽniques liŽes au 
glycŽrol-3-phosphate par des liaisons Žther ; dans les deux autres domaines du vivant, il s'agit 
de deux cha”nes d'acides gras assemblŽes au glycŽrol-1-phopshate par l'intermŽdiaire d'une 
liaison  ester  (Figure 2).  De plus,  les membranes des archŽes sont  constituŽes d'une 
monocouche de lipides, alors que dans les autres domaines, il s'agit d'une bi-couche. Enfin, la 
paroi  cellulaire des archŽes ne contient pas de murŽine, un peptidoglycane prŽsent chez la 
plupart  des bactŽries ;  ˆ  la place, la paroi  cellulaire des archŽes consiste souvent  en la 
membrane lipidique associŽe ˆ  un Ç S-layer È, situŽ du c™tŽ extracellulaire (Kandler  and 
Kšnig, 1998). Le Ç S-layer È est une enveloppe de glycoprotŽines d'aspect cristallin ancrŽe 
dans la membrane lipidique. Certaines bactŽries ont Žgalement un S-layer, qui n'est donc pas 
une spŽcificitŽ des archŽes. Par rapport aux membranes des bactŽries et des eucaryotes, celles 
des archŽes conservent  les propriŽtŽs essentielles ˆ  la vie cellulaire (impermŽabilitŽ aux 
protons) dans une plus grande gamme de param•tres physico-chimiques.

Les protŽines informationnelles des archŽes ressemblent  gŽnŽralement  plus aux 
protŽines eucaryotes qu'aux protŽines bactŽriennes. C'est typiquement le cas du complexe de 
rŽplication  de l'ADN,  qui  ressemble fortement  ˆ  celui  des eucaryotes et  qui  n'a pas 
d'homologue chez les bactŽries (Olsen and Woese, 1996). Les archŽes ont aussi, comme les 
eucaryotes, de la chromatine qui permet de compacter leur ADN (White and Bell, 2002) ; la 
rŽgulation de ce syst•me n'est pas encore totalement ŽlucidŽe. Pour certaines archŽes, la 
prŽsence d'histones, homologues ˆ  celles des eucaryotes, a ŽtŽ remarquŽe (Reeve et  al., 
1997).

Partie I Ð Introduction 19

Figure 2 : Les membranes d'archŽes et de bactŽries. Les 
membranes des eucaryotes sont similaires ˆ  celles des 
bactŽries. D'apr•s Valentine, 2007.



En  revanche,  les  protŽines  opŽrationnelles  (par  exemple  impliquŽes  dans  le 
mŽtabolisme) sont gŽnŽralement de type bactŽrien. Les archŽes ressemblent Žgalement plus 
aux bactŽries en termes d'organisation et de fonctionnement gŽnŽral  de la cellule. Elles ne 
poss•dent pas de noyau et les chromosomes sont circulaires, d'une taille comparable ˆ  ceux 
des bactŽries ; les g•nes sont organisŽs en opŽrons. Comme les bactŽries, les archŽes ont des 
plasmides qu'elles peuvent  transmettre horizontalement  par  conjugaison.  Traduction  et 
transcription sont couplŽes (French et al., 2007) et les sŽquences Shine-Dalgarno permettent, 
non-exclusivement, l'initiation de la traduction. Notons Žgalement que si  l'ARN-polymerase 
est bien de type eucaryote (Werner, 2007), plusieurs co-facteurs de transcription sont de type 
bactŽrien (Bell  and Jackson, 2001). Pour finir, les archŽes, comme les bactŽries, poss•dent 

des CRISPRs dans leur gŽnome. Il  s'agit de sŽquences courtes (!  20-30 bases) rŽpŽtŽes en 
alternance avec des sŽquences variables,  courtes Žgalement.  Les parties variables sont 
souvent homologues ˆ  des sŽquences virales ou d'origine exog•ne. Chez les bactŽries, il a ŽtŽ 
dŽmontrŽ que les CRISPRs permettent l'acquisition de la rŽsistance aux virus qui infectent la 
souche considŽrŽe (Barrangou et  al.,  2007).  Chez les archŽes,  cela n'a pas ŽtŽ prouvŽ 
expŽrimentalement, mais on sait que les rŽgions du gŽnome correspondant aux CRISPRs sont 
transcrites (ex : Lillestol et al., 2006). Les CRISPRs Žtant plus frŽquemment rencontrŽs chez 
les archŽes que chez les bactŽries et occupant une fraction plus grande du gŽnome (jusqu'ˆ  
1%), on peut penser que leur fonction est tout aussi importante chez les archŽes.

Le tableau dressŽ ci-dessus sugg•re que les archŽes utilisent  des g•nes de type 
eucaryote dans un contexte bactŽrien. Toutefois, elles prŽsentent  un degrŽ de complexitŽ 
supŽrieur ˆ  celui  des bactŽries, intermŽdiaire entre bactŽries et eucaryotes. Par exemple, il 
existe chez certaines archŽes de multiples origines de rŽplication (Robinson and Bell, 2005), 
ce qui n'a encore jamais ŽtŽ observŽ chez une bactŽrie. La prŽsence de chromatine concorde 
Žgalement avec une plus grande complexitŽ.

Pour finir, certains mŽcanismes importants ne sont pas totalement dŽcryptŽs chez les 
archŽes, par exemple ceux en lien avec la rŽponse aux stress, la maintenance du gŽnome ou la 
division  cellulaire.  Les  archŽes  appartenant  ˆ  deux  phylums  majeurs  du  domaine, 
Crenarchaeota et Euryarchaeota, prŽsentent des diffŽrences tr•s importantes sur certains de 
ces points (voir IV.1).

2.3 DiversitŽ des archŽes

2.3.1 D'extr •mophiles et spŽcialisŽes, ˆ  mŽsophiles et ubiquitaires

Les archŽes prŽsentent une grande diversitŽ, en termes d'habitats, de morphologies et 
de syst•mes mŽtaboliques. La Figure 3 montre des exemples de morphologies de cellules 
d'archŽes.
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Jusqu'ˆ  il  y  a une quinzaine d'annŽes, les principaux phŽnotypes identifiŽs Žtaient 
limitŽs aux  archŽes halophiles extr•mes,  aux  mŽthanog•nes,  aux  hyperthermophiles et 
acidothermophiles, correspondant  donc ˆ  des environnements dits Ç extr•mes È ou ˆ  des 
niches spŽcialisŽes. Effectivement, les seuls organismes vivants connus capables de rŽaliser 
la mŽthanogen•se sont certains groupes d'archŽes. De plus, les archŽes prosp•rent dans un 
grand nombre de milieux extr•mes, ce qui  s'explique en grande partie par les propriŽtŽs de 
leurs membranes lipidiques (voir 2.2). Typiquement, les archŽes prosp•rent dans les milieux 
chauds. Il s'agit des hyperthermophiles (tempŽrature maximale de croissance !  80¡C, Stetter, 
1996)  et  la Figure 4 illustre bien leur  meilleure adaptation aux hautes tempŽratures par 
rapport aux bactŽries. Le record de la plus haute tempŽrature de croissance est dŽtenu par une 
archŽe, Pyrolobus fumarii (113¡C, Blšchl et al. 1997) ou peut-•tre m•me Strain 121 (121¡C, 
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Figure 3 : Exemples de cellules d'archŽes aux morphologies variŽes. (A) cellule du genre 
Ignicoccus, et, attachŽes ˆ  la surface, cellules de Nanoarchaeum Equitans, barre = 1 µm 
(Huber et al., 2002). (B) cellules du genre Halococcus, barre = 1 µm (Denner et al., 1994). 
(C) cellules du genre Pyrobaculum, barre = 1 µm (Všlkl et al., 1993). (D) cellule du genre 
Acidianus, barre = 1 µm. (E) cellules du genre Methanococcus, barre = 500 nm (http://em-
lab.berkeley.edu/EML/images/sem.php?PHPSESSID=6e0f61ac47c40147a470df96afec633e)
(F) cellules du genre Halobacterium, barres = 1 µm (GrŸber et al., 2004).
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Cowen,  2004).  Parmi  les archŽes extr•mophiles,  on  distingue aussi  les psychrophiles 
(tempŽrature maximale de croissance T !  15¡C),  les halophiles (fortes concentrations de 
sels), les acidophiles (bas pH), les alkaliphiles (hauts pH), les piezophiles (fortes pressions), 
etc.  (Rothschild  and Mancinelli,  2001).  Certaines archŽes combinent  plusieurs de ces 
propriŽtŽs,  telles  les  acidothermophiles.  Notons,  que  la  notion  d'extr•mophile  est 
principalement anthropomorphique. Tout ceci  a contribuŽ ˆ  donner aux archŽes une image 
quelque peu exotique,  bien que des bactŽries et  des eucaryotes extr•mophiles existent 
Žgalement (Rothschild and Mancinelli, 2001).

Mais les biotopes des archŽes ne sont pas restreints aux milieux extr•mes, comme cela 
a ŽtŽ rŽvŽlŽ par des exploration plus rŽcentes. Celles-ci, basŽes sur des mŽthodes culture-
indŽpendantes, ont  ŽtŽ initiŽes notamment  par  Norman Pace (ex :  Stahl  et  al.,  1984)  et 
Edward DeLong (ex : Giovannoni et al., 1990). Les premi•res analyses Žtaient basŽes sur le 
sŽquen•age des g•nes de PSU-ARNr. Plus rŽcemment encore, de nouvelles approches, dites 
de gŽnomique environnementale,  consistent  ˆ  sŽquencer de longs fragments de l'ADN 
environnemental.  Ceci  permet  de  faire  des  hypoth•ses  sur  le  mŽtabolisme  des 
microorganismes non-cultivables, en couplant  l'analyse des marqueurs phylogŽnŽtiques ˆ  
celle de g•nes fonctionnels particuliers situŽs sur  le m•me fragment  d'ADN  (revu par 
Schleper et al., 2005 ; Lopez-Garcia and Moreira, 2008). Toutes ces Žtudes ont rŽvŽlŽ que les 
archŽes sont  en rŽalitŽ ubiquitaires, prŽsentes en particulier  dans les milieux mŽsophiles 
courants (sols, eaux douces, ocŽans, tractus intestinal  de l'homme et des ruminants, etc.) o•  
elles reprŽsentent gŽnŽralement autour de 10% des phylotypes d'ARNr (Robertson, 2005 ; 
Schleper et al., 2005). Elles sont une composante majeure du picoplancton marin, car elles 
pourraient reprŽsenter 30% des cellules procaryotes dans la zone mŽsopŽlagique de l'ocŽan 
Pacifique (Karner et al., 2001), et de l'ordre de 20% dans l'ocŽan Atlantique (Teira et al., 
2006), et  elles sont Žgalement prŽsentes dans les sŽdiments marins (Teske and Sorensen, 
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Figure 4 : TempŽrature et pH requis pour la croissance d'archŽes (cercles rose) 
et de bactŽries (cercles bleus). Chaque cercle reprŽsente une esp•ce diffŽrente. 
Les archŽes mŽthanog•nes n'ont pas ŽtŽ incluses. La zone grise correspond 
aux param•tres physico-chimiques convenant ˆ  la fois ˆ  des archŽes et des 
bactŽries. D'apr•s Valentine, 2007.



2008). Or les ocŽans reprŽsentent le plus grand biome terrestre. Enfin, fait  important, les 
archŽes jouent probablement un grand r™le dans le cycle de l'azote (Valentine, 2002 ; Francis 
et al., 2007 ; Prosser and Nicol, 2008) et dans le cycle ocŽanique du carbone (Herndl et al., 
2005).

Les archŽes mŽsophiles et d'autres phylotypes rŽcemment dŽcouverts suscitent donc 
un grand intŽr•t ˆ  l'heure actuelle. L'exploration de leur diversitŽ et de leur distribution n'est 
pas encore achevŽe. Et un dŽfi  important est de comprendre plus prŽcisŽment le r™le jouŽ 
dans les Žcosyst•mes par toutes ces archŽes, qui restent non-cultivables ˆ  de rares exceptions 
pr•s (ex : Simon et al., 2005 ; Kšnneke et al., 2005 ; de la Torre et al., 2008). Enfin, des 
groupes entiers d'archŽes non-cultivables forment de nouveaux clades dont la classification 
fait dŽbat (voir 2.3.2 ci-dessous).

2.3.2 PhylogŽnie et taxonomie des archŽes

Ci-apr•s (Figure 5) est prŽsentŽ un arbre phylogŽnŽtique des archŽes, schŽmatique. 
Les archŽes cultivables sont principalement rŽparties dans les deux phylums Žtablis par Carl  
Woese, Euryarchaeota et  Crenarchaeota (Boone &  Castenholz 2001). Les sŽquences des 
g•nes de PSU-ARNr d'archŽes non-cultivables se sont accumulŽes, aussi  reprŽsentent-elles 
maintenant une partie importante des phylotypes ; elles constituent parfois des clades entiers 
(voir Figure 5). De plus, certaines archŽes sont tr•s particuli•res, comme Nanoarchaeum 
equitans (voir ci-dessous). Ceci a conduit, dans les quinze derni•res annŽes, ˆ  la proposition 
de nouveaux phylums dont la validitŽ est en cours de dŽbat. La diversitŽ des archŽes n'est 
encore que partiellement connue (Schleper et al., 2005), et il  est probable que des phylums 
supplŽmentaires Žmergeront  ˆ  mesure que se poursuit  l'exploration de cette diversitŽ. En 
effet, deux phylums semblent peu pour un domaine du vivant prŽsentant une tr•s grande 
diversitŽ biologique (Forterre et  al.,  2002) :  ˆ  titre de comparaison,  signalons que les 
bactŽries comptent actuellement 12 phylums pour celles cultivŽes (Boone and Castenholz, 
2001) et 23 ˆ  35 si l'on inclut les non-cultivŽes (Hugenholtz et al., 1998; Hugenholtz 2002).
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Le phylum Crenarchaeota (voir  Figure 5)  est  subdivisŽ en cinq ordres d'archŽes 
cultivables :  Caldisphaerales,  Desulfurococcales,  Pyrodictiales,  Sulfolobales,  et 
Thermoproteales, qui appartiennent ˆ  une unique classe, Thermoprotei. Les crenarchŽes sont 
en effet relativement homog•nes en termes d'habitat et de phŽnotype (voir 2.4.), Žtant toutes 
hyperthermophiles. Le phylum Euryarchaeota (voir Figure 5), plus diversifiŽ, est subdivisŽ en 
huit  classes (respectivement ordres) d'archŽes cultivables (Boone and Castenholz 2001)  : 
Thermococci  (Thermococcales),  Methanopyri  (Methanopyrales),  Methanococci 
(Methanococcales, non-reprŽsentŽ dans la Figure 5), Methanobacteria (Methanobacteriales), 
Thermoplasmata  (Thermoplasmatales),  Archaeoglobi  (Archaeaoglobales),  Halobacteria 
(Halobacteriales)  et  Methanomicrobia  .  La classe  Methanomicrobia inclut  les ordres 
Methanomicrobiales et Methanosarcinales.

Les trois phylums proposŽs et en discussion sont Korarchaeota (Barns et al., 1996), 
Nanoarchaeota (Huber et al., 2002) et Thaumarchaeota (Brochier-Armanet et al., 2008).

Le  phylum  candidat  Korarchaeota  correspond  ˆ  un  groupe  d'archŽes 
hyperthermophiles non-cultivables, la premi•re ayant ŽtŽ identifiŽe dans les sources chaudes 
du parc Yellowstone. Ce phylum n'est pas encore Žtabli de fa•on robuste, le clade n'Žtant pas 
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Figure 5 : Arbre phylogŽnŽtique schŽmatique des archŽes cultivŽes et non cultivŽes, synthŽtisant les 
connaissances actuelles basŽes notamment sur l'utilisation des sŽquences des g•nes de PSU-ARNr. Les triangles 
de couleur gris foncŽ correspondent aux branches contenant exclusivement des archŽes non-cultivŽes. Les 
triangles de couleur gris clair correspondent aux branches au sein desquelles se trouvent des archŽes cultivŽes. 
Les astŽrisques indiquent les branches contenant des organismes hyperthermophiles. D'apr•s Lopez-Garcia and 
Moreira., 2008 ; Gribaldo and Brochier-Armanet, 2006 ; Brochier-Armanet et al., 2008.
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toujours clairement  sŽparŽ des clades du phylum Crenarchaeota (Forterre et  al.,  2002). 
Toutefois, la sŽquence compl• te d'une archŽe reprŽsentant le groupe ŽtŽ obtenue rŽcemment 
(Candidatus Korarchaeum cryptofilum), ce qui a permis d'en affiner la phylogŽnie (Elkins et 
al., 2008) : le phylum Korarchaeota correspondrait ˆ  une lignŽe profonde des archŽes, avec 
une affinitŽ apparente pour le phylum Crenarchaeota.

Le phylum candidat Nanoarchaeota correspond ˆ  l'esp•ce Nanoarchaeum equitans. 
Cette archŽe hyperthermophile a ŽtŽ isolŽe de cheminŽes hydrothermales. Elle vit comme 
symbiote obligatoire ˆ  la surface d'une archŽe du genre Ignicoccus. Les cellules sont de tr•s 
petite taille (400 nm de diam•tre),  et  poss•dent  le plus petit  gŽnome cellulaire connu 
(0,5 Mb). Cependant, la position de  Nanoarchaeum equitans dans l'arbre phylogŽnŽtique 
pourrait • tre un artefact liŽ ˆ  une Žvolution plus rapide, ce qui est typique des gŽnomes ayant 
subi  une rŽduction. Selon une analyse basŽe sur d'autres marqueurs moleculaires que les 
PSU-ARNr, les nanoarchŽes correspondraient en fait ˆ  une lignŽe du phylum Euryarchaeota 
et seraient apparentŽes aux archŽes de l'ordre Thermococcales (Brochier et al., 2005, voir 
Figure 5).

Enfin, le phylum candidat Thaumarchaeota (voir Figure 5)  est composŽ de souches 
mŽsophiles initialement classŽes au sein des Crenarchaeota sur la base de l'analyse des PSU-
ARNr. NŽanmoins, une Žtude rŽcente sugg•re que ces crenarchŽes mŽsophiles ne doivent pas 
•tre classŽes parmi  les Crenarchaeota. En effet,  leur position non-basale visible dans la 
Figure 5 serait un artefact. Les thaumarchŽes constitueraient plut™t un nouveau phylum basal 
des archŽes (Brochier-Armanet et al., 2008). Cette proposition rŽsulte d'une Žtude du gŽnome 
de Cenarchaeum symbiosum, la premi•re Ç crenarchŽe mŽsophile È sŽquencŽe (voir Figure 5, 
Cenarchaeales).

2.4 PhŽnotype et habitat des pr incipaux groupes d'archŽes

Cette question est revue en dŽtail par Chaban et al., 2006, et plus synthŽtiquement par 
Schleper  et  al.,  2005 et  Robertson et  al.,  2005. Dans le texte qui  suit,  les archŽes sont 
groupŽes par phŽnotype et les archŽes non-cultivŽes ou cultivables depuis peu sont dŽcrites ˆ  
la fin de cette partie, dans un paragraphe dŽdiŽ.

2.4.1 MŽthanog•nes

Les archŽes mŽthanog•nes sont les seuls organismes capables de produire du mŽthane 
(CH4). Elles sont polyphylŽtiques, correspondant ˆ  5 ordres diffŽrents : Methanobacteriales, 
Methanomicrobiales, Methanococcales, Methanopyrales, Methanosarcinales. Elles prŽsentent 
une tr•s grande variŽtŽ d'habitats, en ce qui  concerne la tempŽrature (0¡C ˆ  100¡C), le pH 
(acide modŽrŽ ˆ  supŽrieur ˆ  9) et les concentrations en sels (milieux doux, marin, hypersalŽ). 
Certains mŽthanog•nes sont donc extr•mophiles. Le point commun est l'anaŽrobiose extr•me 
des habitats, indispensable aux mŽthanog•nes. Comme principaux types d'habitats, on peut 
citer les marŽcages et marais, rizi•res, sŽdiments d'eaux douces, digesteurs ; le rumen et le 
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tractus digestif  de la plupart des animaux (dont l'homme et les arthropodes) ; et enfin les 
sources gŽothermiques et les cheminŽes hydrothermales.

Les substrats les plus courants pour la mŽthanogen•se sont CO2/H2, le formate et 
l'acŽtate, mais une variŽtŽ d'autres substrats sont possibles (par exemple mŽthanol, Žthanol, 
etc.). Les archŽes mŽthanog•nes de l'ordre Methanosarcinales peuvent utiliser la plus grande 
variŽtŽ de substrats (Liu and Whitman, 2008). Ce sont les seules ˆ  rŽaliser la mŽthanogen•se 
acŽtoclaste. Parmi elles, les archŽes du genre Methanosaeta utilisent exclusivement l'acŽtate, 
alors que celles du genre  Methanosarcina peuvent  utiliser  de nombreux  substrats (sept 
substrats diffŽrents listŽs dans Chaban et al., 2006).

Dans le contexte actuel  de rŽchauffement  climatique,  les archŽes mŽthanog•nes 
suscitent de l'intŽr• t car le mŽthane est un puissant gaz ˆ  effet de serre, mais peut Žgalement 
•tre une source d'Žnergie renouvelable (ex : biogaz).

Curieusement, alors que certaines archŽes mŽthanog•nes vivent en association avec 
l'homme dans l'intestin, aucune archŽe pathog•ne n'est connue ˆ  ce jour.

2.4.2 Extr •mes halophiles

Les extr•mes halophiles sont des microogranismes qui croissent de fa•on optimale ˆ  

des fortes concentrations de NaCl  (!  3,4-5,1 mol/L soit 20%-30%). Les archŽes extr•mes 

halophiles constituent un groupe monophylŽtique d'euryarchŽes, l'ordre des Halobacteriales 
(si  l'on excepte les quelques Methanosarcinales halophiles). Les habitats des membres de 
l'ordre Halobacteriales sont par exemple les lacs naturels salŽs (ex : Great Salt Lake), la Mer 
Morte, les tables saunantes (surfaces amŽnagŽes pour la cristallisation du sel), certains lacs 
sodŽs (ex : Lac Magadi  au Kenya), les sols salins et les aliments salŽs. Certaines archŽes 
halophiles contiennent  des pigments jaunes ˆ  rouges qui  sont  responsables de la couleur 
particuli•re de leur environnement (Figure 6, ex : Lac Magadi, saunantes, etc.). Des Žtudes 
rŽcentes sugg•rent que les archŽes halophiles peuvent cro”tre ˆ  des concentrations de sels 
plus basses que ce que l'on pensait  (!  7%), aussi  leur habitat  ne serait-il  pas limitŽ aux 
environnements hypersalŽs.
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Figure 6 : Lac salŽ en Utah, aux 
Etats-Unis, colorŽ par la prŽsence 
d'archŽes halophiles.



La plupart  des Halobacteriales sont  des chimioorganohŽtŽrotrophes aŽrobies. Elles 
utilisent alors les composŽs organiques produits par les producteurs primaires, tels l'algue 
Dunaliella (eucaryote, Chromalveolata Cryptophyceae, d'apr•s Adl  et al., 2005) qui produit 
du glycŽrol.

2.4.3 Thermophiles, hyper thermophiles et acidophiles

Les archŽes thermophiles, hyperthermophiles et acidophiles correspondent ˆ  un grand 
nombre d'ordres diffŽrents (Figure 5). Dans le phylum Euryarchaeota, il  s'agit des ordres 
Thermococcales, Thermoplasmatales et Archaeoglobales. Chez les Crenarchaeota, il  s'agit 
des  ordres  Thermoproteales,  Sulfolobales,  Desulfurococcales,  Pyrodictiales  et 
Caldisphaerales.  Des membres des Methanococcales ainsi  que Methanopyrus kandleri, 
unique reprŽsentant  des  Methanopyrales, sont  Žgalement  hyperthermophiles (mais traitŽs 
dans le paragraphe 2.4.1 concernant les mŽthanog•nes).

Les archŽes hyperthermophiles sont tr•s hŽtŽrog•nes en termes de mŽtabolisme, types 
trophiques (etc.) ce qui est dž ˆ  la grande variŽtŽ et variabilitŽ des habitats. Ceux-ci sont par 
exemple les champs de solfatares et les sources chaudes autour des zones de volcanisme actif 
(ex :  Parc  de  Yellowstone  aux  Etats-Unis,  Kamchatka,  Islande,  etc.),  les  syst•mes 
hydrothermaux  marins profonds et  peu  profonds,  le plancher  ocŽanique,  et  certaines 
installations industrielles, telles les drainages miniers acides ou les rŽservoirs de pŽtrole. 
M•me dans une zone gŽothermique donnŽe,  les param•tres physico-chimiques peuvent 
grandement varier entre des sites peu distants (ex : pH, ŽlŽments traces, Reysenbach and 
Shock, 2002), et donc une grande diversitŽ microbienne y est attendue ou tout du moins la 
prŽsence d'organismes pouvant rŽsister ˆ  de grandes fluctuations. Enfin, il est supposŽ que les 
hyperthermophiles  forment  des  rŽseaux  trophiques  complexes,  avec  des  producteurs 
primaires et des consommateurs primaires, ce qui  contribuerait aussi  ˆ  la variŽtŽ des types 
trophiques. Des exemples d'archŽes trouvŽes dans ces types d'habitats sont prŽsentŽs dans le 
Tableau 2, et  des exemples de rŽactions qu'elles utilisent  pour  l'obtention d'Žnergie sont 
montrŽs dans le Tableau 3.

MalgrŽ cette diversitŽ,  on peut  dire que les hyperthermophiles et  beaucoup de 
thermophiles sont chimiotrophes, et non phototrophes, en lien avec la faible luminositŽ (par 
exemple dans les fonds marins). La majoritŽ d'entre eux sont anaŽrobies stricts ou facultatifs, 
en lien avec les faibles concentrations en oxyg•ne dans ces milieux. Enfin, les crŽnarchŽes 
cultivables  sont  assez  homog•nes  en  ce  qui  concerne  le  phŽnotype  et  l'habitat 
(hyperthermophiles mŽtabolisant le soufre, gŽnŽralement anaŽrobies facultatives ou strictes).
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2.4.4 ArchŽes non-cultivables ou cultivables depuis peu

Milieu mar in et plancher ocŽanique
Les archŽes marines sont rŽparties dans quatre clades (groupes I  ˆ  IV) et  ont ŽtŽ 

isolŽes, ˆ  quelques exceptions pr•s (Barns et al., 1996), d'environnements mŽsophiles. Le 
groupe I constitue le phylum Thaumarchaeota (voir 2.3.2), et les autres groupes sont associŽs 
au  phylum Euryarchaeota.  Le groupe IV  (Lopez-Garcia et  al.,  2001)  est  proche des 
Halobacteriales, ce qui n'est pas le cas des groupes II et III (voir Figure 5).

Les thaumarchŽes (Groupe I) sont tr•s rŽpandues, pourtant leur mŽtabolisme et leur 
fonction ne sont  pas ŽlucidŽs. En 2005, la premi•re archŽe de ce type,  Nitrosopumilus 
maritimus, a pu •tre cultivŽe (Kšnneke et al., 2005) ; c'est une archŽe chimiolithoautotrophe 
qui rŽalise l'oxydation de l'ammoniac en nitrate en conditions aŽrobies. Cela serait Žgalement 
le cas de  Cenarchaeum symbiosum, une autre thaumarchŽe, qui  peut  •tre maintenue en 
laboratoire en association avec son h™te (une Žponge), et dont le gŽnome a pu •tre sŽquencŽ 
par fragments (Hallam et al., 2006 ; Girguis et al., 2003 ; Preston et al., 1996). Ceci sugg•re 
que des archŽes nitrifiantes pourraient contribuer aux cycles marins du carbone et de l'azote. 
La prŽsence ubiquitaire d'archŽes pouvant oxyder l'ammoniac a pu •tre confirmŽe (Francis et 
al., 2005).
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Tableau 3 : Les rŽactions productrices d'Žnergie chez les archŽes hyperthermophiles. D'apr•s Chaban et al., 2006.

Tableau 2 : Les habitats des archŽes hyperthermophiles, thermophiles et acidophiles. D'apr•s Chaban et al., 2006.



Un groupe d'archŽes non-cultivable qui  suscite actuellement beaucoup d'intŽr• t est 
celui  des mŽthanotrophes. De grandes quantitŽs de mŽthane sont prŽsentes dans le plancher 
ocŽanique, sous forme d'hydrates de gaz solides. Le mŽthane qui  est libŽrŽ n'atteint pas les 
zones aŽrobies. Il  est  vraisemblablement oxydŽ en CO2 par une association syntrophique 
(Figure 7) entre des archŽes oxydant le mŽthane en conditions anaŽrobies et des bactŽries 
sulfato-rŽductrices (ex :  Desulfosarcina).  Ces archŽes mŽthanotrophes correspondent  aux 
groupes  ANME-1,  ANME-2  et  ANME-3,  affiliŽs  aux  Methanosarcinales  et 
Methanomicrobiales  (ex :  Figure 5),  au sein du phylum Euryarchaeota.  Une hypoth•se 
actuelle, ŽtayŽe par plusieurs donnŽes (ex : Hallam et al., 2004 ; Hallam et al., 2003), est que 
le processus d'oxydation du mŽthane repose sur une inversion de la voie mŽtabolique de la 
mŽthanogen•se (Boetius et al., 2000). Ces dŽcouvertes sont d'autant plus intŽressantes que les 
seuls organismes mŽthanotrophes connus jusqu'alors Žtaient des bactŽries aŽrobies.

Autres milieux
Les archŽes semblent  Žgalement  nombreuses dans les Žcosyst•mes d'eaux douces 

(mŽthanog•nes, thaumarchŽes ou euryarchŽes des groupes II  et III). Enfin, des archŽes non-
cultivables ont  ŽtŽ dŽtectŽes dans tous les autres types de milieux  aquatiques :  milieux 
hydrothermaux terrestres (ex : phylum candidat Korarchaeota, voir 2.3.2) et marins, estuaires, 
bassins hypersalŽs anoxiques (comme dans la Mer MŽditerranŽe, van der Wielen, 2005), lacs 
sodŽs.  En  2005,  la  sŽquence  du  g•ne  de  PSU-ARNr  d'une  archŽe  de  phŽnotype 
hyperthermophile (origine, Pisciarelli  en Italie, Kvist et al., 2005) s'est classŽe, du point de 
vue phylogŽnŽtique, au sein d'un cluster de thaumarchŽes. Ceci indique que les thaumarchŽes 
constituent un phylum sŽparŽ qui n'inclut pas seulement des archŽes mŽsophiles.

On trouve Žgalement frŽquemment des archŽes dans les sols, o•  elles constituent 
cependant une fraction minoritaire des microorganismes. Une grande partie de ces archŽes 
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Figure 7 : Identification in situ de 
microorganismes. AgrŽgat 
d'archŽes rŽalisant l'oxydation 
anaŽrobie du mŽthane (rouge), et 
de bactŽries sulfato-rŽductrices 
(vert). Il s'agit d'une association 
syntrophique entre archŽes et 
bactŽries. D'apr•s Boetius et al., 
2000.



appartient  au groupe I.1B  (voir  Figure 5)  et  pourraient  •tre nitrifiantes (oxydation de 
l'ammoniac),  comme une grande fraction des crenarchŽes en milieu ocŽanique (voir  ci-
dessus).  Les archŽes non-cultivables sont  dans une variŽtŽ d'autres milieux,  comme la 
rhizosph•re,  les rumens,  les tractus digestifs d'insectes,  les digesteurs ou syst•mes de 
traitement industriels anaŽrobies.

En conclusion, les archŽes sont prŽsentes dans des milieux tr•s divers et prŽsentent de 
ce fait des mŽtabolismes variŽs. De grands progr•s sont ˆ  attendre de la culture des archŽes 
mŽsophiles ou appartenant ˆ  de nouveaux phylotypes, pour la meilleure comprŽhension de 
certains Žcosyst•mes et  du domaine Archaea. Cette Žtape de mise en culture a dŽjˆ  ŽtŽ 
atteinte pour un nombre restreint d'entre elles (voir ci-dessus).

2.5 Questions Žvolutives en lien avec le domaine Archaea

2.5.1 La classification en trois domaines, une rŽvolution

L'idŽe de classer  les  •tres  vivants  et  les  objets  naturels  est  ancienne :  des 
classifications existaient d•s la pŽriode antique, telles celle d'Aristote (385-322 av. J.C.). 
Celui-ci dŽcrit un continuum entre minŽraux et animaux en passant par les vŽgŽtaux. Puis il a 
existŽ diffŽrents types de classifications, selon les pŽriodes, mais toutes reprenaient d'une 
fa•on ou d'une autre la dichotomie plante/animal.  Au 16•me si•cle,  des classifications 
alphabŽtiques sont apparues, au dŽpart pour les plantes (ex : Leonhart Fuchs, 1501-1566). 
Aux 17•me et 18•me si•cles sont apparues des classifications artificielles, basŽes notamment 
sur  un principe dichotomique appliquŽ ˆ  diffŽrents crit•res,  conduisant  ˆ  une structure 
hiŽrarchique. La classification proposŽe par Carl  von LinnŽ (1707-1778), qui  introduisit la 
nomenclature binomiale, appartient ˆ  ce courant. Fin 18•me et au 19•me si•cle Žmergea 
l'idŽe de classification naturelle : il  s'agissait d'Žtablir  une classification qui  refl• te l'ordre 
naturel  de la crŽation divine. Aussi, la classification des micro-organismes, dŽcouverts au 
17•me si•cle,  commen•a ˆ  poser  probl•me :  quelle place devaient-ils  avoir  dans la 
dichotomie existante plantes/animaux ? Cela aboutit ˆ  une crise de la classification au 19•me 
si•cle. Haeckel, contemporain de Darwin, proposa en 1866 un arbre universel  (Figure 8A) 
retra•ant  l'Žvolution du monde vivant.  L'arbre comprenait  une branche sŽparŽe pour  les 
organismes unicellulaires (Protista) et avait ˆ  sa base les Moneres (futurs procaryotes). Mais 
il  ne rencontra pas un grand succ•s et la dichotomie plante/animal  se maintint. En 1937, 
Chatton introduisit et dŽfinit les termes procaryotes et eucaryotes. Le prŽfixe Ç pro È signifie 
Ç avant È, et il Žtait donc postulŽ qu'au cours de l'Žvolution, la cellule procaryote, plus simple, 
Žtait  apparue avant la cellule eucaryote. Il  s'agit d'une vision gradiste de l'Žvolution. Ces 
travaux  ne re•urent  pas vŽritablement  d'Žcho avant  les annŽes 60.  En 1969,  Whittaker 
proposa la division du monde vivant en 5 r•gnes, avec 3 niveaux d'organisation : ˆ  la base, 
les organismes unicellulaires sans noyau, dits Monera, puis les unicellulaires avec noyau, dits 
Protista, et enfin les organismes multicellulaires subdivisŽs en Plantae, Fungi, Animalia (voir 
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Figure 8B).  La vision  gradiste Žtait  toujours prŽsente.  La phylogŽnie molŽculaire se 
dŽveloppa dans la seconde moitiŽ du 20•me si•cle, aboutissant finalement ˆ  la classification 
du vivant en 3 domaines, Archaea, Bacteria, Eucarya.

Cette derni•re classification du vivant est exceptionnelle dans la mesure o•  elle n'est 
ni  dichotomique, ni  gradiste. Les micro-organismes sont aussi  ŽvoluŽs que les organismes 
multicellulaires et ne se trouvent donc pas ˆ  la base de la classification. C'est pourquoi Carl  
Woese et d'autres biologistes proposent d'abandonner le terme de procaryote qui sous-entend 
une antŽrioritŽ non-fondŽe. Tous les • tres vivants partagent en revanche un unique anc•tre 
commun dont  la nature exacte reste ˆ  dŽterminer.  Cette classification  relativise aussi 
beaucoup la place des eucaryotes (en particulier  des plantes et  des animaux)  qui  ne 
constituent qu'une fraction limitŽe de la diversitŽ : deux des trois domaines sont constituŽs 
d'organismes quasi-exclusivement unicellulaires. Beaucoup de microbiologistes n'hŽsitent pas 
ˆ  qualifier la dŽcouverte des archŽes de rŽvolution, et il faut signaler que la classification en 
trois domaines ne fut pas acceptŽe facilement.
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Figure 8 : (A) lÕArbre universel dÕHaeckel (1866)



2.5.2 Les relations Žvolutives entre les trois domaines du vivant

Si  la  phylogŽnie  molŽculaire  et  les  autres  donnŽes  disponibles  soutiennent 
systŽmatiquement l'existence de trois domaines sŽparŽs, les liens Žvolutifs entre les domaines 
sont tr•s difficiles ˆ  Žtablir et la question reste ouverte. Cette discussion est par exemple 
abordŽe dans Gribaldo and Brochier-Armanet, 2006.

Plusieurs arbres phylogŽnŽtiques racinŽs (arbres universels du vivant) publiŽs ˆ  la fin 
des annŽes 80 et dans les annŽes 90 placent systŽmatiquement la racine chez les bactŽries. 
Ceci  signifie que les bactŽries dŽriveraient directement de LUCA, tandis que les archŽes et 
les eucaryotes partageraient un anc•tre commun plus rŽcent (schŽma Figure 9A). En rŽalitŽ, 
bien que toutes ces phylogŽnies donnent des rŽsultats similaires, elles ne sont pas fiables ˆ  
cause d'un phŽnom•ne de saturation molŽculaire (Philippe and Forterre, 1999 ; Gribaldo and 
Philippe, 2002) : des substitutions multiples de bases sont survenues dans les sŽquences au 
cours du temps, induisant une perte de signal. Il  n'y a donc pas de raison particuli•re de 
privilŽgier cette hypoth•se par rapport ˆ  d'autres scŽnarios plausibles. D'autres possibilitŽs 
sont une racine eucaryote ou archŽenne. Il  a Žgalement ŽtŽ proposŽ une origine chimŽrique 
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des eucaryotes par fusion d'une archŽe mŽthanog•ne et d'une gamma-protŽo bactŽrie (Lopez-
Garcia and Moreira, 2006, Figure 9B). Enfin, Carl Woese a suggŽrŽ qu'avant l'Žmergence des 
domaines existait un stade o•  les entitŽs cellulaires Žtaient bien plus simples et Žchangeaient 
constamment du matŽriel gŽnŽtique par transfert horizontal (hypoth•se du progŽnote, Woese, 
1998). L'Žmergence de domaines distincts n'aurait ŽtŽ possible qu'avec la complexification 
des  cellules,  les  rendant  rŽfractaires  aux  transferts  horizontaux  et  provoquant  un 
ralentissement de la vitesse d'Žvolution. L'anc•tre commun ne correspondrait donc pas ˆ  une 
lignŽe cellulaire telle qu'on la con•oit actuellement, et la phylogŽnie n'aurait pas de sens ˆ  la 
base de l'arbre.

2.5.3 L 'Žvolution des archŽes

Il est tr•s difficile, au sein de chaque domaine, d'Žtablir une histoire Žvolutive robuste. 
La phylogŽnie fonctionne relativement bien pour les archŽes, mais des points importants ne 
sont pas encore ŽlucidŽs. L'Žvolution des archŽes est abordŽe en dŽtail  dans Gribaldo and 
Brochier-Armanet, 2006. 

Un  premier  point  concerne l'origine et  l'Žvolution  de la mŽthanogen•se.  Dans 
Gribaldo and Brochier-Armanet, 2006, il est suggŽrŽ que la position basale de Methanopyrus 
kandleri (euryarchŽe  mŽthanog•ne  et  hyperthermophile)  pourrait  • tre  un  artŽfact. 
Methanopyrus kandleri serait en rŽalitŽ proche des Methanobacteriales et Methanococcales. 
Il  est  Žgalement suggŽrŽ que la mŽthanogen•se serait  apparue une unique fois, chez les 
euryarchŽes, juste apr•s la divergence des Thermococcales. Selon ce scŽnario, le dernier 
anc•tre commun des archŽes n'Žtait pas mŽthanog•ne, et d'autre part, la mŽthanogen•se aurait 
ŽtŽ perdue au moins 3 fois par la suite, chez les Thermoplasmatales, Archaeoglobales et 
Halobacteriales. La position basale de Methanopyrus kandleri pourrait • tre causŽe par le haut 
GC% de sa sŽquence d'ARN ribosomique (retrouvŽ chez tous les hyperthermophiles) et par 
une Žvolution rapide des sous-unitŽs de son ARN-polymŽrase. D'autres scŽnarios Žvolutifs 
peuvent cependant •tre envisagŽs pour la mŽthanogŽn•se.
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Figure 9: Exemples schŽmatiques. (A) Arbre universel du vivant avec la racine chez les bactŽries.
(B) Hypoth•se chimŽrique, d'apr•s Rivera and Lake, 2004 (Ç Ring of Life È).
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Le second point tr•s important concerne le possible caract•re hyperthermophile du 
dernier  anc•tre commun des archŽes. Les branches correspondant  aux hyperthermophiles 
occupent des positions basales dans les arbres phylogŽnŽtiques, que ce soit pour le phylum 
Crenarchaeota ou Euryarchaeota.  D'autres donnŽes, comme la distribution de la rŽverse 
gyrase  chez  les  archŽes,  supportent  Žgalement  l'hypoth•se  d'un  anc•tre  commun 
hyperthermophile.  Cependant,  ˆ  cause du haut  GC% des sŽquences d'ARNr  chez  les 
hyperthermophiles, il  se pourrait que certaines positions homologues occupŽes par des G ou 
des C  correspondent  ˆ  une convergence et  non  ˆ  l'existence d'un  anc•tre commun, 
introduisant un biais. En outre, la dŽcouverte du phylum Thaumarchaeota pourrait Žgalement 
remettre en question l'hyperthermophilie du dernier  anc•tre des archŽes (bien que des 
thaumarchŽes hyperthermophiles existent).

L'obtention de nouvelles sŽquences de thaumarchŽes, de korarchŽes ou d'archŽes du 
groupe AAG (hyperthermophiles) pourrait permettre de trancher sur l'hyperthermophilie du 
dernier  anc•tre des archŽes. S'il  s'avŽrait  que les archŽes sont  initialement  adaptŽes aux 
milieux chauds, ce sont alors les environnements mŽsophiles qui reprŽsenteraient, pour elles, 
une adaptation Ç extr•me È (Gribaldo and Brochier-Armanet, 2006).

En conclusion, les archŽes posent  des questions fondamentales sur  l'Žvolution du 
vivant et  ont une grande importance sur le plan Žcologique. DŽcouvertes rŽcemment, elles 
sont  encore relativement  moins bien caractŽrisŽes et  comprises que les bactŽries et  les 
eucaryotes. Elles sont ubiquitaires mais c'est plus souvent dans les milieux dits extr•mes 
qu'elles sont dominantes, en particulier dans les environnements chauds ; de plus, les archŽes 
mŽsophiles  restent  difficilement  cultivables,  car  elles sont  anaŽrobies strictes ou  de 
mŽtabolisme  inconnu.  Du  c™tŽ des  crenarchŽes,  les  organismes  mod•les  sont  des 
hyperthermophiles, et c'est sur des crenarchŽes hyperthermophiles de l'ordre des Sulfolobales 
que la partie expŽrimentale de la th•se a ŽtŽ rŽalisŽe, ainsi que sur leurs virus.
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3

Virosph•re et virus d'archŽes

Mon travail de th•se, bien que transversal, est centrŽ autour des virus d'archŽes (3.3), 
et plus particuli•rement des virus de crenarchŽes hyperthermophiles. Ceux-ci  constituent un 
groupe tout-ˆ -fait particulier, aussi je les dŽcrirai plus en dŽtail (3.3.2), apr•s quelques rappels 
gŽnŽraux sur la dŽcouverte des virus (3.1) et sur leur Žcologie et diversitŽ (3.2). Pour finir, je 
prŽsenterai  des questions Žvolutives (3.4) soulevŽes par la distribution des morphotypes et 
familles de virus ˆ  travers les trois domaines du vivant.

3.1 La dŽcouver te des virus et quelques grandes phases de recherche

3.1.1 DŽcouver te des virus infectant des h™tes eucaryotes

La dŽcouverte des virus date de la fin du 19•me si•cle. Le premier virus dŽcouvert 
Žtait un virus de plante ˆ  ARN, le virus de la mosa•que du tabac (TMV). En 1892, Dmitrii  
Ivanowski, un scientifique russe, dŽmontra que la s•ve de feuilles de tabac souffrant de la 
mosa•que Žtait  encore infectieuse apr•s une Žtape de filtration permettant  d'Žliminer  les 
bactŽries (Takanami, 2006). Il  pensa que la maladie pouvait donc •tre causŽe par une toxine 
bactŽrienne. En 1898, le scientifique nŽerlandais Martinus Beijenrinck prouva que la s•ve 
contenait  un agent  pathog•ne se multipliant  dans la plante.  Il  nomma ce phŽnom•ne 
Ç contagium vivum fluidum È et employa le terme Ç virus È, jetant les toutes premi•res bases 
de la dŽfinition moderne de virus, dŽveloppŽe plus avant par AndrŽ Lwoff  (1957) (Norrby, 
2008). TMV devint un virus mod•le et fut caractŽrisŽ tr•s en dŽtail  (Scholthof, 2004). Par 
ailleurs, apr•s la dŽcouverte de 1898, des virus furent rapidement identifiŽs chez les animaux 
et les •tres humains. Les pans de la virologie qui  se dŽvelopp•rent ˆ  partir  de ces virus 
(plantes, animaux, hommes) concern•rent beaucoup l'Žtude des pathologies qu'ils causent.

3.1.2 DŽcouver te des virus infectant des h™tes bactŽr iens

C™tŽ bactŽries, les virus furent dŽcouverts au dŽbut du 20•me si•cle, tr•s certainement 
indŽpendamment  par  Frederick  Twort  (1915),  et  par  FŽlix  d'HŽrelle (1910  ou  1917) 
(Duckworth, 1976). FŽlix d'HŽrelle poursuivit et approfondit ses recherches sur les virus de 
bactŽries, et  dŽveloppa de nombreuses mŽthodes, fondant  ainsi  un nouveau champ de la 
biologie. Il  nomma ces virus Ç bactŽriophages È, ce qui  signifie Ç mangeurs de bactŽries È, 
avant  de rŽaliser  qu'il  s'agissait  d'agents de m•me nature que les virus de plantes et 
d'animaux. Dans les annŽes qui suivirent la dŽcouverte, l'attention fut portŽe sur la nature de 
ces agents infectieux :  s'agissait-il  d'agents purement chimiques, comme des enzymes, ou 
Žtaient-ils vivants ? En effet, ce n'est pas avant 1940 que purent •tre obtenues les premi•res 
images de phages, gr‰ce ˆ  l'invention et au dŽveloppement de la microscopie Žlectronique 
(Pennazio,  2006).  L'idŽe d'utiliser  les phages pour  combattre les infections d'origine 
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bactŽrienne Žmergea toutefois immŽdiatement apr•s leur  dŽcouverte et  se dŽveloppa :  on 
parle de thŽrapie phagique ou phagothŽrapie. Elle fut appliquŽe par d'HŽrelle lui-m•me en 
1919 (Sulakvelidze et  al.,  2001)  et  son laboratoire rŽalisa Žgalement  des productions 
commerciales de phages. Toute cette pŽriode correspond au Ç premier  ‰ge des phages È 
(Mann, 2005). Avec le dŽveloppement des antibiotiques, la phagothŽrapie fut abandonnŽe 
dans les pays de l'Ouest mais se maintint dans les pays d'Europe de l'Est et de l'ancienne 
Union soviŽtique.

A partir des annŽes 40, l'Žtude des phages devint un pan de la biologie molŽculaire, 
avec les travaux  cŽl•bres de Max  DelbrŸck,  Salvador  Luria,  Alfred Hershey  et  leurs 
coll•gues (Groupe du Phage). Ils choisirent les virus de bactŽries comme mod•le, en raison 
de leur petit  gŽnome et de leur cycle de reproduction tr•s court. Ils s'intŽress•rent ˆ  des 
questions fondamentales, tels les mŽcanismes d'attaque, de multiplication et de lyse. Ces 
travaux  contribu•rent  grandement  au dŽveloppement  de la biologie molŽculaire et  de la 
gŽnŽtique bactŽrienne. Ce fut le Ç second ‰ge du phage È.

Le Ç troisi•me ‰ge du phage È a commencŽ dans le milieu des annŽes 90. Un nouveau 
champ de recherche s'est ouvert, suite ˆ  la dŽcouverte de l'abondance des virus dans les 
Žcosyst•mes, typiquement dans les ocŽans ou dans les sols (Wommack and Colwell, 2000 ; 
Srinivasiah et al., 2008). Ainsi, le nombre de virus ˆ  ADN double-brin sur la plan•te pourrait 
• tre de l'ordre de 1031 et les virus seraient environ 10 fois plus nombreux que les cellules 
procaryotes (Whitman et al., 1998 ; Suttle, 2007 ; Srinivasiah et al., 2008)  . Suite ˆ  cette 
dŽcouverte,  la diversitŽ des virus dans l'environnement  ainsi  que leur  r™le au sein des 
Žcosyst•mes ont fait l'objet de nombreuses recherches (3.2). Pour finir, notons que la thŽrapie 
phagique conna”t actuellement un regain d'intŽr•t dans les pays de l'Ouest, suite ˆ  l'apparition 
de souches bactŽriennes multi-rŽsistantes aux antibiotiques et ˆ  la tr•s grande difficultŽ de 
mettre au point de nouveaux antibiotiques dans des dŽlais appropriŽs (Debarbieux, 2008 ; 
BrŸssow, 2005 ; Dublanchet and Fruciano, 2008).

3.1.3 Et les virus d'archŽes ?

Naturellement, les virus d'archŽes ne pouvaient pas •tre ŽtudiŽs en tant que tels avant 
l'identification  des archŽes en  1977.  Quelques virus,  infectant  des esp•ces du  genre 
Halobacterium (ex :  Torsvik  and Dundas, 1974)  Žtaient  nŽanmoins connus.  Les virus et 
plasmides d'archŽes furent ŽtudiŽs spŽcifiquement ˆ  partir des annŽes 80, notamment sous 
l'impulsion de Wolfram Zillig. L'un des buts Žtait de stimuler la mise au point d'outils de 
gŽnŽtique pour les archŽes, alors rŽcemment identifiŽes. Les premiers virus isolŽs infectaient 
des euryarchŽes, plus prŽcisŽment des halophiles (revue dans Dyall-Smith et al., 2003) et des 
mŽthanog•nes (ex : Jordan et al., 1989 ; Pfister et al., 1989). Ces virus-ci  appartiennent aux 
familles Myoviridae ou Siphoviridae (type t•te-queue), ressemblant donc beaucoup aux virus 
de bactŽries.

Une image tr•s diffŽrente Žmergea pour les virus de crenarchŽes. En 1981 furent 
dŽcrits pour la premi•re fois des virus infectant une archŽe hyperthermophile, Thermoproteus 
tenax, et  tous Žtaient  de morphotype filamenteux  (Janekovic et  al., 1983). En 1984, des 
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particules virales fusiformes furent produites par  des cellules de Sulfolobus shibatae apr•s 
induction aux UV (Martin et al., 1984). Le caract•re infectieux de ces virions fut dŽmontrŽ en 
1992 (virus SSV1, Schleper et al., 1992). A partir du milieu des annŽes 90, une sŽrie de 
nouveaux virus de crenarchŽes hyperthermophiles furent isolŽs. Les travaux dŽmontr•rent la 
grande particularitŽ de ce groupe de virus (3.3.2) en rŽvŽlant des morphotypes nouveaux, 
complexes et tr•s divers (Prangishvili and Garrett, 2005).

3.2 Ecologie et diversitŽ des virus

Comme indiquŽ ci-dessus (3.1.2), la grande abondance des virus dans l'environnement 
est une dŽcouverte rŽcente. Les virus sont sans aucun doute les entitŽs les plus nombreuses 
sur la plan•te, mais en raison de leur  petite taille, ils reprŽsenteraient environ 5% de la 
biomasse procaryotique (Suttle, 2007).  Il  faut toutefois mentionner que certaines mŽthodes 
d'observations comportent des biais (Weinbauer, 2004) qui pourraient conduire ˆ  surestimer 
le nombre de particules virales : la cytomŽtrie en flux ou la microscopie ˆ  Žpifluorescence ne 
permettent pas de discriminer entre des vŽsicules contenant de l'ADN ou de l'ADN adsorbŽ ˆ  
un dŽbris, et des particules virales ; elles ne permettent pas non plus de faire la diffŽrence 
entre un tr•s gros virus et une tr•s petite cellule. NŽanmoins les diffŽrentes mŽthodes ont ŽtŽ 
comparŽes et ces biais ne doivent pas affecter la nature du rŽsultat.

Dans les ocŽans,  les virus tueraient  chaque jour  approximativement  20%  de 
l'ensemble de la biomasse (Suttle, 2007), et doivent donc jouer un r™le important dans les 
rŽseaux trophiques en contribuant ˆ  la production de mati•re organique dissoute (Figure 10). 
Ils pourraient Žgalement • tre impliquŽs dans les cycles biogŽochimiques (Fuhrman, 1999 ; 
Suttle, 2007).
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Figure 10 : Virus et boucle microbienne. SchŽma 
indiquant le r™le possible de l'infection et la lyse 
virale dans la production de mati•res organiques 
dissoutes, dans les Žcosyst•mes aquatiques. D'apr•s 
Wommack and Colwell, 2000.



Suite ˆ  cette constatation  et  comme pour  les microoganismes cellulaires,  une 
dŽmarche de caractŽrisation de la diversitŽ virale a ŽtŽ entreprise.  Cependant, il  n'y a pas 
d'Žquivalent  de l'ARN ribosomique chez les virus, c'est-ˆ -dire de g•nes ou de structures 
conservŽs et ubiquitaires permettant d'Žvaluer simplement et systŽmatiquement la diversitŽ. 
La t‰che est donc plus complexe.

Un premier type d'approche consiste ˆ  sŽquencer plusieurs phages d'une m•me famille 
(ex : Comeau et al., 2007 pour les phages de la famille T4 ; Kwan et al., 2005 pour les phages 
de Staphylococcus aureus ; Hatfull et al., 2008 pour les mycobactŽriophages). Ces Žtudes ont 
rŽvŽlŽ le mosa•cisme des phages (Hendrix, 2003; Desplats and Krisch, 2003) : les g•nes sont 
organisŽs en modules qui s'Žchangent facilement d'un virus ˆ  l'autre (transfert horizontal), par 
des mŽcanismes de recombinaison encore peu compris. Certains modules sont conservŽs au 
sein d'une m•me famille de phages, et d'autres contiennent au contraire des g•nes tr•s peu 
conservŽs.  Ces derniers constituent  un  immense rŽservoir  de diversitŽ gŽnŽtique qui 
comprend beaucoup d'ORFans (Yin and Fischer, 2008). L'origine des g•nes non-conservŽs et 
leurs fonctions au cours du cycle viral  sont encore peu connues, bien que des hypoth•ses 
aient ŽtŽ formulŽes (Comeau et al., 2008).

Un  second  type d'approche est  la  mŽtagŽnomique,  qui  consiste  ˆ  sŽquencer 
systŽmatiquement  ce qui  est  prŽsent  dans un Žchantillon environnemental. Parfois, seuls 
quelques g•nes, prŽsents chez de nombreux virus, ont ŽtŽ ciblŽs (Breitbart  et  al., 2004a; 
Comeau and Krisch, 2008). Ou bien, c'est l'ensemble du matŽriel  gŽnŽtique viral  qui  a ŽtŽ 
sŽquencŽ. La mŽtagŽnomique des virus a dŽjˆ  ŽtŽ appliquŽe ˆ  des environnements tr•s variŽs 
(revue dans Comeau et al., 2008) et elle semble dŽmontrer la prŽsence de nombreux g•nes du 
mŽtabolisme cellulaire dans les gŽnomes viraux (Comeau et al., 2008). Mya Breitbart  et 
Forest Rohwer effectuent de nombreuses Žtudes de mŽtagŽnomique environnementale. Ils ont 
en particulier analysŽ des sources chaudes terrestres, o•  l'on s'attend ˆ  trouver Ð entre autres Ð 
des archŽes hyperthermophiles et leurs virus (Breitbart et al., 2004b). Un point intŽressant est 
qu'ils ont observŽ relativement moins de virus dans les milieux chauds que dans d'autres 
types de milieux. Les concentrations rapportŽes dans l'article citŽ sont de l'ordre de 106/mL 
alors qu'elles sont de l'ordre de 107/mL dans les ocŽans et encore supŽrieures dans les sols 
(Srinivasiah et al., 2008).

Un troisi•me type d'approche consiste ˆ  observer  les Žchantillons en microscopie 
Žlectronique, ce qui permet d'observer les morphotypes mais limite les possibilitŽs d'analyses. 
On peut alors ensuite utiliser des mŽthodes culture-dŽpendantes, en passant par des Žtapes 
d'enrichissement, pour tenter d'isoler des syst•mes h™tes-virus. Cela introduit sžrement un 
fort  biais sŽlectif, mais permet l'Žtude approfondie de virus en laboratoire. C'est une des 
approches qui est beaucoup dŽveloppŽe pour les virus de crenarchŽes hyperthermophiles.
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3.3 Les virus d'archŽes

Les virus d'archŽes sont tr•s divers, par leurs morphotypes (Figure 11) et par leur 
contenu gŽnŽtique. En effet, ils sont rŽpartis dans 9 familles virales diffŽrentes et certains 
virus ne sont pas encore classŽs (exemples dans le Tableau 4). Ceci est d'autant plus frappant 
qu'une  quarantaine  de  virus  d'archŽes  seulement  ont  ŽtŽ observŽs  en  microscopie 
Žlectronique,  contre plus de 5000 virus de bactŽries (Ackermann,  2007).  Au total,  une 
trentaine de virus ont ŽtŽ isolŽs et caractŽrisŽs plus en dŽtail (Tableau 4). Tous contiennent de 
l'ADN double brin et la plupart ont ŽtŽ sŽquencŽs.

En fait, ce sont les virus infectant les crenarchŽes qui  concentrent l'essentiel  de la 
diversitŽ et  des nouvelles familles virales,  avec une sŽrie de morphotypes uniques et 
exceptionnels. Mais le tableau de la diversitŽ virale chez les archŽes est encore inachevŽ 
puisque l'accent a surtout ŽtŽ mis sur les h™tes des ordres Sulfolobales et Halobacteriales. Des 
clades entiers (y compris d'archŽes cultivables) n'ont pas encore de virus connus, ou tr•s peu. 
Dans le Tableau 4, on peut voir qu'un seul  virus a ŽtŽ isolŽ pour les Thermococcales et les 
Methanococcales,  et  qu'aucun  virus  n'a  ŽtŽ  isolŽ  pour  les  Desulfurococcales, 
Thermoplasmatales, Methanosarcinales et Methanomicrobiales.

3.3.1 Les virus d'euryarchŽes

La plupart des virus d'euryarchŽes isolŽs sont des virus t• te-queue tr•s similaires aux 
bactŽriophages  (Figure  11L).  Outre  le  morphotype  commun,  ils  prŽsentent  des 
caractŽristiques similaires de mosa•cisme gŽnomique (Tang et al., 2002) et ont de plus un 
gŽnome linŽaire. Par la suite, diffŽrents virus fusiformes ont ŽtŽ identifiŽs (h™tes appartenant 
aux ordres Halobacteriales et Thermococcales, Tableau 4), un virus icosaŽdrique (Figure 
11K,  ordre  Halobacteriales)  et  un  virus  oblong  (ordre  Methanococcales).  Les  virus 
d'Halobacteriales sont tr•s abondants dans les lacs salŽs (Porter et al., 2007) et parmi  eux, 
certains sont  tempŽrŽs.  Pour  les autres,  l'interaction avec l'h™te n'est  pas encore bien 
comprise. Il est possible que les trois catŽgories classiques d'interaction h™te-virus (lytique ou 
virulent,  tempŽrŽ,  chronique)  soient  trop  schŽmatiques pour  dŽcrire  parfaitement  les 
interactions observŽes.
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Figure 11 : Exemples reprŽsentatifs de morphotypes de virus 
d'archŽes. K, L : virus d'euryarchŽes. Tous les autres : virus de 
crenarchŽes. A : Sulfolobus spindle-shaped virus 1 (SSV1), 
famille Fuselloviridae. B : Acidianus bottle-shaped virus 
(ABV), famille Ampullaviridae. C : Acidianus two-tailed virus 
(ATV), famille Bicaudaviridae. D : Sulfolobus neozealandicus 
droplet-shaped virus (SNDV), famille Guttaviridae. E : 
Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 1 (SIRV1), famille 
Rudiviridae. F-G : Acidianus filamentous virus 1 (AFV1), 
Lipothrixviridae. H-I : Acidianus filamentous virus 2 (AFV2), 
famille Lipothrixviridae. J : Pyrobaculum spherical virus (PSV), 
famille Globuloviridae. K : Haloarcula hispanica virus (SH1), 
non-classŽ. L : Halobacterium halobium virus ! H, famille 
Myoviridae. M : Sulfolobus icosaedral turreted virus (STIV), 
non-classŽ. A-L : d'apr•s Prangishvili et al., 2006a. M : 
http://serc.carleton.edu/microbelife/yellowstone/
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3.3.2 Les virus de crenarchŽes

C™tŽ crenarchŽes, seuls des virus de crenarchŽes hyperthermophiles ont ŽtŽ isolŽs 
jusqu'ˆ  prŽsents. Ils ont ŽtŽ obtenus apr•s des Žtapes d'enrichissement, ˆ  partir d'Žchantillons 
environnementaux.

MalgrŽ un nombre de travaux  encore relativement  restreint  et  une Žtape initiale 
d'enrichissement tr•s probablement sŽlective, un grand nombre de morphotypes diffŽrents et 
uniques a ŽtŽ obtenu (Ackermann, 2007, Tableau 4). Les morphotypes qui semblent dominer 
sont les formes linŽaires (filaments, baguettes) et fusiformes (voir Tableau 4). Les virus de 
morphotype filamenteux sont tr•s nombreux et ont ŽtŽ classŽs en plusieurs sous-familles. A 
contrario, les morphotypes plus rares, et  tr•s surprenants, sont par exemple celui  d'ABV 
(forme de bouteille, Figure 11B) et celui  d'ATV (Figure 11C). Si  le corps, chez ATV, est 
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Tableau 4 : La diversitŽ des virus d'archŽes : principales caractŽristiques des virus d'archŽes isolŽs et dŽcrits 
dans la littŽrature. Les virus sont classŽs selon le phylum puis l'ordre de l'h™te, et enfin selon la famille virale. 
Colonne Ç GŽnome È : indique si les gŽnomes sont circulaires (C) ou linŽaires (L), et leur taille en kb. Colonne 
Ç Nb È : indique le nombre de virus entrant dans la m•me catŽgorie (m•me famille et h™te du m•me ordre). 
Colonne Ç SŽquence È : indique si la sŽquence de l'un des virus au moins est disponible (o) ou non (n). 
Colonne Ç Enveloppe È : indique si les virus sont enveloppŽs (o) ou non (n), quelle que soit la nature de 
l'enveloppe. La prŽsence d'une astŽrisque ˆ  c™tŽ de noms de familles virales indique que le processus 
d'approbation par le ICTV est encore en cours. D'apr•s Prangishvili et al., 2006a, et Peng, 2008.

Ordre Famille GŽnome Nb SŽquence IntŽgrŽ Enveloppe Noms

L, !  59 2 o o n

Non-classŽ HF1-HF2 L, !  76 2 o n n HF1
HF2

Non-classŽ SH1 L, !  31 1 o n o SH1
Fusiforme C, !  15 2 o n o? His1

His2
L, !  26-30 2 o o? n " M1

" M2
Non-classŽ VLP Exceptionnel/Oblong C, !  23 1 n o o -
Non-classŽ PAV1 Fusiforme C, !  18 1 o n o PAV1

LinŽaire/Filament L, !  40 6 o n o SIFV
AFV3
AFV6
AFV7
AFV8
AFV9

LinŽaire/Filament L, !  21 1 o n o AFV1
LinŽaire/Filament L, !  32 1 o n o AFV2
LinŽaire/Baguette L, !  25-35 4 o n n SIRV1

SIRV2
ARV1
SRV

Non-classŽ STIV C, !  18 1 o n n STIV
Fusiforme 5 o o o SSV1

SSV2
SSV4
SSV-RH
SSV-K1

Exceptionnel/Goutte C, !  20 1 n - - SNDV
C, !  60 1 o o ? ATV

Non-classŽ STSV1 1 o n o STSV1
Exceptionnel/Bouteille 1 o n? o ABV
SphŽrique L, !  21-28 2 o n o PSV

TTSV1
LinŽaire/Filament - 2 n - o TTV2

TTV3
LinŽaire/Filament L, !  16 1 o o? o TTV1

Type de morphotype
Eur yarchaeota

Halobacteriales Myoviridae IcosaŽdrique/T• te-queue ! H
! Ch1

IcosaŽdrique/T• te-queue

IcosaŽdrique/SphŽrique
Fuselloviridae, Salterprovirus

Methanobacteriales Siphoviridae IcosaŽdrique/T• te-queue

Methanococcales
Thermococcales

Crenarchaeota
Sulfolobales Lipothrixviridae-"

Lipothrixviridae-#
Lipothrixviridae-$
Rudiviridae

IcosaŽdrique
Fuselloviridae/Fusellovirus C, !  15

Guttaviridae
Bicaudaviridae* Exceptionnel/!  Fusiforme

!  Fusiforme C, !  75
Ampullaviridae* L, !  24

Thermoproteales Globuloviridae*

Lipothrixviridae-"

Lipothrixviridae-%



Ç classiquement È fusiforme, les virions prŽsentent la particularitŽ de dŽvelopper deux queues 
lorsqu'ils sont en dehors de l'h™te, sous certaines conditions de tempŽrature (Prangishvili  et 
al., 2006c). Le stade de dŽveloppement extracellulaire d'un virus est sans prŽcŽdent, tous 
domaines confondus. Par contre, le morphotype t•te-queue est absent chez les crenarchŽes, 
alors  qu'il  est  ultra-majoritaire  chez  les  bactŽries  (95%  des  morphotypes  observŽs, 
Ackermann, 2007), et courant chez les euryarchŽes.

Le contenu gŽnŽtique des virus de crŽnarchŽes est  Žgalement unique. En effet, la 
plupart des g•nes ne prŽsentent aucune homologie avec les sŽquences disponibles dans les 
bases de donnŽes (Figure 12A). Les quelques g•nes prŽsentant une homologie sont souvent 
partagŽs par d'autres virus de crenarchŽes hyperthermophiles ou par l'h™te (Figure 12, A et 
B). Les gŽnomes de certains virus, comme ABV (Ampullaviridae) et le duo PSV-TTSV1 
(Globuloviridae) ne prŽsentent m•me strictement aucune homologie.

Tout ceci contribue ˆ  faire des virus de crenarchŽes hyperthermophiles un groupe tr•s 
particulier, et sur la base de leur unicitŽ de morphotypes et de contenu gŽnŽtique, ils ont ŽtŽ 
classŽs en sept  nouvelles familles. Quatre familles on ŽtŽ approuvŽes par  l'International 
Committee  on  Taxonomy  of  Viruses  (ICTV).  Il  s'agit  des  familles  Fuselloviridae, 
Lipothrixviridae,  Rudiviridae  et  Guttaviridae.  Pour  trois  autres,  Ampullaviridae, 
Bicaudaviridae, et Globuloviridae, le processus d'approbation est en cours. Enfin, certains 
virus attendent encore d'•tre classŽs, comme le virus icosaŽdrique STIV (Figure 11M), et le 
virus fusiforme PAV1.

Un point commun ˆ  la plupart de tous ces virus est la prŽsence d'appendices sur la 
particule virale. Ceux-ci doivent permettre l'adsorption des particules virales ˆ  l'h™te, comme 
l'indique parfois l'observation de particules adsorbŽes ˆ  des pili  via ces appendices. Des 
exemples sont les trois petites fibres aux extrŽmitŽs des rudivirus (Figure 11E), les diverses 
extrŽmitŽs des lipothrixvirus (pinces chez AFV1, Figure 11G, structures plus compactes 
ressemblant ˆ  une brosse chez AFV2, Figure 11I, etc.), la fibre prŽsente ˆ  une seule extrŽmitŽ 
des fusellovirus (Figure 11A, insert), ou encore les petites tours sur la capside de STIV 
(Figure 11M). Par ailleurs, la plupart des virions ont une enveloppe (Tableau 4), dont la 
nature n'est pas toujours clairement Žtablie, en particulier concernant la prŽsence possible de 
lipides (Prangishvili, communication personnelle).

Les gŽnomes font 13,7 ˆ  75,3 kpb et comprennent 31 ˆ  74 cadres ouverts de lecture 
(ORFs). Ils sont  linŽaires, notamment  lorsque le morphotype l'est  aussi  (Lipothriviridae, 
Rudiviridae, Ampullaviridae, Globuloviridae) ou circulaires (tous les autres) (Tableau 4). Les 
extrŽmitŽs des gŽnomes linŽaires comportent  des rŽgions inversŽes rŽpŽtŽes,  allant  de 
quelques bases pour AFV1 ˆ  quelques kb pour SIRV2, et des motifs rŽpŽtŽs. Les rŽgions 
terminales interviennent a priori lors de la rŽplication du gŽnome, ce qui est courant pour les 
gŽnomes linŽaires (ex : Peng et al., 2001). Pour la plupart des virus, l'intŽgration du gŽnome 
viral  au chromosome de l'h™te n'a pas ŽtŽ observŽe (Tableau 4).  Elle a lieu chez les 
fusellovirus (SSV1, etc.) et chez ATV ; ceux-ci ont des gŽnomes circulaires qui codent pour 
une intŽgrase. Chez SSV1, l'intŽgrase est ŽtudiŽe en dŽtail (ex : Letzelter et al., 2004) et c'est 
bien elle qui permet l'intŽgration au gŽnome de l'h™te (Muskhelishvili et al., 1993).
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Concernant les relations avec l'h™te, diffŽrents cas existent. Pour la plupart des virus, 
le gŽnome ne s'int•gre pas au chromosome de l'h™te et aucune lyse cellulaire n'est observŽe. 
Il a donc ŽtŽ postulŽ que les particules virales sont produites et Žmises en continu sans que la 
cellule ne soit endommagŽe, et que celle-ci  continue ˆ  se diviser, quoique plus lentement 
(Prangishvili  and Garrett, 2005). Il  s'agirait ainsi  d'une relation avec l'h™te similaire ˆ  celle 
que dŽveloppent les bactŽriophages filamenteux (ex :  M13). Dans le cas des crenarchŽes 
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Figure 12 : SimilaritŽs de g•nes chez les virus de crenarchŽes hyperthermophiles. A : Homologies des 
g•nes ; quelques virus d'euryarchŽes ont ŽtŽ inclus (les 3 derniers ˆ  droite). L'axe Y correspond ˆ  un 
pourcentage de g•nes au sein du gŽnome. Les homologies entre virus tr•s proches (exemple : SIRV1, 
ARV1) n'ont pas ŽtŽ prises en compte. B : Les g•nes orthologues au sein des virus d'archŽes. D'apr•s 
Prangishvili et al., 2006b.
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B



hyperthermophiles, cette interaction aiderait les virus ˆ  se maintenir dans l'environnement 
agressif, en leur garantissant un refuge intracellulaire (Prangishvili  and Garrett, 2005) et elle 
a ŽtŽ dŽnommŽe Žtat porteur (Ç carrier state È) (Zillig et al., 1994). Mais l'Žtat porteur n'est 
pas encore bien caractŽrisŽ. Comme pour les virus d'Halobacteriales, un flou persiste sur la 
nature exacte des relations h™tes-virus.  Quelques virus de crenarchŽes dŽveloppent  des 
interactions diffŽrentes de l'Žtat porteur. Il s'agit des fusellovirus, combinant lysogŽnie et Žtat 
porteur ; d'ATV combinant lysogŽnie et phase lytique ; et enfin de STIV et TTV1, purement 
lytiques (Prangishvili et al., 2006b ; Ortmann et al., 2008).

L'exploration de la diversitŽ des virus de crenarchŽes hyperthermophiles se poursuit, 
par l'utilisation d'approches mŽtagŽnomiques (Snyder et al., 2007 ; Schoenfeld et al., 2008, et 
voir  fin de la partie 3.2)  et  par  l'isolement de nouveaux virus (ex :  Xiang et  al., 2005). 
Concernant  les virus dŽjˆ  isolŽs, les recherches ont  pris plusieurs directions (revue dans 
Lawrence et al., 2009). SSV1, premier virus de crenarchŽe isolŽ (voir 3.3) et l'un des rares ˆ  
prŽsenter un caract•re lysog•ne, est l'un des mieux caractŽrisŽs ; c'est un virus mod•le, utilisŽ 
notamment pour l'Žtude des phŽnom•nes d'intŽgration et d'induction (voir ci-dessus). SIRV2 
et STIV sont Žgalement beaucoup ŽtudiŽs. D'une mani•re gŽnŽrale, les aspects structuraux 
sont beaucoup abordŽs, que ce soit par l'analyse structurale des virions par des techniques de 
cryo-microscopie Žlectronique et de reconstruction (ex : Vestergaard et al., 2008a) ou par 
l'identification des protŽines composant les virions (ex : Reiter et al., 1987a). Des projets 
importants de gŽnomique structurale sont Žgalement en cours, dans l'espoir  d'obtenir  des 
indications sur les fonctions des protŽines ne prŽsentant aucune homologie avec des syst•mes 
connus. Par ailleurs, l'expression des g•nes viraux a ŽtŽ analysŽe pour SIRV2 (Kessler et al., 
2004), SSV1 (Reiter et al., 1987b ; Fršls et al., 2007), et STIV (Ortmann et al., 2008) avec 
une approche transcriptomique pour les Žtudes de 2007 et 2008 concernant respectivement 
SSV1 et  STIV.  Des Žtudes sur  les mŽcanismes molŽculaires de la transcription et  la 
rŽplication de certains virus sont en cours. Enfin, les Žtudes in silico se dŽveloppent, allant de 
la gŽnomique comparative (Prangishvili et al., 2006b) ˆ  des Žtudes spŽcifiques et ciblŽes, par 
exemple sur les CRISPRs (ex : Vestergaard et al., 2008b) ou sur l'usage des cystŽines et des 
ponts disulfures (ex : Menon et al., 2008).

3.4 Virus de crenarchŽes hyper thermophiles et Žvolution

Selon certaines hypoth•ses, les virus, d'une mani•re gŽnŽrale, auraient jouŽ un grand 
r™le dans les transitions Žvolutives majeures. Ce sujet dŽpasse le cadre de la th•se et ne sera 
pas dŽcrit  en dŽtail. Mentionnons simplement que les virus pourraient •tre ˆ  l'origine du 
passage d'ARN ˆ  ADN et pourraient Žgalement •tre ˆ  l'origine de l'apparition du noyau chez 
les eucaryotes (ex : Forterre, 2006a et 2006b). Ceci s'ajoute au fait qu'ils constituent, au sein 
de chaque domaine, le plus grand rŽservoir de g•nes pouvant •tre transmis horizontalement 
aux h™tes ou ˆ  d'autres virus (ex : FilŽe et al., 2002).
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La dŽcouverte des virus infectant  les crenarchŽes hyperthermophiles pose des 
questions spŽcifiques. Elles sont exposŽes et discutŽes dans Prangishvili  et al., 2006a, et les 
connaissances actuelles permettent dŽjˆ  de proposer des scŽnarios hypothŽtiques.

Les virus ˆ  ADN double-brin des trois domaines du vivant forment des ensembles 
bien distincts, puisque chaque famille virale est prŽsente dans un seul des trois domaines ˆ  la 
fois (Figure 13). L'unique exception  concerne les virus t•te-queue,  avec  les familles 
Myoviridae et Siphoviridae, retrouvŽes ˆ  la fois chez les bactŽries et les euryarchŽes.

Par ailleurs, des capsides icosaŽdriques sont prŽsentes dans les trois domaines, m•me 
si  elles correspondent  ˆ  des familles virales diffŽrentes (Figure 13)  et  que les gŽnomes 
associŽs ne prŽsentent pas d'homologie de sŽquence. Des Žtudes spŽcifiques (Bamford et al., 
2005), basŽes sur les structures des capsides et des protŽines les composant, sugg•rent qu'il 
ne s'agit pas de convergence et que les virus des trois domaines pourraient avoir ŽvoluŽ ˆ  
partir  d'un ensemble d'entitŽs et de g•nes antŽrieurs ˆ  LUCA (Ç Last Universal  Common 
Ancestor È).

Ceci a conduit ˆ  l'hypoth•se selon laquelle les trois virosph•res distinctes auraient ŽtŽ 
sŽlectionnŽes ˆ  partir  d'un pool  ancien de g•nes, en concomitance avec l'Žmergence des 
domaines. Les trois virosph•res seraient dŽsormais rŽfractaires aux Žchanges horizontaux 
inter-virosph•re. La prŽsence de virus t• te-queue chez les euryarchŽes constituerait l'unique 
exception et correspondrait ˆ  un transfert plus rŽcent, de la virosph•re bactŽrienne vers celle 
des archŽes (Prangishvili et al., 2006a). Ces hypoth•ses sont rŽsumŽes dans la Figure 14.

Toutefois, la plupart des nouveaux morphotypes de virus d'archŽes correspondent ˆ  

des milieux chauds (!  80¡C), et l'on ne peut donc pas totalement exclure une spŽcificitŽ qui 
reflŽterait  une adaptation aux hautes tempŽratures, et  ne concernerait  pas l'ensemble des 
archŽes.
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Figure 13 : Les virus ˆ  ADN double-brin dans les 3 domaines du vivant. La fl•che indique les transferts 
horizontaux possibles. D'apr•s Prangishvili et al., 2006a.



La poursuite de l'exploration de la virosph•re des archŽes pourrait  apporter  des 
ŽlŽments de rŽponses ˆ  ces questions sur l'Žvolution.
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Figure 14 : L'origine des virus. La fl•che reprŽsente un possible 
transfert horizontal. D'apr•s Prangishvili et al., 2006a.



4

PrŽsentation du travail rŽalisŽ

Mon  travail  de  th•se,  transversal,  comporte  trois  parties  tr•s  diffŽrentes  et 
indŽpendantes.

La premi•re partie est  expŽrimentale et  concerne l'Žtude du virus SIRV2. Elle a 
principalement consistŽ ˆ  clarifier la nature de l'interaction du virus avec son h™te, celle-ci  
n'Žtant  pas prŽcisŽment  dŽcrite. Le virus s'est  avŽrŽ •tre virulent, ce qui  Žtait  inattendu. 
Secondairement, les particules virales ont  ŽtŽ mieux caractŽrisŽes (stabilitŽ, protŽines de 
structures). Un projet de coŽvolution expŽrimentale basŽ sur SIRV2 avait ŽtŽ initiŽ, mais il  a 
ŽtŽ progressivement abandonnŽ face aux difficultŽs thŽoriques et pratiques rencontrŽes et 
n'est pas prŽsentŽ ici.

La seconde partie, expŽrimentale Žgalement, a consistŽ ˆ  enrichir des Žchantillons 
environnementaux afin d'isoler et de caractŽriser de nouveaux virus. Un virus et son h™te ont 
ŽtŽ obtenus. Le virus, de morphotype filamenteux, appartient  ˆ  une famille dŽjˆ  connue 
(Lipothrixviridae), et son Žtude a permis d'approfondir les connaissances sur cette famille 
virale (identification de nouvelles protŽines structurales par exemple). Cette partie contribue 
ˆ  la description de la diversitŽ virale intra-famille.

La derni•re partie est une Žtude bioinformatique des motifs exceptionnels courts (4 ˆ  
8 pb)  dans les gŽnomes d'archŽes et  de leurs ŽlŽments extra-chromosomiques.  Ce type 
d'approche peut contribuer ˆ  l'identification de motifs fonctionnels non-codants et n'est pas 
encore tr•s utilisŽ pour les archŽes. Nous avons tirŽ partie de l'accumulation des sŽquences 
disponibles pour produire des donnŽes de rŽfŽrences et pour tenter de dŽgager des pistes 
intŽressantes. Dans ce cadre, nous avons Žgalement examinŽ la composition des sŽquences 
d'ŽlŽments extra-chromosomiques et  observŽ que les sŽquences forment  des groupes 
cohŽrents,  reflŽtant  l'ordre auquel  appartiennent  leurs h™tes,  et  reflŽtant  Žgalement  les 
familles d'appartenance des virus et des plasmides.

Tous ces travaux  ont  impliquŽ plusieurs personnes,  au  sein  de BMGE et  en 
collaboration avec des plate-formes de l'Institut Pasteur, avec d'autres laboratoires en France 
et ˆ  l'Žtranger, ce qui illustre bien le caract•re collectif de la dŽmarche scientifique.
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1

Introduction

Au cours de ma th•se, j'ai  beaucoup travaillŽ sur le rudivirus Sulfolobus islandicus 
rod-shaped virus 2 (SIRV2). La manipulation du virus est  bien ma”trisŽe au laboratoire 
BMGE, puisque le virus a ŽtŽ isolŽ par David Prangishvili  (BMGE, Institut Pasteur) et ses 
collaborateurs, lorsque David travaillait  au Max-Plank-Institut.  Le but  principal  de mon 
projet de th•se Žtait de caractŽriser l'interaction h™te-virus. Aussi, Olivier Tenaillon (ƒcologie 
et ƒvolution des Microorganismes, UMR INSERM - UniversitŽ Paris 7, site Xavier Bichat) a 
apportŽ son expertise thŽorique et expŽrimentale sur les interactions h™te-virus et l'Žvolution.

Pour  commencer, je dŽcrirai  l'Žtat  de l'art  sur  les interactions h™te-virus chez les 
crenarchŽes (section 2), puis le mod•le biologique Sulfolobus islandicus Ð SIRV2 (section 3). 
Apr•s une br•ve prŽsentation du travail  rŽalisŽ (section 4), les rŽsultats sont inclus, sous la 
forme de trois articles rŽdigŽs en anglais.
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2

Interaction h™te-virus chez les crenarchŽes : Žtat de l'ar t

Les paragraphes suivants constituent un approfondissement de notions sur les virus de 
crenarchŽes, abordŽes dans l'introduction (I.3.3.2).

Les virus de crenarchŽes isolŽs et  caractŽrisŽs jusqu'ˆ  prŽsent  infectent  des h™tes 
appartenant aux ordres Thermoproteales (environ 5 virus) et Sulfolobales (une quinzaine de 
virus).  Il  s'agit  donc  uniquement  d'h™tes  hyperthermophiles.  Concernant  l'ordre 
Thermoproteales, les h™tes appartiennent aux genres Thermoproteus et Pyrobaculum, et sont 
neutrophiles et anŽrobies exclusifs. Concernant l'ordre Sulfolobales, les h™tes appartiennent 
aux genres Sulfolobus et Acidianus, et sont acidophiles. Les esp•ces du genre Sulfolobus sont 
aŽrobies exclusives, tandis que celles du genre Acidianus sont anaŽrobies facultatives, et 
poussent en prŽsence de soufre. Enfin, tous ces virus ont ŽtŽ isolŽs ˆ  partir d'Žchantillons 
environnementaux prŽlevŽs en de nombreux points du globe (ex : ƒtats-Unis, Italie, Islande, 
A•ores, Russie, Japon, IndonŽsie, Nouvelle-ZŽlande), et tous issus de sources gŽothermiques. 
Concernant la caractŽrisation des virus, l'accent a beaucoup ŽtŽ mis jusqu'ˆ  prŽsent sur les 
aspects gŽnomiques, molŽculaires et structuraux.

2.1 L 'Žtat por teur, la relation h™te-virus major itaire chez les crenarchŽes

Les relations h™te-virus sont encore assez peu caractŽrisŽes chez les crenarchŽes. A 
quelques exceptions pr•s, on pense que les virus Žtablissent une relation chronique avec la 
cellule-h™te, se maintenant dans un Žtat porteur (Ç carrier state È en Anglais) (voir I.3.3.2).

Dans l'Žtat  porteur  (Prangishvili  and Garrett, 2005 ;  Prangishvili  et  al., 2006b), le 
virus ne provoque pas de lyse cellulaire. Il y a un Žquilibre entre rŽplication virale et Žmission 
de particules virales infectieuses d'une part, et rŽplication et division cellulaire d'autre part. 
Le gŽnome viral  persiste donc dans la cellule pendant  de nombreuses gŽnŽrations, sans 
toutefois •tre intŽgrŽ au gŽnome cellulaire.  En outre, la production de virions n'est  pas 
stimulŽe par une exposition ˆ  diffŽrents stress, comme les UV ou l'ajout de mitomycine C. 
L'Žtat porteur diff•re donc bien d'un Žtat lysog•ne. Enfin, la croissance cellulaire est ralentie 
par  l'infection. Cette derni•re propriŽtŽ permet,  si  l'h™te peut  former  un tapis cellulaire, 
d'observer des halos rŽvŽlant le retard de croissance des cellules infectŽes, et Žventuellement 
de dŽterminer le titre des suspensions de virus.

Pour les virus de bactŽries, les relations h™te-virus prŽdominantes sont la lyse et la 
lysogŽnie (Abedon, 2006). C'est Žgalement souvent le cas pour les virus d'euryarchŽes de 
type t• te-queue (Siphoviridae, Myoviridae). Aussi, il  a ŽtŽ suggŽrŽ que la singularitŽ de 
l'interaction h™te-virus observŽe chez les crenarchŽes hyperthermophiles correspondrait ˆ  une 
stratŽgie de survie du virus, bŽnŽfique dans les environnements gŽothermiques. L'Žtat porteur 
permettrait aux virions d'Žviter un contact direct et prolongŽ avec le milieu extŽrieur agressif  
(Prangishvili and Garrett, 2005).
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2.2 Des preuves expŽr imentales encore insuffisantes

Mais les donnŽes expŽrimentales sur la base desquelles les virus ont ŽtŽ qualifiŽs de 
chroniques sont  encore limitŽes et  ne constituent  pas une dŽmonstration solide. Dans la 
plupart des cas, le virus a ŽtŽ considŽrŽ comme chronique si :
Ð aucune chute de la DO n'Žtait observŽe suite ˆ  l'infection
Ð il n'y avait pas de dŽbris cellulaires dans les cultures infectŽes.
Deux autres arguments parfois mentionnŽs sont la possibilitŽ d'isoler des colonies produisant 
le virus, et l'Žventuelle capacitŽ du virus ˆ  se maintenir dans une culture au cours de dilutions 
sŽrielles. Des exemples de telles observations, couvrant l'ensemble des familles virales de 
crenarchŽes, sont dŽtaillŽs dans le Tableau 5. 

Ces diverses observations sont  gŽnŽralement  insuffisantes pour  conclure avec 
certitude sur le mode d'interaction h™te-virus. Par exemple, ˆ  l'inverse de ce ˆ  quoi  l'on 
pourrait s'attendre, un virus lytique peut coŽvoluer pendant de tr•s longues pŽriodes avec son 
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Tableau 5 : DonnŽes expŽrimentales sur l'interaction h™te-virus chez les crenarchŽes hyperthermophiles. 
Ç Colonie È : possibilitŽ d'isoler des colonies de cellules produisant le virus. Ç Absence de dŽbris È : absence de 
dŽbris cellulaires visibles dans les cultures infectŽes. '200 col' indique que 200 colonies ont du •tre analysŽes. 
Ç DO ne chžtant pas È : absence de chžte de la DO dans les cultures infectŽes. Ç Retard de croissance È : 
croissance ralentie des cultures infectŽes. Ç Halo sur tapis È : observation de zones de retard de croissance 
causŽes par le virus, sur un tapis cellulaire. Ç CoŽvolution È : capacitŽ du virus ˆ  se maintenir dans une culture 
lors de dilutions et incubations successives. Ç IntŽgration È : intŽgration du gŽnome viral dans le gŽnome de 
l'h™te. Ç Inductible È : production de particules virales induite par exposition aux UV ou ajout de mitomycine C. 
Ç RŽf È : rŽfŽrences bibliograhiques. Un signe Ç + È signifie que l'assertion est exacte, un signe Ç - È qu'elle ne 
correspond pas aux observations expŽrimentales. La coloration grise signifie que l'assertion n'est pas pertinente 
(par exemple, si l'h™te ne forme pas de tapis cellulaire, la prŽsence de halo ne peut pas •tre testŽe). Un signe Ç ? È 
signifie que l'information n'est pas disponible dans la littŽrature.

ABV - + + + ? -? ?
PSV - + + - + (plusieurs mois) ? ?

TTSV1 + ? - + ? - ?
SNDV + + +(/-) + +(si concentrŽ) - (disparition progressive) - ?
AFV1 + + + + + (2 mois) -? ?
SIFV + + + + + - (disparition progressive) - ?
ARV1 +(200 col) + + + ? -? ?
SIRV2 + + + + + - - -

SIRV1 + + + + + - - -

Non-classŽ STSV1 ? + + + + + (10 transferts) - ?

SSV1 + + + + + + (24 jours) + +

SSV2 + + + + + ? + +

ATV + - - ? + +

Lyse
TTV1 + - - ? ?

Non-classŽ STIV ? ? - ? ? - -

Etat_porteur
Ampullaviridae Acidianus HŠring et al., 2005
Globuloviridae* Pyrobaculum HŠring et al., 2004
Globuloviridae* Thermoproteus Ahn et al., 2006
Guttaviridae Sulfolobus Arnold et al., 2000a
Lipothrixviridae-! Acidianus Bettsteter et al., 2003
Lipothrixviridae-" Sulfolobus Arnold et al., 2000b
Rudiviridae Acidianus Vestergaard et al., 2005
Rudiviridae Sulfolobus Prangishvili et al., 1999

Rudiviridae Sulfolobus
Prangishvili et al., 1999
Zillig et al., 1994

Sulfolobus Xiang et al., 2005

Etat_porteur et lysogŽnie

Fuselloviridae Sulfolobus
Martin et al., 1984
Schleper et al., 1992
Stedman et al., 2003

Fuselloviridae Sulfolobus
Stedman et al., 2003
Contursi et al., 2006

Lyse et lysogŽnie
Bicaudaviridae* Acidianus Prangishvili et al., 2006c

Lipothrixviridae-# Thermoproteus Janekovic et al., 1983
Sulfolobus Ortmann et al., 2008
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h™te (ex : Pseudomonas fluorescens et le bactŽriophage ! 2, Buckling and Rainey, 2002). Au 
contraire, des cellules peuvent devenir totalement rŽsistantes ˆ  un virus chronique, si celui ci 
a un  fort  impact  nŽgatif  sur  la croissance des cellules (ex :  Escherichia  coli et  les 
bactŽriophages filamenteux M13, f1, fd, Bull  et al., 1991). Par ailleurs, l'observation d'une 
augmentation de DO dans une culture infectŽe peut correspondre ˆ  la croissance de mutants 
rŽsistants. Tous les cas sont donc possibles.

Figure 15 : Cellules de crenarchŽes infectŽes par des virus. (A) : Cellule de Sulfolobus shibatae infectŽe par 
SSV1. D'apr•s Martin et al., 1984. (B) : Virions de TTV1 ˆ  l'intŽrieur d'une cellule de Thermoproteus tenax. 
D'apr•s Janekovic et al., 1983. (C) : Cellule de Sulfolobus islandicus infectŽe par SIRV1. D'apr•s Vestergaard et 
al., 2005. (D) : Section de cellules lysŽes de Sulfolobus solfataricus infectŽes par STIV. D'apr•s Ortmann et al., 
2008.

Parfois, les cellules infectŽes, intactes, ont ŽtŽ observŽes en microscopie Žlectronique 
en transmission. Il  est alors possible d'apercevoir les virions assemblŽs ˆ  l'intŽrieur de la 
cellule (exemples dans la Figure 15). Mais les cellules ont rarement ŽtŽ observŽes en coupe 
(Figure 15D), donc les informations sur le processus de sortie des virions sont limitŽes.
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Les virus les mieux caractŽrisŽs du point de vue de l'interaction avec l'h™te sont SSV1 
et SSV2 d'une part, STIV d'autre part. Concernant STIV (Ortmann et al., 2008), l'observation 
de sections de cellules issues de cultures infectŽes a dŽmontrŽ l'effet lytique du virus (Figure 
15 D). Concernant SSV1 et SSV2, les phŽnom•nes d'intŽgration et d'induction du virus ont 
ŽtŽ beaucoup ŽtudiŽs. Dans les cellules infectŽes, le gŽnome viral  est prŽsent sous la forme 
d'un provirus intŽgrŽ au chromosome de l'h™te et sous forme Žpisomale (Martin et al., 1984 ; 
Schleper et al., 1992). Le site d'intŽgration est connu (Schleper et al., 1992 ; Muskhelishvili 
et al., 1993), et une particularitŽ de SSV1 est que le g•ne codant pour l'intŽgrase (famille 
tyrosine recombinase) est clivŽ lors de l'intŽgration (Palm et al., 1991). Par ailleurs, il  est 
prouvŽ que la production de particules virales est induite par une exposition aux rayons ultra-
violets (Martin et al., 1984) et que l'Žlectroporation de l'ADN viral dans les cellules conduit ˆ  
la production de particules infectieuses (Schleper et al., 1992). RŽcemment, il a ŽtŽ dŽmontrŽ 
que l'intŽgrase n'est pas essentielle (Clore and Stedman, 2007), c'est-ˆ -dire que des particules 
virales infectieuses sont encore produites lorsque le g•ne viral  codant pour l'intŽgrase est 
supprimŽ. Enfin, chez SSV2, le degrŽ d'induction de la rŽplication a ŽtŽ comparŽ dans 
diffŽrentes souches de Sulfolobus, incluant la souche naturelle (Contursi  et al., 2006). Mais 
concernant le processus de sortie des virions, il  n'y a pas eu d'Žtudes spŽcifiques. Il  a ŽtŽ 
conclu que le virus n'est pas lytique, sur la base d'observations expŽrimentales similaires ˆ  
celles indiquŽes ci-dessus (Tableau 5).

En conclusion,  beaucoup d'aspects de la relation h™te-virus chez les crenarchŽes 
doivent encore • tre caractŽrisŽs. Quelques param•tres gŽnŽraux du cycle infectieux ont dŽjˆ  
ŽtŽ dŽterminŽs dans certains cas, comme, par exemple, la pŽriode de latence et la pŽriode 
d'Žclipse de SIRV1 et SIRV2 (Prangishvili et al., 1999). Mais la nature exacte de l'interaction 
n'est pas toujours claire, et les diffŽrentes Žtapes du cycles infectieux ne sont pratiquement 
pas connues (mŽcanismes d'adsorption, d'assemblage, de sortie des virions).

Pour Žtudier l'interaction h™te-virus, nous avons choisi  le virus SIRV2, un rudivirus. 
Ce virus est relativement simple ˆ  manipuler et compte parmi les virus les mieux caractŽrisŽs. 
En outre, ce virus n'est pas lysog•ne, ce qui  permet de ne pas confondre les effets liŽs ˆ  la 
lysogŽnie et les effets liŽs au cycle productif. SIRV2 infecte un h™te du genre Sulfolobus, le 
genre le mieux caractŽrisŽ chez les archŽes. Le mod•le biologique est prŽsentŽ en dŽtail  ci-
apr•s (section 3).
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3

Le mod•le biologique

Des souches de Sulfolobus islandicus ont ŽtŽ utilisŽes comme h™te pour SIRV2. Nous 
prŽsenterons donc le genre Sulfolobus en mentionnant les informations plus spŽcifiques ˆ  
Sulfolobus islandicus lorsqu'elles sont disponibles. Puis nous dŽcrirons le virus SIRV2 et la 
famille Rudiviridae.

3.1 Le genre Sulfolobus

En raison de la chronologie de la dŽcouverte des archŽes (I.2.1 et I.2.3.1) et parce que 
les archŽes hyperthermophiles sont, contre toute attente, plus aisŽment cultivables que leurs 
sÏ urs  mŽsophiles,  plusieurs  organismes  mod•les  pour  l'Žtude  des  archŽes  sont  des 
hyperthermophiles. Pour les crenarchŽes, ce sont des esp•ces du genre Sulfolobus (ordre des 
Sulfolobales),  toutes  hyperthermophiles,  acidophiles,  et  aŽrobies  strictes,  qui  sont 
actuellement utilisŽes.

3.1.1 Pr incipales caractŽr istiques

Sulfolobus est  l'un des six  genres de l'ordre Sulfolobales. Les autres genres sont 
Acidianus,  Metallosphaera,  Stygiolobus,  Sulfurococcus,  Sulfurisphaera (Itoh,  2003).  Les 
cellules de Sulfolobus sont cocco•des, tr•s irrŽguli•res. Leur diam•tre est de l'ordre de 0,5 ˆ  
2 µm et elles se divisent symŽtriquement. La paroi  cellulaire est composŽe de la membrane 
lipidique et  d'un S-layer  (Gram nŽgatif).  Elles poss•dent  des pili  et  des flagelles,  et 
produisent des vŽsicules par un processus de bourgeonnement encore peu caractŽrisŽ (Ellen 
et al., 2009).

Tous les organismes du genre Sulfolobus sont aŽrobies strictes, et ont une croissance 
optimale aux alentours d'une tempŽrature de 80¡C et d'un pH de 2-3 (hyperthermophiles et 
acidothermophiles).  Elles maintiennent  un pH  intracellulaire d'environ 5,5 (LŸbben and 
SchŠfer, 1989). Dans leur habitat naturel, les sources chaudes terrestres de type solfatares, les 
esp•ces de  Sulfolobus sont  chimiolithoautotrophes :  elles utilisent  les composŽs soufrŽs 
comme source d'Žnergie en produisant de l'acide sulfurique, et  le CO2 est leur source de 
carbone. Elles peuvent aussi cro”tre en mode hŽtŽrotrophe, tirant leur Žnergie et leur carbone 
de diffŽrents composŽs organiques. Elles sont prŽsentes dans de nombreuses sources chaudes 
terrestres du globe et ont par exemple ŽtŽ isolŽes d'Islande, d'Italie, du Japon, de la Nouvelle-
ZŽlande, de la Russie et des Etats-Unis.

Trois d'entre elles ont  ŽtŽ sŽquencŽes intŽgralement,  Sulfolobus acidocaldarius, 
Sulfolobus solfataricus et Sulfolobus tokodaii. Des projets de sŽquen•age sont en cours, par 
exemple pour 9 souches de Sulfolobus islandicus. Les gŽnomes sont circulaires. Pour les trois 
organismes intŽgralement  sŽquencŽs,  la taille de gŽnome varie de 2,1 ˆ  3,0 Mpb,  avec 
approximativement 2200 ˆ  3000 protŽines codŽes, et un GC% compris entre 33% et 37%. 
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Les gŽnomes sont riches en ŽlŽments mobiles (BrŸgger et al., 2004), en particulier celui  de 
Sulfolobus solfataricus  (Redder  and Garrett,  2006). C'est  Sulfolobus acidocaldarius qui 
prŽsente le gŽnome le plus stable. Dans certains gŽnomes, les CRISPRs sont tr•s reprŽsentŽs : 
c'est le cas chez Sulfolobus solfataricus et Sulfolobus tokodaii (Peng et al., 2003 ; Lillestol et 
al., 2006). Les taux de mutations ont pu •tre estimŽs pour plusieurs esp•ces et souches (ex : 
Berkner and Lipps, 2008a), en particulier  pour des souches de Sulfolobus islandicus qui 
semblent d'un m•me niveau de stabilitŽ que Sulfolobus acidocaldarius.

Les esp•ces de Sulfolobus sont associŽes ˆ  un tr•s grand nombre d'ŽlŽments extra-
chromosomiques (virus et plasmides conjugatifs ou cryptiques). Pour Sulfolobus islandicus, 
ils s'agit  de :  SIFV  (lipothrixvirus), SIRV1 et  SIRV2 (rudivirus),  SSV2, SSV4 et  SSV5 
(fusellovirus)  pour  les virus (I.3.3.2),  pHEN7,  pRN1,  pRN2,  pXZ1 pour  les plasmides 
cryptiques,  pKEF9,  pSOG1,  pSOG2,  pARN3,  pARN4,  pING1  pour  les  plasmides 
conjugatifs, et pSSVx, hybride entre un plasmide et un fusellovirus.

Enfin, mentionnons que certaines souches de Sulfolobus islandicus produisent des 
toxines protŽiques appelŽes sulfolobicines auxquelles sont susceptibles d'autres souches de la 
m•me esp•ce, ainsi  que Sulfolobus solfataricus et  Sulfolobus shibatae (Prangishvili  et al., 
2000).

3.1.2 Sulfolobus, organisme mod•le

Sulfolobus est progressivement devenu l'organisme mod•le pour les crenarchŽes et 
pour  l'Žtude de mŽcanismes fondamentaux  chez  les archŽes (rŽplication,  transcription, 
traduction, voies mŽtaboliques, par exemple). Les esp•ces les plus utilisŽes jusqu'ˆ  prŽsent 
sont Sulfolobus solfataricus et Sulfolobus acidocaldarius. De nombreux avantages justifient 
le choix du genre Sulfolobus.

Sulfolobus peut-•tre cultivŽ en Ç mode È hŽtŽrotrophe, en conditions aŽrobies, ce qui 
est relativement simple, surtout par rapport  ˆ  ce qu'exigent d'autres archŽes. Les cellules 
poussent par exemple sur du tryptone, Žventuellement en combinaison avec de l'extrait de 
levure, ou sur divers sucres. En conditions de laboratoire, le temps de doublement varie de 
trois ˆ  une douzaine d'heures, ce qui reste raisonnable. Des densitŽs cellulaires satisfaisantes 
sont Žgalement atteintes dans les cultures (DO600nm pouvant dans certains cas dŽpasser 1,0). Il 
est d'ailleurs rapportŽ que certaines souches utilisŽes en laboratoire ont perdu la capacitŽ ˆ  
cro”tre en  chimiolithoautotrophie (Sulfolobus solfataricus et  Sulfolobus acidocaldarius, 
Prangishvili, communication personnelle). Par ailleurs, les cellules poussent aussi  bien en 
milieu liquide que sur milieu solide, sur une matrice ˆ  base de gomme gellane. Il est possible 
d'obtenir  des colonies et  des tapis cellulaires.  Les cellules peuvent  •tre congelŽes,  en 
employant du DMSO ou du glycŽrol.

Un  dernier  avantage,  tr•s  important  est  le  grand  nombre  d'ŽlŽments  extra-
chromosomiques, comme mentionnŽ au 3.1.1, ce qui  permet d'envisager le dŽveloppement 
d'outils de gŽnŽtique.
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Naturellement,  quelques  points  faibles  sont  aussi  apparus.  C'est  tout  d'abord 
l'instabilitŽ gŽnŽtique de certaines esp•ces ou souches liŽe ˆ  la prŽsence d'ŽlŽments mobiles 
dans les gŽnomes (3.1.1). Par ailleurs, la mise au point d'outils de gŽnŽtique s'est avŽrŽe tr•s 
complexe, alors qu'elle fut plus simple pour les Halobacteriales. Les difficultŽs sont liŽes par 
exemple ˆ  la prŽsence de syst•mes de restriction-modification  dans les cellules,  ˆ  la 
spŽcificitŽ des souches (difficultŽ de mettre au point de syst•mes gŽnŽralistes fonctionnant 
pour beaucoup d'esp•ces de Sulfolobus), ˆ  des rendements de transformation plut™t bas et ˆ  la 
difficultŽ d'obtenir  de bons marqueurs sŽlectifs. Parfois, les syst•mes mis aux points ne 
pouvaient • tre reproduits dans d'autres laboratoires, ˆ  cause d'un trop haut niveau d'expertise 
requis ou de la sensibilitŽ du syst•me aux petites fluctuations qui surviennent inŽvitablement 
entre laboratoires et expŽrimentateurs (Berkner and Lipps, 2008b).

Apr•s plus d'une dizaine d'annŽes de travail  sur ce sujet, un nombre consŽquent de 
syst•mes sont disponibles et se dŽveloppent ˆ  un rythme croissant (revu dans Berkner and 
Lipps, 2008b). Pour Sulfolobus solfataricus, des vecteurs navette (Ç shuttle vectors È) et des 
syst•mes de knock-out existent. Pour Sulfolobus acidocaldarius, en revanche, aucun syst•me 
de knock-out n'est disponible, ce qui  pose probl•me. Concernant  Sulfolobus islandicus, un 
article paru tr•s rŽcemment, (She et al., 2009), dŽcrit la mise au point et l'utilisation d'une 
gamme d'outils de gŽnŽtique qui appara”t comme tr•s prometteuse : par exemple, un syst•me 
de knock-out permettant l'Žtude de g•nes essentiels a ŽtŽ dŽveloppŽ. A l'avenir, il pourrait • tre 
intŽressant  d'obtenir  des protŽines rapporteuses fluorescentes,  qui  ne sont  pas encore 
disponibles pour Sulfolobus.

3.1.3 Exemples d'avancŽes importantes rŽalisŽes gr‰ce ˆ  Sulfolobus

Sulfolobus a ŽtŽ ŽtudiŽ de mani•re extensive pour les mŽcanismes de rŽplication et de 
transcription,  les syst•mes mŽtaboliques et  le cycle cellulaire.  De nombreuses Žtudes 
biochimiques et structurales de ses protŽines ont ŽtŽ rŽalisŽes. Plusieurs puces ˆ  ADN sont 
disponibles et des Žtudes transcriptomiques globales sont dŽcrites (ex : Gštz et al., 2007, 
rŽponse aux UV). Enfin, des projets protŽomiques ont dŽmarrŽ dans plusieurs laboratoires 
(ex : Barry et al., 2006).

Sans •tre exhaustif, soulignons qu'une ARN-polymŽrase de Sulfolobus fut isolŽe d•s 
1979 par Wolfram Zillig (Zillig et al., 1979). Ceci permit de remarquer la ressemblance avec 
les syst•mes eucaryotes (ARNPII)  et  de poursuivre l'Žtude de la transcription chez les 
archŽes. Concernant la rŽplication, Sulfolobus a Žgalement beaucoup ŽtŽ utilisŽ, par exemple 
pour les Žtudes structurales et biochimiques de protŽines de la machinerie de rŽplication. Lˆ  
encore,  les protŽines sont  homologues ˆ  celles des eucaryotes (revu  pour  Sulfolobus 
solfataricus par Duggin and Bell, 2006). Si  la premi•re origine de rŽplication fut identifiŽe 
chez  Pyrococcus abyssi (Myllykallio et  al.,  2000 ;  Matsunaga et  al.,  2001),  c'est  chez 
Sulfolobus solfataricus que furent identifiŽes de multiples origines de rŽplication (Robinson 
et al., 2004 ; Lundgren et al., 2004). Il a ŽtŽ suggŽrŽ que Sulfolobus pourrait constituer un bon 
mod•le simplifiŽ pour l'Žtude de certains aspects de la rŽplication Ç de type eucaryote È (ex : 
Kelman and Kelman, 2004,  Lundgren et  al., 2004), indiquant que l'intŽr•t  de Sulfolobus 
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comme mod•le dŽpasse parfois le cadre des archŽes. On peut par exemple penser ˆ  l'Žtude de 
la terminaison de la rŽplication, en prŽsence de multiples origines de rŽplication. Il  n'existe 
toutefois pas encore de syst•me de rŽplication  in vitro pour  les archŽes alors que la 
transcription in vitro est au point.

S'agissant du cycle cellulaire, Sulfolobus est l'archŽe la mieux caractŽrisŽe. En cette 
mati•re, il  existe des diffŽrences majeures entre crenarchŽes et  euryarchŽes. Les archŽes 
utilisent des protŽines nombreuses et variŽes pour moduler la compaction de leur ADN au 
cours du  cycle cellulaire.  Alors que les euryarchŽes ont,  entre autres,  des histones 
homologues ˆ  celles de eucaryotes,  les crenarchŽes n'en poss•dent  pas.  Les protŽines 
constituant la chromatine des crenarchŽes les plus ŽtudiŽes viennent de Sulfolobus (Barry and 
Bell, 2006). Il s'agit d'une protŽine spŽcifique au genre, Sul7d, et d'une protŽine trouvŽe dans 
un  grand  nombre d'euryarchŽes et  de crenarchŽes,  Alba.  Par  ailleurs,  alors que les 
euryarchŽes utilisent un syst•me similaire ˆ  celui  des bactŽries pour la division cellulaire 
(mŽcanisme basŽ sur FtsZ), les crenarchŽes ont un syst•me diffŽrent. Jusqu'ˆ  tr•s rŽcemment, 
aucun g•ne et aucune protŽine n'Žtaient connus. On sait  dŽsormais qu'un opŽron de trois 
g•nes, cdv, intervient au cours de la division, et que les protŽines Cdv polymŽrisent entre les 
deux nuclŽo•des sŽgrŽgeant, puis forment une structure plus petite pendant la constriction. Ce 
syst•me de division, unique, a ŽtŽ mis en Žvidence sur Sulfolobus acidocaldarius (Lindas et 
al., 2008). Beaucoup reste encore ˆ  dŽcouvrir sur les cycles cellulaires des archŽes et leur 
rŽgulation.
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Figure 16 : ReprŽsentation schŽmatique du cycle 
cellulaire chez Sulfolobus. D'apr•s Bernander, 2007.



Le cycle cellulaire de  Sulfolobus comporte trois phases principales (Figure 16, 
Bernander, 2007). Il s'agit de la phase prŽ-rŽplicative G1 (< 5% du temps de doublement), de 
la phase de rŽplication S (!  33%), de la phase post-rŽplicative (60-65%). Pendant la majeure 
partie de la phase post-rŽplicative, les deux gŽnomes ne sont pas sŽgrŽgŽs (stade G2). La 
sŽgrŽgation et la constriction ont lieu respectivement pendant les stades courts M et D de la 
phase post-rŽplicative. La majoritŽ des cellules dans une culture contient donc deux gŽnomes. 
Dans les cultures en phase stationnaire, les cellules sont bloquŽes au stade G2, ce qui fournit 
l'un des moyens, simple, de synchroniser les cellules. RŽcemment, il  a ŽtŽ dŽmontrŽ que les 
cycles  cellulaires  sont  similaires  chez  des  crenarchŽes  reprŽsentatives  des  ordres 
Sulfolobales, Desulfurococcales et Thermoproteales (Lungdren et al., 2008).

3.2 Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 2, SIRV2

3.2.1 Pr incipales caractŽr istiques

SIRV2  appartient  ˆ  la famille Rudiviridae (I..3.3.2)  et  a ŽtŽ isolŽ de sources 
gŽothermiques situŽes en Islande (Prangishvili et al., 1999). Les autres virus de cette famille 
sont  SIRV1, ARV1 et  SRV, isolŽs respectivement  d'Islande (Zillig et  al.,  1994),  d'Italie 
(Vestergaard et al., 2005) et des A•ores (Vestergaard et al., 2008b). SIRV2 et SIRV1 ont des 
gŽnomes prŽsentant de fortes homologies de sŽquences (Peng et al., 2001). Des particules 
virales de morphotype identique ˆ  celui des rudivirus sont frŽquemment rencontrŽes dans les 
environnements gŽothermiques (I..3.3.2).

Comme pour  tous les rudivirus, les virions de SIRV2 sont  en forme de baguette 
(23 nm x 900 nm) avec trois petites fibres ˆ  chaque extrŽmitŽ (I..3.3.2). Les virions sont en 
fait des tubes creux (diam•tre de la cavitŽ intŽrieure, 6 nm) car il  s'agit de nuclŽoprotŽines 
enroulŽes en hŽlice, un mode d'empaquetage du gŽnome qui rappelle le TMV ( I.3.1.1). Les 
particules virales sont extr•mement robustes (Prangishvili et al., 1999).

Comme les autres rudivirus, SIRV2 poss•de un gŽnome d'ADN double-brin linŽaire 
(35502 kpb)  dont  les extrŽmitŽs, liŽes de fa•on covalente, sont  des sŽquences inversŽes 
rŽpŽtŽes (1628 bp). Les sŽquences inversŽes rŽpŽtŽes contiennent  des rŽpŽtitions directes 
multiples. Le gŽnome a un bas contenu en GC, de 25% (Peng et al., 2001). Il  comprend 54 
ORFs, et les deux premi•res (et en consŽquence les deux derni•res) sont incluses dans les 
sŽquences terminales inversŽes rŽpŽtŽes. Une dizaine d'ORFs a des homologues dans les 
gŽnomes de tous les rudivirus connus (Figure 17). Ce sont gŽnŽralement des ORFs de grande 
taille ou de taille moyenne, situŽes dans la partie centrale du gŽnome, tandis que les g•nes 
courts, situŽs vers les extrŽmitŽs, sont non-conservŽs. Peu de fonctions ont ŽtŽ identifiŽes : 
une protŽine structurale (Prangishvili  et al., 1999), une dUTPase (Prangishvili  et al., 1998), 
une Holliday Junction Resolvase (Birkenbihl  et  al., 2001). Mais certaines ORFs ont  des 
fonctions putatives (ex :  glycosyl  transfŽrase)  ou codent  pour des domaines connus (ex : 
RHH). Enfin, des insertions-dŽlŽtions de fragments de 12 pb (ou multiples de 12 pb) ont ŽtŽ 
remarquŽes dans plusieurs gŽnomes de rudivirus, mais pas chez SIRV2 (Vestergaard et al., 
2008b). Le r™le possible de ces insertions-dŽlŽtions n'est pas Žvident.
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