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Deux projets de recherche

* Métagénomique des symbionses en milieu
hydrothermal dans la fosse des Caimans

* Projet de recherche INRA:

‘Le rOle du microbiome de Culex pipiens, vecteur
principal du virus du Nil Occidental; reconstruction
des génomes symbiotiques a partir de données
métagénomique shotgun’



Metalgenom1que des endosymbiontes des
especes vestimentiféres de la fosse des
Caimans

. h Cindy van Dover



Diversité et role du microbiome des
vecteurs dans la transmission des agents
pathogenes



[Le microbiome des vecteurs

Role clé sur I'installation des agents pathogenes dans le vecteur et
sur leur transmission (plusieurs modeles)
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Culex spp

Nombreuses études sur les vecteurs de la malaria ou de la
dengue mais connaissances limitées sur le role du
microbiome de Culex

Responsable de la transmission des virus West Nile (WNV) et
de la fievre de la Vallée du Rift

Epizooties d'encéphalites équines -parfois associées a des cas
d’'encéphalite humaines- dues au WNV régulierement reportées
en France (Camargue)



Culex spp/WNV
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Virus - « West Nile » : le retour

Ce virus circule au sein de la population des oiseaux
migrateurs. Venant de la region de West Nile, en
Ouganda, ce « pathogéne » (en frangais : « virus du
Nil occidental ») est transmis par des moustiques du
genre Culex, en particulier Culex pipiens et Culex
modestus, en zones humides littorales (13, le

« moustique tigre » n’y est pour rien !). Pour la
premiere fois depuis 2006, dix-huit cas equins ont
eté recenseés, depuis le 1er septembre, entre
Camargue et Gardiole, a cheval (si on peut dire) sur
trois départements (13, 30, 34).




Culex spp/WNV
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Culex pipiens and Culex restuans
mosquitoes harbor distinct microbiota
dominated by few bacterial taxa
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Abstract: Complex interactions between microbial residents of mosquitoes and arboviruses are
likely to influence many aspects of vectorial capacity and could potentially have profound effects
on patterns of arbovirus transmission. Such interactions have not been well studied for West
Nile virus (WNV; Flaviviridae, Flavivirus) and Culex spp. mosquitoes. We utilized next-generation
sequencing of 165 ribosomal RNA bacterial genes derived from Culex pipiens Linnacus following
WNV exposure and /or infection and compared bacterial populations and broad immune responses
to unexposed mosquitoes. Our results demonstrate that WNV infection increases the diversity
of bacterial populations and is associated with up-regulation of classical invertebrate immune
pathways including RNA interference (RNAi), Toll, and Jak-STAT (Janus kinase-Signal Transducer
and Activator of Transcription). In addition, WNV exposure alone, without the establishment of
infection, results in similar alterations to microbial and immune signatures, although to a lesser
extent. Multiple bacterial genera were found in greater abundance in WNV-exposed and /or infected
mosquitoes, yet the most consistent and notable was the genus Serratia.




Diversité taxonomique et fonctionnelle
du microbiome de Culex

* Collecte et dissection des organes “tube digestit,
ovaires, glandes salivaires’
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Diversité taxonomique et fonctionnelle
du microbiome de Culex

* Collecte et dissection des organes “tube digestif,
ovaires, glandes salivaires’

» Extraction / amplification ADN ‘Low Biomass’

e Puis reconstruction des génomes des bactéries
dominantes

— Etudier le potentiel fonctionnel des bactéries
associees

— Obtenir des génomes de rétérence pour 1'étude de
transcrits lors d’une infection expérimentale



La réponse du microbiome a une infection
WNYV (milieu contr6lé) de Culex

» Disséquer les mécanismes d’interaction hote-
pathogene-microbiome

» Genes et génomes symbiotiques sur/sous-
exprimes ?

 Identification des symbiontes et manipulation

potentielle du microbiome a des fins de lutte
vectorielle biologique
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