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Résumé. Il existe approximativement 10 millions de virus par millilitre d’eau,
soit un total estimé à 1030 virus dans les milieux aquatiques. Ces virus, qui
constituent donc l’entité biologique la plus abondante de la biosphère, sont
majoritairement des virus de procaryotes ou phages et ils constituent un com-
partiment extrêmement dynamique et très diversifié, bien qu’encore très peu
connu, au sein de l’aquasphère marine et dulçaquicole. Chaque jour, près de
1029 infections virales auraient lieu en milieu aquatique. Ces infections sont
la principale cause de mortalité de la communauté microbienne mais intervien-
draient aussi significativement dans les modifications et la diversification des
communautés bactériennes. De plus, la lyse cellulaire pourrait être une force
directrice des grands cycles biogéochimiques en étant responsable de la libéra-
tion de 109 tonnes de carbone par jour dans l’océan, un processus longtemps
ignoré mais que les modèles actuels du fonctionnement de l’océan, voire du
couplage océan-atmosphère, ne peuvent plus ignorer. Il ne fait plus aucun
doute aujourd’hui que les virus sont un acteur majeur du fonctionnement des
écosystèmes et l’on comprend que la particularité de ces parasites intéresse de
plus en plus les écologistes, les évolutionnistes et les chercheurs de nouveaux
agents thérapeutiques. Dans cette première partie, nous présentons les caracté-
ristiques générales du virioplancton en focalisant notre attention sur l’abon-
dance, la dynamique et la diversité des virus aquatiques ainsi que leur rôle en
tant qu’agents mortels des cellules planctoniques.

Mots clés : virus, écologie, écosystèmes aquatiques, diversité, mortalité
microbienne

Abstract. The mean abundance of viruses in aquatic ecosystems is about 107

per mL, what leads to the estimation that there are approximately 1030 viruses
in these systems on earth. These viruses, which are mainly bacteriophages, i.e.
viruses infecting prokaryotes, constitute a very dynamical and diverse biologi-
cal compartment, although still little is known on their ecology in both marine
and limnetic systems. Aquatic viral ecology is indeed a relatively recent topic
of aquatic sciences. Each day, 1029 viral infections are likely to occur in the
ocean and these infections are probably the main cause of microbial mortality.
They may also be responsible for the modification and the diversification of
the bacterial community structure. Viral lysis is also proposed as a main dri-
ving force in the global biogeochemical cycles in the ocean, with the estimated
release of 109 tons of carbon per day, a process largely ignored until recently
especially when one refers to the modelisation of the ocean functioning or the
coupling between the ocean and the atmosphere. Viruses are thus a main actor
of ecosystem functioning with multiple potential roles and this is the reason
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why they interest more and more ecologists, evolutionists or scientists looking
for potential therapeutic agents. In the first part of this review, the focus is
made on abundance, dynamics and diversity of aquatic viruses and their role
as mortality agents of planktonic populations.

Key words: viruses, ecology, aquatic ecosystems, diversity, planktonic
mortality

Introduction

La présence d’agents biologiques infectieux qui détrui-
raient les microorganismes a été établie pour la première
fois par Twort [1]. Malgré cette investigation prématurée
dans l’écologie virale, puis l’évidence que les virus aquati-
ques pouvaient être relativement abondants, l’importance
quantitative et fonctionnelle des virus dans les systèmes
aquatiques a été largement ignorée jusqu’à la fin du siècle
dernier. Ce n’est donc que très récemment que la prise de
conscience de l’abondance et la démonstration du rôle cru-
cial des virus au sein des écosystèmes aquatiques ont per-
mis à l’écologie virale de se développer et de s’établir
comme une discipline à part entière et de toute première
importance.

Le nombre croissant d’études portant sur les virus aquati-
ques a permis de révéler, durant ces 20 dernières années,
leur rôle clef dans de nombreux processus écologiques et
biogéochimiques tel que le recyclage des nutriments, le
contrôle de la mortalité bactérienne et de la terminaison
des efflorescences algales, ou encore la structure de
l’ensemble du compartiment microbien [2, 3]. Aujour-
d’hui, les principaux axes de recherche dans le domaine
de l’écologie virale aquatique ont pour but principal de
comprendre le rôle fonctionnel des virus au sein de ces

écosystèmes (i) en évaluant la part de responsabilité des
virus dans la distribution et la dynamique des communau-
tés planctoniques en tant qu’agents de mortalité ; (ii) en
estimant l’implication des virus dans la quantité et les
flux de matière et d’énergie, dit autrement dans les diffé-
rents cycles biogéochimiques ; (iii) en évaluant l’impact
des virus sur la structure, la diversité et la diversification
des communautés, leur rôle dans l’origine et l’évolution
des génomes à ADN et enfin (iv) en déterminant
l’incroyable diversité virale au sein des écosystèmes aqua-
tiques.
Dans cette revue, divisée en deux parties, nous fournissons
un bref aperçu de l’écologie virale aquatique, en présentant
une vue d’ensemble des connaissances actuelles obtenues
depuis les travaux pionniers de cette discipline et en met-
tant l’accent sur des avancées importantes ou des découver-
tes qui semblent prometteuses.

Caractérisation des virus
dans les systèmes aquatiques

Abondance et dynamique virale

Même si l’observation directe et le comptage des virus ont
été réalisés dès 1979 [4], il faudra attendre la fin des années
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Figure 1. Visualisation typique des bactéries et virus aux moyens de la microscopie à épifluorescence au grossissement x100 (A) (avec
la permission de F. Chen dans http://www.virusecology.org/MOVE/Method%206.html) et de la cytométrie en flux (B), après marquage au
SYBR Green I. RALS : diffusion à angle droit (right angle light scatter).
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1980 et le début des années 1990, période durant laquelle on
observe l’émergence de la microscopie à épifluorescence
(figure 1A) puis de la cytométrie en flux (figure 1B), pour
qu’une estimation fiable, rapide et directe des virus aquati-
ques soit obtenue. Il est ainsi fait état d’une abondance virale
allant grossièrement de 104 à 108 particules.mL-1 dans les
écosystèmes aquatiques, les valeurs les plus élevées étant
généralement enregistrées dans les milieux lacustres [5].
La valeur de 107 virus.mL-1, considérée comme moyenne,
équivaudrait à environ 1030 virus dans les écosystèmes aqua-
tiques et ces derniers représentent plus de 90 % de l’abon-
dance totale des particules planctoniques. Dans les sédi-
ments, l’abondance virale est aussi importante que dans la
colonne d’eau, avec 107 à 1010 particules.gr-1 de sédiment
sec [6].
Comme pour tous les micro-organismes aquatiques,
l’abondance virale n’est pas constante au cours du temps
et tend à fluctuer à toutes les échelles temporelles exami-
nées, notamment au cours des saisons, avec des pics
(valeurs maximales) enregistrés pendant la période
printemps-été dans les eaux de surfaces et une baisse durant
la période automne-hiver (figure 2). Le début de l’automne,
avec le brassage des eaux de surface, est souvent aussi
caractérisé par une importante concentration virale [7].

L’évolution saisonnière des concentrations virales semble
être fortement corrélée avec celle des hôtes (bactéries, phy-
toplancton) [8]. Cette corrélation n’a rien d’étonnant quand
on sait que les virus, parasites obligatoires des cellules, ont
besoin d’un hôte pour se multiplier, et que cet hôte n’est
rencontré que par le jeu des probabilités en lien avec la
diffusion des particules dans lemilieu environnant. Les bac-
téries et le phytoplancton étant les organismes les plus
abondants au sein des écosystèmes aquatiques (les proca-
ryotes, bactéries et archées, constituant jusqu’à 90 % du
carbone biologique total que l’on trouve dans les écosystè-
mes aquatiques), on comprend donc facilement l’existence
de fortes relations entre virus et bactéries (figure 3), ou
entre virus et phytoplancton (souvent mesuré au moyen
de la chlorophylle a). Toutefois, d’autres facteurs peuvent
intervenir et contribuer aux variations de densité des virus
dans les systèmes aquatiques [9]. Si les abondances virales
fluctuent avec les saisons, il est important de noter ici que
cette échelle de temps est fortement contrainte par les suivis
des communautés microbiennes dont la fréquence d’échan-
tillonnage est généralement hebdomadaire ou mensuelle,
alors que ces communautés sont caractérisées par des
temps de renouvellement (turnover) très rapides (quelques
heures à quelques jours). Travailler sur de courtes échelles
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Figure 2. Dynamique inter-annuelle entre 2003 et 2006 (A) et intra-annuelle pour l’année 2006 (B) des particules virales dans le lac du
Bourget (Savoie, France) révélée par la cytométrie en flux [7].
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de temps révèle d’ailleurs clairement combien ces popula-
tions sont hautement dynamiques (10 minutes pouvant suf-
fire à multiplier la concentration par 4) mais ces études
restent rares car coûteuses en temps et en énergie. Notons
également que ce qui est vrai au niveau temporel l’est aussi
au niveau spatial où une forte variabilité peut être enregis-
trée sur une échelle de quelques centimètres.
La prédominance de la densité virale sur celle des bactéries
peut être simplement observée et définie à partir du rapport
entre ces deux compartiments. Ce VBR (virus-to-bacterium
ratio) est souvent utilisé comme descripteur de la relation
entre les virus et les procaryotes. Le VBR varie générale-
ment entre 3 et 100 (moyenne de 25 environ), les plus fortes
valeurs étant souvent enregistrées en milieu lacustre. Dans le
sédiment, le VBR reste très faible (de 0,03 à > 10) [3].

Morphologie, morphométrie et phénotype
du virioplancton

Une dizaine de milliers d’espèces virales ont été recensées et
décrites à ce jour. De nombreuses revues ont décrit la mor-
phologie de phages isolés de systèmes aquatiques [10, 11] et
ont révélé une dominance des particules virales de type
phage (virus infectant surtout les bactéries), constituées
d’une capside (tête) isométrique (figure 4) dont la taille
peut être déterminée facilement grâce à la microscopie élec-
tronique à transmission. La majorité des virus aquatiques ont
une taille située entre 30 et 60 nm. Il existe toutefois des
exceptions comme c’est le cas par exemple dans les eaux
stagnantes du Danube où 84 % des virus présentaient une
capside de taille supérieure à 60 nm [12] ou encore dans le
Lac Supérieur (États-Unis) où plus de 50 % des virus pré-
sentaient une capside inférieure à 30 nm. Des virus géants
(entre 200 et > 700 nm) ont aussi été découverts et retrouvés
dans des réservoirs eutrophes [13], des lacs antarctiques
[14], des lacs alpins [15], et dans la vacuole digestive de
Phaeodarian radiolarians [16]. Ces virus géants sont d’ail-
leurs le lieu de nombreux projets de recherche en cours
(http ://www.giantviruses.org).

On sait aujourd’hui que 96 % des phages isolés des eubac-
téries appartiennent au groupe phylogénique des phages
ayant une queue (ordre des Caudovirales). Les espèces
appartenant à cet ordre sont des espèces à ADN double
brin et se divisent en trois familles en fonction de la taille
de leur queue : Siphoviridae (queue longue flexible et non
contractile, figure 4A), Myoviridae (queue contractile de
longueur moyenne, figure 4B) et Podoviridae (queue très
courte, figure 4C). Il semble que les myovirus, qui sont la
plupart du temps lytiques avec un large spectre d’hôtes,
dominent chez les cyano- et bactériophages [10, 17] mais
cela reste à confirmer, le faible nombre d’études ne permet-
tant pas encore de dégager une généralisation satisfaisante
à ce jour.
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Figure 3. Corrélation entre abondances bactérienne et virale obte-
nue dans divers échantillons provenant de milieux lacustres (▪),
zones côtières (◦) et le large (∆) en milieux marins [5].
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Figure 4. Photographies obtenues par microscopie électronique à transmission (avec la permission de H. Ackermann dans ICTVdB - The
Universal Virus Database, version 4. http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ICTVdb/ICTVdB/) des trois familles (Siphoviridae (A), Myoviridae (B) et
Podoviridae (C)) de l’ordre des Caudovirales, retrouvées en milieux aquatiques.
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De nombreuses observations ont révélé des changements
spatio-temporels dans la fréquence de distribution des
virus en fonction de la taille de leur capside chez la popu-
lation virioplanctonique [18], mais ce changement n’est pas
confirmé dans tous les cas [12].
En plus de l’observation simple d’échantillons naturels,
l’étude de la diversité morphologique des virus nécessite-
rait l’isolement des phages, une bonne connaissance de leur
hôte spécifique et la possibilité de les cultiver [19]. Or, on
estime qu’une très faible proportion des procaryotes (moins
de 1 %) est cultivable à ce jour, ce qui limite fortement la
capacité d’isoler les virus et, par voie de fait, il semble dif-
ficile d’estimer réellement la diversité virale dans les éco-
systèmes aquatiques en se fondant uniquement sur l’appro-
che morphométrique et morphologique. Durant la dernière
décennie, les approches moléculaires sont apparues comme
une fantastique alternative afin de combler ce manque.

Génétique du virioplancton

L’étude de la signature génétique, révélée par l’approche
dite de PCR-DGGE (polymerisation chain reaction – dena-
turating gradient gel electrophoresis), confirme que la
diversité virale est très importante et que de nombreux pha-
ges sont largement distribués dans l’environnement, même
à travers différents biomes [20, 21]. En effet, des différen-
ces d’empreintes génétiques marquées dans la composition
génotypique de la communauté virale, dans des échantil-
lons séparés seulement de quelques mètres, ont été obser-

vées dans certaines études [22]. Aujourd’hui ce type de
technique a permis de révéler chez les cyanophages, les
petits virus à ARN ou encore les virus de microalgues
(appelés phycoDNAvirus), plusieurs dizaines de génotypes
différents au sein d’un simple et même échantillon. Il faut
noter toutefois que cette technique ne permet de cibler
qu’une partie de la diversité car fondée sur l’utilisation
d’amorces spécifiques à certains groupes de virus.

L’électrophorèse sur gel en champ pulsé (PFGE, pulse field
gel electrophoresis) est une autre méthode d’empreinte
génétique permettant d’appréhender la diversité virale,
mais cette fois-ci à partir des génomes viraux entiers, préa-
lablement concentrés. Ainsi, pour un échantillon donné, le
nombre de bandes obtenu est proportionnel aux tailles des
génomes dominants (figure 5). D’après la littérature, les
tailles de génome viral fluctuent entre 10 et 850 kb dans
les milieux marins, et entre 12 et 661 kb pour les eaux
douces [19], avec une taille moyenne qui se situerait aux
alentours de 50 kb et une majorité comprise sous 70 kb. Un
des grands inconvénients de cette technique est que diffé-
rents génotypes viraux ayant une taille de génome iden-
tique ne peuvent être distingués via cette méthodologie,
ce qui sous-estimerait la diversité virale. De plus, seuls
les virus à ADN double brin peuvent être discriminés, ce
qui sous-estimerait la diversité virale qui est composée éga-
lement d’un nombre important de virus à ARN.

La méthode métagénomique fondée sur le séquençage de
toute la communauté virale présente dans un échantillon a
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Figure 5. Exemple de profils PFGE obtenus au cours d’une étude du virioplancton dans la baie de Chesapeake (États-Unis) [21]. A : Pro-
fils PFGE obtenus à partir d’échantillons provenant de différentes stations (A, B, C, D et E), en août 1995 (I), mai (II), juin (III) et juillet (IV)
1996. La ligne λ correspond aux marqueurs de taille spécifiques (en kb). B : Profils de bandes générés par ordinateur à partir des profils
PFGE, réalisés afin de calculer une matrice de similarité. La position des bandes est standardisée à un seul marqueur de ligne.
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permis de fournir de nouvelles informations et de découvrir
l’incroyable diversité du monde viral dans les systèmes
aquatiques. Plusieurs milliers de génotypes viraux diffé-
rents ont ainsi été potentiellement décrits dans quelques
litres ou grammes de sédiments ; de plus, 30 à 90 % de
séquences virales n’avaient aucun homologue dans les
bases de données génétiques actuelles [23]. Si cette appro-
che permet de révéler que la diversité virale potentielle est
largement supérieure à celle des procaryotes, elle reste rela-
tivement onéreuse et difficilement applicable pour évaluer
la variabilité spatio-temporelle de cette diversité.
Afin de pallier les inconvénients des différentes approches
citées ci-dessus, une approche alternative a récemment vu
le jour : la RAPD-PCR (randomly amplified polymorphic
DNA-PCR) [24] ; elle apparaît comme une méthode pra-
tique et efficace qui pourrait être utilisée de manière routi-
nière dans l’étude à haute résolution de la diversité virale
dans différents environnements, dès lors que l’on est
capable de concentrer un grand volume d’eau. Ainsi, elle
a récemment révélé, dans la baie de Chesapeake (États-
Unis), une forte diversité virale et surtout une variabilité
de l’assemblage viral plus marquée dans le temps que
dans l’espace.
Les mécanismes qui contrôlent la diversité virale et son évo-
lution sont encore très mal connus. Typiquement, certaines

études ont montré une corrélation entre diversité procaryote
et diversité virale [25] alors que d’autres n’ont rien trouvé de
tel [26]. Le transfert de gènes entre phages et hôtes durant le
processus de transduction et entre phages co-infectants est
probablement un facteur qui joue un rôle important dans la
diversification virale (voir partie 2). Il a été suggéré que les
bactéries qui ont des phages co-infectants produiraient une
quantité importante de phages mosaïques qui augmente-
raient la diversité virale [27]. En plus des facteurs biologi-
ques, d’autres paramètres comme le rayonnement solaire
(typiquement les rayons UV), l’agrégation de la matière
organique particulaire ou encore la température sont suscep-
tibles de définir des niches écologiques qui pourraient large-
ment contrôler la diversité virale [3].

Les virus aquatiques sont partout, et on pense aujourd’hui
que l’entité biologique la plus abondante de la biosphère est
également le réservoir de la plus grande diversité.

Les cycles de vie des virus

Les virus présentent différents cycles de vie, dont les plus
communs et les plus couramment étudiés sont les infections
lytiques et lysogéniques (figure 6). Durant le cycle lytique,
les virus utilisent le métabolisme de la cellule hôte pour se
multiplier. Les virus nouvellement formés (virions) sont
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- État dé�cient
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nucléique

Intégration de prophage

Attachement

Réplication du
génome
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Ségrégation

Figure 6. Représentation schématique des différents cycles de vie des virus [3].
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libérés dans le milieu environnant par éclatement de la cel-
lule hôte et vont infecter un nouvel hôte. Au cours du cycle
lysogénique, dit encore tempéré, le génome viral, intégré à
celui de la cellule hôte, est répliqué en même temps que
l’hôte et reste à l’intérieur de la cellule dans un état de dor-
mance (prophage) jusqu’à induction du cycle lytique.
Notons qu’il a aussi été fait référence d’un cycle chronique
où les virus néoformés quitteraient la cellule par bourgeon-
nement ou par extrusion de filaments sans la faire éclater
comme lors de la lyse.

L’estimation de la fraction bactérienne lysogénique, réalisée
indirectement par induction d’un cycle lytique avec un agent
chimique tel que la mitomycine C, a révélé une grande varia-
bilité entre les systèmes aquatiques, avec des valeurs allant de
0,07 % à plus de 90 % [28]. De nombreuses explications ont
été discutées et invoquées, concernant notamment les fac-
teurs environnementaux tels que les paramètres physico-
chimiques (pH, radiations solaires, statuts trophiques) et bio-
logiques (activité et abondance de la communauté hôte) [3],
dans l’établissement de la lysogénie ou au contraire dans
l’induction du cycle lytique à partir d’un lysogène.

L’importance relative des deux mécanismes de réplication
des phages (lytique/lysogénique) dans l’environnement
aquatique reste assez mal connue et fait l’objet de nombreu-
ses spéculations ; toutefois, il semblerait que les cycles lyti-
ques prédomineraient sur les cycles lysogéniques dans la
majorité des écosystèmes. Cela pourrait s’expliquer par le
fait que le nombre de virions dépend du taux de multipli-
cation du génome viral dans une seule cellule hôte alors
que le nombre de phages intégrés dépend du taux de divi-
sion de cette cellule hôte. Cependant, une fois libérés, les
virions sont exposés à un taux d’élimination plus impor-
tant, en raison notamment de leur exposition aux rayonne-
ments, et leur production dépendra fortement de la proba-
bilité de rencontre avec un nouvel hôte.

Il semblerait que la mise en place d’un cycle lysogène cor-
responde à une stratégie adaptative qui permettrait le main-
tien de la communauté virale lorsque l’abondance des cellu-
les hôtes n’est pas suffisante pour assurer la reproduction
virale via le cycle lytique. Cependant, cette raison ne peut
pas, à elle seule, expliquer pourquoi, dans ces conditions, le
cycle lysogénique est favorisé. Le prophage conférerait aussi
aux cellules hôtes de nouvelles propriétés comme une cer-
taine immunité vis-à-vis de nouvelles infections virales ou
vis-à-vis de la surinfection par des phages homologues.

Il est clair que les facteurs ou les mécanismes qui intervien-
nent dans la compétition entre les cycles lytique et lysogé-
nique restent assez mal connus et nécessitent plus d’investi-
gations. Cela est d’autant plus vrai lorsque l’on sait que la
prédominance d’un des deux cycles aurait une incidence
importante sur les échanges génétiques potentiels ainsi que
sur les cycles des nutriments et du carbone (voir partie 2).

Importance des virus dans la mortalité
des communautés microbiennes

Évaluer le rôle du virioplancton dans le fonctionnement du
réseau trophique microbien et de l’évolution des cycles bio-
géochimiques est crucial. Une variété de méthodes et
d’approches comprenant l’énumération des cellules infec-
tées, le déclin des particules virales, la perte de l’infectiosité
virale, la mesure de la production virale ont été utilisées
afin d’estimer le taux de mortalité bactérienne imputable
à l’activité virale (tableau 1). En outre, cette estimation
permet d’incorporer les processus viraux dans les modèles
de fonctionnement des écosystèmes aquatiques.

La fréquence des cellules infectées par les virus

La FVIC (frequency of visibly infected cells) est l’approche
la plus utilisée. Son estimation est réalisée directement par
observation d’une coupe de cellule en microscopie électro-
nique à transmission [29-32]. Sachant toutefois qu’un
phage mature ou intracellulaire n’est visible à l’intérieur
d’une cellule hôte qu’à la fin du cycle lytique, la FVIC
est convertie en fréquence de cellules réellement infectées
(FIC, frequency of infected cells) [33-35] à partir de fac-
teurs de conversion ou algorithmes théoriques provenant
généralement de cultures en laboratoire [32, 36]. Le premier
modèle à avoir permis l’estimation de la fréquence de mor-
talité cellulaire imputable à la lyse virale (FMVL, fre-
quency of mortality due to viral lysis) à partir du FIC est
celui de Proctor et Fuhrman [35] ; ses principales hypothè-
ses étaient qu’à l’état d’équilibre, (i) une des deux cellules
filles, issue de la division de la cellule mère, mourra par
lyse virale (i.e. les virus tuent 50 % des cellules et sont
alors responsables de 100 % de la mortalité) ; (ii) la période
de latence est égale au temps de génération ; (iii) les cellu-
les infectées ne sont pas broutées par les flagellés phago-
trophes. Ainsi, la mortalité bactérienne due à la lyse virale
est estimée en multipliant la FIC par deux. Cette loi dite de
« facteur de 2 » a été révisée avec un modèle plus rigoureux
par Binder [36]. Cette méthode reste l’une des plus utilisées
à ce jour et a révélé que les virus détruisent 10 à 20 % de la
production bactérienne journalière et jusqu’à 50 % de la
biomasse.

La détermination du nombre de particules virales
libérées au cours de la lyse d’une cellule infectée

Ce paramètre, communément appelé burst size (BS) ou
charge virale, est un paramètre important dans l’évaluation
du lien existant entre la production virale in situ et la vitesse
de lyse de la cellule hôte [37-40]. L’estimation du BS est
généralement réalisée à partir des observations en micros-
copie électronique de particules virales dans les cellules
(figure 7). Wommack et Colwell [2] ont collecté les diffé-
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rentes valeurs de BS présentes dans la littérature et ont pro-
posé un BS moyen de 24 pour le bactérioplancton.
Les valeurs qu’on trouve dans le cas des organismes pho-
tosynthétiques sont plus importantes (entre 400 et 500) pro-
bablement en lien avec le volume de ces cellules, qui per-
met de contenir plus de virus. La morphologie, la taille et
l’activité des cellules hôte ainsi que l’état trophique des
systèmes sont des facteurs qui peuvent expliquer la large
gamme de BS trouvée dans la littérature. Il semblerait éga-
lement que ces valeurs présentent un contraste entre les
eaux douces et eaux marines, avec de plus fortes concen-
trations dans les eaux douces [5].

La vitesse de réplication des virus

C’est également un bon estimateur de la contribution virale à
la mortalité bactérienne, et on parle ici de mesure de produc-
tion virale [41-44]. Différentes approches sont proposées
dans la littérature afin de déterminer au mieux ce paramètre :
le taux d’élimination (decay rate) des virus après empoison-
nement au cyanure de potassium des cellules hôtes [45], le
taux de synthèse de l’ADN viral en présence d’un précurseur
radioactif [46], l’utilisation de traceurs viraux fluoromarqués
et inertes [47] et enfin l’approche dite de dilution [48]. Il ne
semble pas y avoir de différence significative de la produc-
tion virale entre les milieux d’eau douce et marins : elle varie
généralement entre 108 et 1011 virus.L-1.j-1 [5], ce qui corres-
pond à un temps de renouvellement de 0,09 à 3,5 jours [3].

Même si de nombreux biais peuvent exister dans le calcul
de ces différents paramètres (les facteurs de conversion et
les algorithmes théoriques provenant généralement de
culture en laboratoire, les hypothèses sur lesquelles sont
fondées ces approches), on sait aujourd’hui que, par leur
activité lytique, les virus sont responsables d’une perte de
10 à 20 % de la production bactérienne dans les systèmes
aquatiques [2], avec des fluctuations majeures en fonction
de l’environnement considéré [3]. De nombreuses hypothè-
ses ont été émises pour définir les facteurs responsables de

ces variations (activité de l’hôte, statut trophique) mais leur
importance relative reste à déterminer [19].

Malgré toutes ces avancées, il manque aujourd’hui une
approche standard et fiable pour estimer finement la vitesse
de mortalité imputable aux virus des communautés proca-
ryotes et eucaryotes dans les différents systèmes aquatiques
[19], et pour in fine intégrer les processus viraux dans les
modèles globaux des cycles biogéochimiques.

Conclusion

Cette première partie a montré l’importance quantitative et
qualitative des virus mais également la grande complexité
qui caractérise la communauté virale dans les environne-
ments aquatiques, en termes de distribution, de structure
et de fonctionnement. On ne peut donc considérer le virio-
plancton uniquement comme une entité isolée mais plutôt
comme une partie intégrante du fonctionnement et de
l’évolution des écosystèmes aquatiques. On sait maintenant
que les virus sont des agents de mortalité agissant forte-
ment sur les communautés microbiennes auto- et hétérotro-
phes. Toutefois, un certain nombre de questions émergent.
Quelles sont les conséquences de cette activité de lyse sur
l’évolution des communautés hôtes et sur leurs interactions
avec les autres compartiments aquatiques ? Quelle est la
contribution réelle des virus dans la dynamique des cycles
biogéochimiques ? Ces points seront abordés dans la
deuxième partie de la revue.
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A B

Figure 7. Photographies de virus libérés dans le milieu par lyse d’une cellule bactérienne (A) (avec la permission de W. Wilson dans
http://www.uea.ac.uk/env/marinegas/research/marvir.shtml) et d’une cellule eucaryote (Cocolithophoridae Emiliania huxleyi) (B) [40].
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