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Descriptif du stage Contexte scientifique :
Les virus marins jouent un rôle clé dans le fonctionnement des
écosystèmes  océaniques,  influençant  la  mortalité  microbienne,
les flux de carbone et les réseaux trophiques ⟨hal-04816004⟩. En
Méditerranée,  leur  diversité  et  leur  activité  restent  largement
sous-explorées, notamment dans la colonne d’eau en lien avec
les structures hydrodynamiques  à  fine échelle étudiées dans le
cadre de la campagne BIOSWOT-Med. Ces structures océaniques
de petite taille  (1–100 km), ayant une durée de vie limitée (jours
à semaines) jouent un rôle clé dans la physique océanique, les
cycles biogéochimiques, la biodiversité planctonique et la réparti-
tion des espèces marines. Des échantillons OMICS ont été préle-
vés  à  l’extérieur et  à l’intérieur d’un tourbillon anticyclonique
ainsi que dans le front adjacent pour caractériser la communauté
microbienne (virus, bactéries, protistes) dans des conditions envi-
ronnementales contrastées et expliquer la distribution et la dis-
persion de la communauté microbienne à court terme en réponse
à l'environnement physique hautement dynamique. 
Ce projet vise une première exploration de la relation entre varia-
bilité physique de fine échelle et diversité virale. En particulier, et
s’inspirant  de ce  qui  nous  avons  montré  pour  la  communauté
phytoplanctonique  dans  un  étude  précédent  (Oms  et  al.
2025),  nous testerons si la répartition de l'espace en zone tour-
billonnaire,  zone  frontale,  et  zone  hors  tourbillon  se  reflètent
en diversité  taxonomique  et/ou  fonctionnelle  des  virus  marins.
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Des hypothèses d'explication seront en suite avancées
La caractérisation  de  la  diversité  taxonomique et  fonctionnelle
des virus marins s’appuiera sur des données de métagénomique
shotgun,  l’identification  des  hôtes  potentiels sur  une  approche
combinée de co-occurrence et de codes-barres moléculaires (18S,
16S),  l’analyse  de  leur  dynamique spatiale  sur les  paramètres
biotiques  et  abiotiques  associés (température,  salinité,  nutri-
ments,  etc.), et leur  activité infectieuse via des données  méta-
transcriptomiques.
Objectifs du stage : dans les limites du temps imparti, le 
stagiaire pourra aborder ces points

1. Identifier la diversité virale dans la colonne d’eau à par-
tir de données métagénomiques (assemblage, annotation, 
taxonomie).

2. Détecter et associer les virus à leurs hôtes poten-
tiels en croisant les profils d’abondance des virus identifiés
par métagénomique et ceux des hôtes identifiés dans les 
tables de metabarcoding  (18S, 16S) déjà générées.

3. Étudier la dynamique spatio-temporelle des commu-
nautés virales en lien avec les structures dynamiques à 
fine échelle (à l’intérieur et l’extérieur du tourbillon).

4. Intégrer les données environnementales (tempéra-
ture, salinité, nutriments, etc.) pour modéliser les détermi-
nants abiotiques de la dynamique virus-hôte.

5. Analyser les données métatranscriptomiques pour in-
férer l'activité infectieuse (expression de gènes viraux).

Méthodes et outils bioinformatiques mis en œuvre (liste 
représentative mais non exhaustive):

 Filtrage des reads: fastp, Trimmomatic
 Assemblage : MEGAHIT, éventuellement metaSPAdes
 Annotation virale : VirSorter2, VIBRANT, DRAM-v, Gian-

tHunter
 Co-occurrence et corrélations : SparCC, FlashWeave, 

outils R
 Analyse multivariée : R (vegan, phyloseq), Python
 Expression différentielle (transcrits viraux) : bowtie2, 

Salmon, DESeq2
Profil recherché :

 Étudiant(e) de Master 2 en bioinformatique, biologie com-
putationnelle ou biologie des systèmes.



 Connaissances en écologie microbienne, virologie ou océa-
nographie sont un plus.

 Maîtrise de l’environnement Linux, du traitement de don-
nées NGS, et des langages R et/ou Python.

 Motivation pour travailler avec des jeux de données com-
plexes issus de l’environnement marin.

Informations pratiques :
 Durée : 6 mois
 Lieu : Institut Méditerranéen d’Océanologie, Marseille (Lu-

miny)
 Indemnités de stage : selon réglementation en vigueur
 Possibilité de rédaction d’un article scientifique si les résul-

tats le permettent.
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