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Abstract

L’atmosphère transporte des microorganismes et connecte ainsi des écosystèmes distants.
Outre les problématiques épidémiologiques sous-jacentes, il a été montré que les aérosols
microbiens influencent les processus physico-chimiques atmosphériques dans les nuages, qui
sont désormais considérés par certains comme de véritables habitats, temporaires par essence.
Les premières études culturales avaient d’abord révélé une diversité importante dominée par
quelques groupes bactériens et fongiques épiphytes (Pseudomonas, Sphingomonas, Diosze-
gia...). L’avènement des nouvelles méthodes d’amplification (MDA) et de séquençage haut-
débit permet d’approfondir notre vision de la structure de cette biodiversité, son fonction-
nement, tout en surmontant en partie les problèmes liés à la faible biomasse ( ˜104 cellules
m-3). Ainsi, le séquençage de métagénomes des communautés présentes dans les nuages et des
métatranscriptomes associés, ainsi que de librairies d’amplicons (gènes de l’ARNr 16S et 18S)
a pu être réalisé (MiSeq). Clairement, la biodiversité est élevée, mais sa distribution inégale
avec de nombreux groupes rares associés à quelques groupes très abondants. La large domina-
tion des Protéobactéries est confirmée, et la présence de nouveaux groupes tels que les virus,
les cyanobactéries, ou encore les Archaeas, notamment est révélée. La biodiversité active
largement dominée par les bactéries concerne une fraction seulement des groupes présents,
essentiellement les Alpha-Proteobacteria. L’analyse des métatranscriptomes révèlent une
représentation forte de certaines fonctions comme notamment les activités de régulation
métabolique, de réarrangement du génome, d’accès aux substrats et de défense contre les
oxydants. Cela suggère que les nuages sont des milieux peu hospitaliers nécessitant pour
survivre une réponse rapide et adaptée de la part des microorganismes.
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