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Résumé du projet

Le terme de « Maticre noire virale » est utilis€ pour nommer la diversité virale encore inconnue et qui
reste a étre découverte. L’utilisation de nouvelles approches de séquencage a permis d’augmenter de
facon importante le rythme de découverte de nouvelles especes, genres, familles, et ordres de virus,
notamment car ces approches permettent la caractérisation génomique de virus sans nécessité leur
isolement préalable. Les parasites ne font évidemment pas exception et ces derniéres années ont été
marquées par la découverte de nouveaux virus associés a des organismes parasitaires, et la
démonstration que certains d’entre eux peuvent étre transmis aux hotes vertébrés parasités. Ces virus
peuvent stimuler la réponse immunitaire de I’hote et contribuer a la pathogénicité en aggravant les
lésions inflammatoires. Mais, pour la plupart des parasites d’intérét sanitaires, la présence de virus
reste encore inconnue. Bien que la transmission de rhabdovirus de vers plats aux hotes parasités ait été
démontrée, et que la position phylogénétique de ces virus suggere qu’ils ont émergés par le passé dans
des hdtes vertébres, a ce jour, aucun de ces virus n’a €té isolé en culture cellulaire.

L’objectif de ce stage est de découvrir et caractériser le génome de nouveaux virus de parasites
d’intérét en santé publique vétérinaire et médicale, et d’isoler des virus cibles d’intérét. Dans le cadre
d’un partenariat entre 9 équipes de 5 laboratoires, les transcriptomes de plus de 90 especes différentes
de parasites seront séquencés afin de permettre la découverte de nouveaux virus a ARN. Dans le cadre
de ce stage, I’analyse des données de séquencage permettra I’assemblage des génomes virales qui
seront ensuite annotés, et leur position phylogénétique dans la diversité virale connue sera déterminée.
Nous tenterons ¢galement d’isoler sur cellules de vertébrés des virus de trématodes et cestodes dont la
position phylogénétique, ou des données expérimentales démontrent qu’ils peuvent infecter les hotes
parasités.
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