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I Préambule –Contexte/état de l’art - objectifs 
Préambule 

En poste à l’IUT de Quimper, j’ai appris lors des « International days » en avril 2022 que 
l’Université de Bodø « Nord University » venait d’intégrer le dispositif « SEA-EU ». Or il s’avère 
que j’ai un contact dans cette université norvégienne, Dr Kjetil Korsnes Associate professor II 
at Nord University, qui travaille sur l’aquaculture des saumons. Dans le passé, nous avions 
travaillé sur une problématique de pathologie de vénéréculture en Norvège (Paillard et al., 
2008). Par ailleurs en décembre 2019, j’ai eu l’opportunité d’être « first oponent » pour la 
thèse de Jonathan HIRA à l’université de Tromsø , The Arctic University of Norway (annexe 1). 
Les contacts, la thématique de la division recherche en aquaculture nous confortaient dans la 
proposition d’un projet dédié à l’usage des probiotiques en aquaculture. 

 
Contexte-état de l’art 

L’excès de l’utilisation d’antibiotiques en élevage aquacole a conduit à une interdiction de ces 
composés en salmoniculture, en pisciculture d’une manière générale (“The success recipe for 
eradicating antibiotics in Norwegian salmon farming,” 2022). L’usage de probiotiques peut 
constituer une stratégie alternative à la lutte contre certaines pathologies en renforçant 
l’immunité chez les poissons. La FAO en 2001 définit un usage circonscrit des probiotiques 
(Joint FAO WHO Working Group on Drafting Guidelines for the Evaluation of Probiotics in 
Food, 2006) 
De l’holobionte au microbiote, la présence de bactéries associées à un compartiment 
biologique donné pose la question du rôle de celles-ci. Plusieurs études démontrent les liens 
entre le microbiote, les grandes fonctions physiologiques et l’état de santé de l’hôte, 
notamment le lien entre microbiote gastro-intestinal et digestibilité (Limborg et al., 2018; 
Reilly et al., 2008), entre dysbiose du microbiote intestinal et obésité (Turnbaugh and Gordon, 
2009), ou encore entre microbiote cutané et défense (Chiarello et al., 2018; Rebollar et al., 
2018). 
De ces microbiotes, seule une faible part est cultivable, et dépendante du compartiment 
biologique d’origine (Enomoto et al., 2012). La culture de ces bactéries cultivables permet de 
rechercher des activités biologiques d’intérêt, comme des souches présentant des activités 
antibactériennes, ou d’autres activités enzymatiques. Ces souches d’intérêt biotechnologique 
peuvent devenir des candidats probiotiques à condition de remplir de très nombreux critères 
parmi lesquels leur facilité de culture et leur innocuité sur l’hôte considéré (Hill et al., 2014; 
Sanders, 2008). Ces probiotiques ont plusieurs applications possibles, depuis la santé humaine 
(Gill and Guarner, 2004; Kerry et al., 2018), la lutte biologique et la biostimulation en 
agriculture (Woo and Pepe, 2018; de Souza Vandenberghe et al., 2017), l’amélioration des 
performances zootechniques en agriculture (Adewole and Akinyemi, 2021; Al-Shawi et al., 
2020) et aquaculture (Limborg et al., 2018; Hai, 2015; Vine et al., 2006; Verschuere et al., 
2000).En aquaculture, certaines souches probiotiques, telles que le genre Bacillus, permettent 
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de booster les performances de croissance (Adorian et al., 2019; Zhao et al., 2016; Chi et al., 
2014), et/ou bien limiter la mortalité, et/ou protéger des agents pathogènes (Offret et al., 
2019b; Tarnecki et al., 2019; Kapareiko et al., 2012), et/ou d’améliorer les qualités 
organoleptiques des produits de l’aquaculture (Huerta-Rábago et al., 2019; Nguyen et al., 
2018). 

 
Objectifs 

Outre des activités pédagogiques, K. Korsnes est également chercheur au sein d’une 
entreprise de biotechnologie aquacole, Bio Vivo Technology AS Aqua Predict, et développe 
une stratégie de Prévention, déclinée par « Probiotiks Use » et par « Machine learning » soit 
la mesure d’analytes sanguins pour définir l’état de stress des poissons en élevage. 
Le projet ciblait donc l’exploration de l’utilisation de 3 souches bactériennes du LBCM en tant 
que potentiels probiotiques et la recherche de bactéries à partir du concombre de mer à pieds 
oranges, Cucumaria frondosa. Cette souchothèque ainsi constituée sera criblée pour des 
activités biologiques telles que des activités antibactérienne, protéolytique voire agarolytique. 
L’étude du microbiote cultivable de cet hôte pour la recherche de souches bactériennes 
d’intérêt est une première étape vers le développement d’une aquaculture durable et saine. 
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II Matériel et méthodes 
II.1 Collecte des animaux 

 
La collecte des concombres de mer à pieds oranges a été entreprise par un plongeur local en 
plongée subaquatique à Godøystraumen à une profondeur de 12 m avec une température de 
l'eau de mer 5°C). Le point orange sur la carte ci-dessous précise le lieu du prélèvement (points 
GPS : 67°14’35,43" N,14°42'35,2 W). 

 

 

 

 
II.2 Prélèvements des « extraits biologiques » 

 
Ecouvillonnage de l’épiderme 

Le microbiote cutané de l’animal est récupéré par l’écouvillonnage d’une surface du dos de 
l’animal. L’écouvillon est par la suite placé dans 5 mL d’eau de mer artificielle stérile, 
l’échantillon est conservé dans de la glace avant d’être utilisé. 

 
Collecte du liquide cœlomique 

Le liquide cœlomique est prélevé à l’aide d’une aiguille stérile (25G) fixée sur une seringue de 
2,5 mL. Au préalable, la zone de biopsie est désinfectée avec de l’alcool à 70° et l’aiguille est 
flambée au bec bunsen. La biopsie se fait par insertion de l’aiguille dans la cavité cœlomique 
au 2/3 de l’animal depuis le pole oral, sur la face dorsale (annexe 2). Au minimum 1,5 ml de 
liquide cœlomique sont prélevés et aussitôt disposés dans de la glace. 

 
1  Mise en culture et dénombrement du microbiote cultivable 

Des dilutions en cascade sont opérées dans de l’eau de mer artificielle stérile pour les 
échantillons de microbiote cutané (1, 10ème), et cœlomique (1, 10ème, 100ème). Ensuite, 100 µl 
des solutions diluées et non diluées sont étalés sur milieu solide Marine Agar, MA, (Difco 2216) 
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puis les boîtes de Pétri placées en incubation à 12°C. Un dénombrement de colonies est 
effectuée après 3 jours d’incubation. 

 
II.3 Identification des isolats par séquençage du gène codant l’ARNr 16S 

 
La séquence de l’ADN16S est utilisée en taxonomie bactérienne (Weisburg et al., 1991). Le 

terme isolat bactérien sera délaissé au profit de souche bactérienne à l’issue de l’identification 
des bactéries isolées. 

 
1 Préparation des amplicons 

Après 48 h de culture en milieu MB à 12°C, et sous agitation, 1,5mL de culture ont été 
placés dans différents tubes, et sont centrifugés (10000 g, 10 min), afin de ne conserver que 
les culots cellulaires. L’extraction d’ADN a été réalisée grâce au kit « NucleoSpin Microbial DNA 
» (MACHEREY-NAGEL). L’ADN génomique bactérien est élué dans 100µL d’Elution Buffer BE 
(Tris-HCl 5nM, pH 8,5) et est stocké à -20°C. 

Le principe de la PCR est basé sur l’amplification in vitro de séquences spécifiques d’ADN 
(Mullis and Faloona, 1987). Le gène 16S de l’ADNr est amplifié avec les amorces universelles 
modifiées forward 27F-w18 (5’-GAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’), reverse 1492R-w20 (5’- 
GNTACCTTGTTACGACTT-3’) et le OneTaq master mix (New England BioLabs, Ipswich, USA), 
selon le programme PCR suivant : dénaturation initiale à 95°C pendant 5 min, 30 cycles à 95°C 
pendant 30s, 54°C pendant 1 min, 68°C pendant 1 min, et une élongation finale à 68°C pendant 
5 min. Un blanc contenant tous les éléments du mélange réactionnel sans ADN a été utilisé 
comme contrôle négatif.Le fragment amplifié a une taille approximative de 1500 paires de 
bases. 

2 Contrôle de la taille des ampliconspar électrophotèse 

Les produits PCR ont été visualisés après électrophorèse (70V/cm, 30 min) sur un gel 
d’agarose à 1% dans un tampon TAE 1X. Sur chaque gel un marqueur de taille moléculaire 1kb 
a été utilisé (DNA Ladder-Proméga). Les bandes d’ADN ont été visualisées sous 
transillumination UV en présence de Sybergold. 

 
3 Séquençage du gène ARNr 16S, méthode de Sanger, Genomic Eurofins 

Les échantillons sont ensuite envoyés pour séquençage du 16S à la plateforme de séquençage 
Sanger chez Genomics Eurofins (Ebersberg - Allemagne.) 
Les différentes souches ont été séquencées en utilisant les mêmes amorces. 
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4 Affiliation taxonomique par l’utilisation du logiciel en ligne BLAST de NCBI 

Les séquences forward et reverse sont assemblées, après transformation la séquence reverse 
en ligne (outil « Reverse Complement », disponible sur : 
https://www.bioinformatics.org/sms/rev_comp.html), puis alignées et affiliées grâce aux 
bases de données 16S avec BLASTn (Altschul et al., 1990) sur le serveur NCBI 
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/). Une identification au genre sera déterminée. 

 
II.4 Complément d’identification par analyse Malditof 

 
La spectrométrie de masse MALDI-TOF est une technique qui permet d’identifier rapidement 
et précisément le genre et l’espèce d’une bactérie à partir d’une colonie isolée sur gélose. 
L’identification se fait à partir de protéines ribosomales. Au LBCM,l’analyse MALDI-TOF se fait 
avec le spectromètre MALDI Biotyper ® Sirius de la marque Brüker. Le principe de la technique 
consiste en une ionisation, une séparation et une détection des analytes, le tout sous-vide à 
10-7 bar. L’identification de bactéries par MALDI-TOF se fait avec des colonies récentes et 
isolées. Le Standard de Test Bactérien (BTS), sert de calibrant pour l’analyse. Il contient de la 
myoglobine, de la RNAse A et un extrait d’Escherichia coli DH5α présentant un profil protéique 
spécifique ainsi que de deux protéines de poids moléculaire plus élevé. . La gamme de masse 
ainsi couverte va de 3,6 à 17 kDa (“Instruction for use Brucker Bacterial Test Standard,” 2012). 
Pour chaque bactérie à identifier un spectre est donc obtenu. Le spectre est comparé avec 
ceux de la base de données du MALDI dans le but de trouver le spectre protéique le plus 
semblable. Le spectre protéique de la base de données étant associé à une bactérie 
formellement identifiée, il est ainsi possible d’identifier facilement la bactérie testée avec un 
score d’identification associé. 
Les résultats issus de l’analyse par le logiciel Biotyper ® sont exprimés avec un score en log 
score allant de 0 à 3 qui correspond à une similitude avec un spectre de la base de données. 
Le calcul de ce score tient compte de la concordance des pics de même rapport m/z et la 
corrélation d’intensité entre les pics similaires. Un score supérieur ou égal à 2 correspond à 
une bonne identification au niveau du genre et de l’espèce, un score inférieur est incertain : 
entre 1,99 et 1,70 le niveau de confiance du résultat est bas : le genre peut être bon mais pas 
forcément l’espèce et en dessous de 1,70 aucune identification fiable du micro-organisme 
n’est possible (Gravet and Gessier, 2013) 

https://www.bioinformatics.org/sms/rev_comp.html
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
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III Résultats et discussion 
III.1 Description de la collection bactérienne 

 
La décision de choisir une température de 12°C en première instance repose sur l’accès à une 
étude au laboratoire de Bodø. En France, au LBCM, les bactéries ont été remises en culture à 
18°C (cela peut expliquer la perte de certains isolats). 
La collection est composée de 48 isolats bactériens issus de 5 holothuries. Après les 
prélèvements, les animaux sont relâchés dans le milieu naturel (annexe 1). 
Une forte majorité (77%) des isolats bactériens provient de l’écouvillonnage de l’épiderme (fig.1). 

 

Figure 1: pourcentage représentant l'origine des isolats bactériens (cf: fluide coelomique; s: épiderme) chez l’holothurie a 
pieds oranges, Cucumaria frondosa. 

12 isolats bactériens sont issus du liquide coelomique et 36 de l’épiderme. Il est à ce stade de 
l’étude impossible d’estimer une concentration moyenne de la « concentration » en bactérie 
dans ces deux compartiments anatomiques en raison d’une part du trop faible 
échantillonnage animalier (n=5) et d’autre part en raison de l’hétérogénéité du résultat du 
dénombrement des cultures (fig. 2). Dans cette étude prélimaire sur le microbiote de C. 
frondosa, nous n’avons pas dissocié dans notre analyse les isolats provenant du liquide 
coelomique de ceux issus de l’épiderme. 
La nomenclature adoptée pour l’appellation des souches bactériennes est la suivante : 
« S= skin=épiderme », « cf=coelomic fluid=liquide ceolomique » : exemple ci-dessous 
et voir annexe 3 

numéro de l’animal 

 
 

Skin  
 

 
Cucumaria frondosa 

 
numéro du prélèvement de la bactérie sur la 
gelose 

sCf 5.4 
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La figure 2 correspond à un étalement de 100uL d’écouvillonage dilué au 1/10ème. Il s’agit de 
deux prélèvements issus d’animaux différents, force est de constater une hétérogénéité dans 
la « concentration » bactérienne initiale. 

 

 

Figure 2: Exemple de culture bactérienne sur milieu MA: 100uL d'un prélèvement de l'épiderme (1/10) . à gauche animal 
n°1, à droite animal n°4 

Afin d’établir la collection, des colonies de morphologies, de couleurs différentes sont 
prélevées puis étalées par quartile sur milieu gélosé(fig.3). 

 

Figure 3: exemple de culture de souches pures bactériennes sur milieu gélosé 
 

Les isolats bactériens sont conditionnés dans des cryotubes et conservés à -80°C. 



10  

24% 

5% 
5% 66% 

Alteromonadales 

Flavobacteriales 

Pseudomonadales 

Vibrionales 

III.2 Identification des souches bactériennes isolées 
 

Au total, 42 souches ont été identifiées sur les 48, soit 88%. Des souches n’ont pas pu être 
identifiées, parce qu’elles n’ont pas résistées aux remises en culture lors des repiquages 
successifs. Deux souches (n°27 et 46) sont toujours en cours d’analyse. 
La hiérarchisation taxonomique est rappelée en annexe 2. 
L’identification des souches a été réalisé par séquençage de l’ADNr 16S suivi d’une analyse via 
BLAST-NCBI. Préalablement à l’envoi des produits PCR par courrier postal à Ebersberg en 
Allemagne chez Genomics Eurofins, la présence et la taille des amplicons des ADNr16S sont 
vérifiés. Une taille de 1500 pb est attendue pour continuer l’analyse génomique (fig.4). 
Parallèlement à cette approche de génomique ciblée , des identifications par Malditof ont été 
faites. Toutefois la base de données de l’appareil du laboratoire étant en phase 
d’incrémentation, ce sont les résultats obtenus par l’outil BLAST qui seront la base des 
graphiques présentés dans ce rapport. 

 
Figure 4: exemple d'électrophorèse de contrôle de la taille des amplicons 

40 souches appartiennent à la classe des Gammaproteobacteria, on constate que cette 
classe taxonomique est largement dominante au sein du microbiote étudié, tandis que 2 
souches bactériennes appartiennent à celle des Flavobacteriia, groupe largement minoritaire. 
Au rang taxonomique de l’ordre, les Alteromonadales représentent 2/3 des souches (n= 28), 
suivies des Vibrionales qui représentent environ 1/4 des souches (n=10). L’ordre des 
Pseudomonadales et des Flavobacteriales assurent de manière équitable les 10 % restants 
(fig.4). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Figure 5: distribution des souches au niveau du rang taxonomique de l'ordre 



11  

L’identification au genre fait ressortir 12 genres : Alginatibacterium, Aliivibrio, Alteromonas, 
Moritella, Nonlabens, Photobacterium, Psychrobacter, Psychromonas, Shewanella, 
Thalassomonas, Thalassotalea et Vibrio (fig.5). Mais environ 25% sont à attribuer au genre 
Shewanella. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 6: Pourcentage des souches affiliées à un genre bactérien 
 

 
Pour finaliser l’affiliation taxonomique à l’espèce des souches bactériennes, l’ensemble des 
séquences d’ADNr16S a été comparé à celles engrangées dans une banque en ligne en ne 
ciblant que les souches types (NCBI-BLASTX- voir ci-dessous). 

 

Alteromonas Thalassomonas 
3% 2% 

Vibrio 
2% 

Alginatibacterium 
5% 

Shewanella 
26% Moritella 

5% 

Nonlabens 
5% 

Psychrobacter 
5% 

Photobacterium 
7% 

Psychromonas 
19% Thalassotalea 

7% 

Aliivibrio 
14% 
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L’histogramme ci-dessous rassemble les résultats obtenus concernant l’espèce (fig. 6). : au 
total, 20 espèces ont été recensés avec un taux d’identité supérieure à 98% confirmant ainsi 
la nature de la souche. 

 

Figure 7: Affiliation taxonomique au rang de l'espèce (référence avec des souches types) A gauche souche de référence type, 
à droite nombre de représentants dans la collection. Le rectangle en rose précise l’incertitude de l’affiliation au rang de 
l’espèce. 

Toutefois, 5 souches bactériennes ont présenté des % d’identité en de ça des 98%, aux 
alentours de 96% (fig. 6, carré rose). 
Cela pourrait signifier que nous sommes en présence de nouvelles espèces (tab. 1). 

 
Tableau 1: souches bactériennes de la collection présentant des % d'identité inférieur à 98% 

 
N° Souche Nom %identité Souche type le plus proche  

8 cfCf5.4 95,04 Vibrio ulleungensis strain 188UL20-2  

29 sCf3.3 96,66 Thalassomonas actiniarum strain A5K-106  

12 cfCf5.8 95,69 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12  

15 sCf1.3 95,89 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12  

33 sCf4.1 95,82 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12  

VIBRIO - ULLEUNGENSIS STRAIN 188UL20-2 
THALASSOTALEA - EURYTHERMA STRAIN ZA6A-12 
THALASSOMONAS - ACTINIARUM STRAIN A5K-106 

SHEWANELLA - PEALEANA STRAIN ATCC 700345 
SHEWANELLA - DONGHAENSIS STRAIN LT17 1 

SHEWANELLA - DONGHAENSIS STRAIN LT17 
PSYCHROMONAS - OSSIBALAENAE STRAIN JAMM 0738 

PSYCHROMONAS - MARINA STRAIN 4-22 
PSYCHROMONAS - MACROCEPHALI STRAIN JAMM 0415 

PSYCHROBACTER - SUBMARINUS STRAIN KMM 225 
PSYCHROBACTER - NAMHAENSIS STRAIN SW-242 
PHOTOBACTERIUM - FRIGIDIPHILUM STRAIN SL13 

NONLABENS - XYLANIDELENS STRAIN SW256 
MORITELLA - VISCOSA STRAIN NVI 88/478 

MORITELLA - MARINA ATCC 15381 
ALTEROMONAS - GENOVENSIS STRAIN LMG 24078 

ALIIVIBRIO - SIFIAE STRAIN H1-1 
ALIIVIBRIO - LOGEI STRAIN NCIMB 2252 
ALIIVIBRIO - LOGEI STRAIN ATCC 29985 

ALGINATIBACTERIUM - SEDIMINIS STRAIN ALS 81 

1 
3 

1 
2 

3 
5 

1 
1 

6 
1 
1 

3 
2 

1 
1 
1 
1 

4 
1 

2 

0 1 2 3 4 5 6 7 
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Ce sont 3 genres qui sont observés : Thalassomonas, Thalassotalea et Vibrio. Une seule souche 
provient du liquide coelomique, souche 8. 

 
Un dendrogramme a été élaboré à partir de l’analyse de spectrométrie de masse Maldi-Tof, 
et ce malgré le manque de souches type d’origine marine dans la base de données de 
l’appareil Brucker. La figure 8 nous précise la parenté des souches isolées et conforte ainsi 
l’analyse de génomique ciblée, méthode Sanger. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Figure 8: dendrogramme fourni par l'analyse des protéines ribosomales des souches de la collection bactérienne 

La souche 8 (cfCf5.4) de genre Vibrio mais dont l’espèce est indéterminée apparaît bien dans 
le cluster de la famille des Vibrionaceae (voir carré rose fig.8) avec les souches affiliées au 
genre Aliivibrio. 
Selon une approche similaire, les souches 12-15-33 respectivement (cfCf5.8, sCf1.3 & sCf4.1) 
de genre Thalassotalea mais dont l’espèce reste indéterminée (donc vraissemblablement 
nouvelle espèce) sont bien regroupées au sein d’un même cluster (voir carré vert fig.8). Par 
ailleurs, la souche 29 (sCf3.3) de genre Thalassomonas, espèce indéfinie, présente bien une 
parenté taxonmique avec celles présentées précedemment (voir carré vert fig.8) en étant 
affiliée à la famille des Colwelliaceae, incluant le genre thalassotalea. 
En ce qui concerne le cluster des 3 bactéries affiliées au genre Thalassotalea, il est intéressant 
de notifier que ces 3 souches proviennent d’animaux différents. 



14  

IV Conclusion 
Le projet dans ces objectifs initiaux comprenait deux parties : d’une part (i) tester l’innocuité 
de trois souches bactériennes du LBCM sur des juvéniles de saumon et d’autre part (ii) générer 
une collection d’isolats bactériens à partir de prélèvements biologiques du concombre de mer 
à pieds oranges, C. Frondosa. 

(i) En raison d’un réaménagement des locaux de la station aquacole de Bodø ou sont 
menées les expérimentations de zootechnie, la première partie du projet a donc 
été reconduite à une date ultérieure. 

(ii) En ce qui concerne la deuxième partie, la collection bactérienne est composée de 
44 souches, bactéries à Gram-. La détermination taxonomique au rang du genre 
oriente bien vers des bactéries marines halophiles caractéristiques de zones 
froides (la température moyenne du milieu environnemental est d’environ 5°C). 
Malgré un échantillonnage restreint en animaux (n=5), ce sont 12 genres 
bactériens qui ont été recensés et 20 espèces. 
Néanmoins, environ 10% des souches bactériennes de la collection n’a pu être 
affilié phylogénétiquement au rang de l’espèce (fig.9). 

 
Figure 9: identification des bactéries par espèce : la zone rouge correspond à un pourcentage d’identité d’environ 95% 

Ce constat peut s’expliquer par le fait qu’aucune étude n’a été réalisée sur la 
biodiversité du microbiote concombre de mer à pieds oranges, C. Frondosa. 

 
A faire : 
- Au LBCM : criblage antimicrobien de la collection contre des pathogènes aquacoles 
- A la Mørkvedbukta research station, tester l’innocuité des 3 souches* du LBCM sur 

des larves de poissons 
* : les souches ont été expédiées par l’Institut Pasteur et bien réceptionnées à Mørkvedbukta 
research station 

 
 
 

12% 

< 98% 

> 98% 

88% 
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SWOT du projet 
Forces : 
- Le projet était élaboré à partir d’une réelle demande économique qui s’inscrivait dans une 
logique de développement durable (l’interdiction de l’utilisation des composés antibiotiques 
au profit des probiotiques en Norvège). 
- Sur le plan scientifique, le projet s’appuyait sur des compétences acquises au LBCM au fil des 
années dans la thématique des probiotiques d’origine bactérienne 
- Sur la plan relationnel, un passif solide basé sur des relations humaines confortait la 
réalisation du projet (collaboration norvégienne). 
- Le projet dans son contenu était ambitieux (d’où son intérêt) voire trop copieux… 

Faiblesses : 
- Travailler sur du vivant n’est jamais aisé et notamment en raison des contraintes 
zootechniques. L’accès à du matériel d’élevage et à des alevins n’a pas été possible sur le 
temps imparti au projet (restructuration des locaux, déménagement …). Ainsi la partie du 
projet concernant l’innocuité de nos souches sur des larves de poisson n’a pu être réalisée. 
- Un aspect temporel non négligeable est « de se rendre disponible », quand caler les manips ? 
Malgré de nombreuses visioconférences et de manière consensuelle une période et une durée 
ont été déterminées à savoir un séjour de 6 jours à Bodø : trop court pour mener à terme des 
manips sur site ! (Vacances de printemps) : la solution un étudiante, Link 
- Nous avons tenté de recruter un Master II norvégien en complément de ce projet « Call for 
Projects 2024 - SEA-EU-search@9 », en vain. Les dispositifs pédagogiques du Master II 
diffèrent entre la Norvège et la France, en terme de durée et contenu. En Norvège, le master 
s’intitule « Master Thesis » dont le contenu va bien au-delà d’un stage français de Master II. 
- L’avancée du projet nécessite du présentiel. 

Opportunités 
La participation de ce projet a mis en exergue des points à améliorer, à oublier. 
- La connaissance de l’infrastructure locale permettra de mieux dimensionner un futur projet 
(exemple : impossibilité de faire des challenges infectieux) 
- A notre connaissance, la littérature scientifique ne fait pas état d’étude sur le microbiote 
bactérien du concombre de mer à pieds oranges, C. Frondosa. En revanche, bon nombres 
d’articles relatent de la biologie et de l’intérêt économique chez cette holothurie. 
- Ainsi, avec mon collègue K Korsnes, on se pose la question de la rédaction d’un projet sous 
format PHC (programme Aurora) 
- Une opportunité de rédaction d’articles : en raison de l’isolement de souches bactériennes 
dont l’espèce est indéterminée. Nous allons rédiger un voire deux articles dans IJSEM pour 
une déclaration de nouvelles espèces bactériennes (2 à minima : Thalassomonas sp & 
Thalassotalea sp). 

- K Korsnes et V. Verhac-Trichet se proposent de participer aux " International Days" qui auront 
lieu les 2,3 et 4 Avril 2025 à l'IUT de Quimper. https://nouveau.univ-brest.fr/iut- 
quimper/fr/page/international-days. 

 
Menaces 

https://nouveau.univ-brest.fr/iut-quimper/fr/page/international-days
https://nouveau.univ-brest.fr/iut-quimper/fr/page/international-days
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Annexe 1 
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Annexe 2 
 

Concombre de mer à pieds oranges, Cucumaria frondosa, dont les tentacules de forme 
dendritique sont visibles 

 

Collecte du liquide cœlomique (CF-Coelomic fluid) par la face dorsale à l’aide d’une seringue 
 

 
Annexe 3 

 
hiérarchisation taxonomique 
Phylum Classe ordre famille genre espèce 
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Annexe 4 
Liste des souches bactériennes 

 
Souche Nom Amplicon pb % identity BLAST genre BLAST espèce % identité 

41 sCf5.5 1300 99,15 Alginatibacterium sediminis strain ALS 81 > 98% 

6 cfCf5.2 1443 99,65 Alginatibacterium sediminis strain ALS 81 > 98% 

19 sCf1.7 1440 99,57 Aliivibrio logei strain NCIMB 2252 > 98% 

37 sCf5.1 1436 98,67 Aliivibrio logei strain ATCC 29985 > 98% 

24 sCf1.12 1440 99,43 Aliivibrio logei strain NCIMB 2252 > 98% 

18 sCf1.6 1443 99,57 Aliivibrio logei strain NCIMB 2252 > 98% 

23 sCf1.11 1433 99,57 Aliivibrio logei strain NCIMB 2252 > 98% 

5 cfCf5.1 1437 99,43 Aliivibrio sifiae strain H1-1 > 98% 

20 sCf1.8 1427 99,51 Alteromonas genovensis strain LMG 24078 > 98% 

9 cfCf5.5 1442 99,65 Moritella marina ATCC 15381 > 98% 

7 cfCf5.7 1431 98,95 Moritella viscosa strain NVI 88/478 > 98% 

30 sCf3.4 1413 99,29 Nonlabens xylanidelens strain SW256 > 98% 

31 sCf3.5 1422 99,29 Nonlabens xylanidelens strain SW256 > 98% 

13 sCf1.1 1431 99,23 Photobacterium frigidiphilum strain SL13 > 98% 

42 sCf5.6 1431 99,3 Photobacterium frigidiphilum strain SL13 > 98% 

43 sCf5.7 1436 99,3 Photobacterium frigidiphilum strain SL13 > 98% 

4 cfCf4.2 1437 99,16 Psychrobacter namhaensis strain SW-242 > 98% 

3 cfCf4.1 1404 99,56 Psychrobacter submarinus strain KMM 225 > 98% 

21 sCf1.9 1253 98,88 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

28 sCf3.2 1162 98,71 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

34 sCf4.2 1183 98,73 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

35 sCf4.3 1170 98,73 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

32 sCf3.6 1148 98,69 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

38 sCf5.2 1178 98,73 Psychromonas macrocephali strain JAMM 0415 > 98% 

1 cfCf3.1 1441 98,46 Psychromonas marina strain 4-22 > 98% 

16 sCf1.4 1444 98,34 Psychromonas ossibalaenae strain JAMM 0738 > 98% 

25 sCf2.1 1437 98,54 Shewanella donghaensis strain LT17 1 > 98% 

17 sCf1.5 1433 98,40 Shewanella donghaensis strain LT17 1 > 98% 

22 sCf1.10 1009 98,40 Shewanella donghaensis strain LT17 1 > 98% 

10 cfCf5.6 1435 98,75 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

39 sCf5.3 1432 98,46 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

44 sCf5.8 1184 98,4 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

40 sCf5.4 1431 98,46 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

45 sCf5.9 1432 98,4 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

47 sCf5.11 1433 98,5 Shewanella donghaensis strain LT17 > 98% 

26 sCf2.2 1427 98,31 Shewanella pealeana strain ATCC 700345 > 98% 

36 sCf4.4 1431 98,46 Shewanella pealeana strain ATCC 700345 > 98% 
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29 sCf3.3 1142 96,66 Thalassomonas actiniarum strain A5K-106 < 98% 

33 sCf4.1 1436 95,69 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12 < 98% 

12 cfCf5.8 1440 95,89 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12 < 98% 

15 sCf1.3 1145 95,82 Thalassotalea eurytherma strain Za6a-12 < 98% 

8 cfCf5.4 1453 95,04 Vibrio ulleungensis strain 188UL20-2 < 98% 

27 scF3.1 60 ? ?   

46 scf5.10 210 ? Psychromonas ??   
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