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Ke-s nématodes entomopathogenes (NEPs) des genres Heterorhabditis et Steinernema sont des pathogénes d'insectes des sols et sont commercialisés comme %
insecticides pour lutter contre certains ravageurs de culture. Les nématodes sont associés a des bactéries des genres Xenorhabdus et Photorhabdus, formant une
symbiose trés spécifique. Le cycle biologique des NEPs se décompose en 2 phases :

— une phase libre, dans les sols :  les stades larvaires libres du nématode (L3 ou 1Js) transportent leurs bactéries symbiotiques dans le tube digestif. Deux études (1, 2)
ont également révélé la présence dans les IJs de bactéries appartenant a des genres tres variés.

— une phase parasitaire, dans l'insecte : aprés pénétration dans l'insecte, les nématodes libérent leurs bactéries dans I'hémolymphe de l'insecte. Les bactéries se
multiplient et sécretent des toxines qui inhibent le systéme immunitaire de I'insecte, et provoguent la mort de I'insecte en 48h. Les nématodes se nourrissent du cadavre de
l'insecte et des bactéries, ils se reproduisent pendant 2-3 générations. Lorsque les ressources du cadavre d'insecte sont épuisées, les nématodes ressortent de la larve
avec quelques bactéries dans leur tube digestif, et regagnent le sol a la recherche de nouveaux hétes insectes.

Libération des  Immunodépression, flore bactérienne dans

symbiontes dans scépticémie e
\ le cadavre (origine =

Les symbiontes associés aux IJs sont des entérobactérie s I'hémolymphe
r intestin, sol, NEP?) ™\

(Steinernema carpocapsae)

Un stade infestant de nématode Xenorhabdus  Photorhabdus pénétration des 1Js

dans l'insecte

S
A &
L RN T e

"

bactéries symbiotiques

g

Mort de l'insecte en 48h par
toxémie et septicémie

SteineremaHeterorhabditis

source : V. emilianoff

D’autres bacteries non symbiotiques sont

localisées entre les 2 cuticules des 1Js 1Js & la recherche

d'insectes
: Transmission maternelle
) des symbiontes
bactéries Sortie des L3 aprés épuisement
intercuticulaires des ressources nutritives
source : S. Pages
Obijectifs : Si le role joué par les symbiontes lors du processus infectieux est bien documenté, peu de choses sont connues sur I'écosystéme bactérien
associé aux nématodes et sur son role éventuel dans le cycle biologique des NEPs. Dans un premier temps , I'analyse de la distribution des génes du génome
accessoire des symbiontes (une dizaine de génomes e  ntiers sont séquencés) permettra de déterminer I'im portance des flux de génes (transferts horizontaux)
qui peuvent avoir lieu au sein de la niche écologiq  ue insecte et nématode. Dans un 2 éme temps, nous nous intéresserons a la caractérisation fine du
microbiome bactérien associé aux nématodes.
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transferts (insecte, nématode?). Pour répondre a cette question, nous allons ADNF ). Par la suite, nous partagent de nombreux génes avec Xenorhabdus.
kcaractenser la flore bactérienne associée aux NEPs. / ¢ciblerons le géne rpoB. j
Conclusions & Perspectives: Ces résultats préliminaires confirment la présence d’une flore microbienne diverse associée aux NEPs, avec quel  ques groupes

bactériens retrouvés plus fréquement, comme par exempl e Ochrobactrum spp ou Pseudomonas spp. A moyen terme, il s'agira de développer des approches de
séquencage a haut débit pour identifier en profondeu r ce microbiome. A plus long terme, ce projet perme ttra de caractériser le pathobiome des nématodes
entomopathogénes et le r6le de I'holobionte (macroorg anisme et son cortege de microorganismes) dans le pr  ocessus infectieux des NEPs.

References :
(1) Gouge DH & Snyder JL (2006). Temporal assosiatif entomopathogenic nematodes (Rhabditida: Stegneatidae and Heterorhabditidae) and bacteriavértebrate

Pathology 91: 147-157

CSZ) Babic I, Fischer-Le Saux M, Giraud E, Boemare BO@). Occurrence of natural dixenic associations betvthe symbiont Photorhabdus luminescens and bactaiad to
chrobactrum spp. in tropical entomopathogenic Heleainditis spp. (Nematoda, Rhabditida). Microbiolog$709-

SCIENCE & IMPACT



