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Les intervenants 
 
 

Romain Troublé est en charge de la direction opérationnelle de Tara Expéditions depuis 
2004 et est aujourd’hui secrétaire général du Fonds de dotation Tara qu'il dirige avec 
Etienne Bourgois. Il a reçu une double formation avec un DEA en biologie moléculaire et 
un Master à HEC-Telecom Paris. Il a également été régatier professionnel au plus haut 
niveau avec, notamment, deux participations à la Coupe de l’America pour les défis 
français en 2000 et 2003 à Auckland. De 2003 à 2006, il a travaillé pour la société 
Cerpolex, avec Bernard Buigues, spécialisé en logistique polaire en Arctique, Antarctique 
et en Sibérie pour des expéditions sportives ou scientifiques. 
Contact : romain@taraexpeditions.org 

 
 
 

Eric Karsenti est directeur de recherche au CNRS détaché à l'EMBL et directeur de Tara 
Oceans. Après une thèse à l’Institut Pasteur et un post-doc de trois ans à San Francisco 
(UCSF), il a pris la direction d’un groupe au Laboratoire européen de biologie moléculaire 
(EMBL) à Heidelberg. L’aventure Tara Oceans lui a permis de changer d’échelle - de la 
recherche sur l’organisation des cellules à l’étude de la vie océanique - et de s’intéresser 
au rôle clef de la vie microscopique des océans. 
Contact : karsenti@embl.de 

 
 
 

Chris Bowler est directeur de recherche CNRS à l’Institut de biologie de l’École normale 
supérieure (IBENS, CNRS/ENS/Inserm). Il y dirige depuis 2010 la section d’Écologie et 
biologie de l’évolution. Depuis 2009, il est l’un des coordinateurs scientifiques de Tara 
Oceans et l’un des directeurs scientifiques de Tara Oceans Polar Circle. Chris Bowler est 
un expert de la biologie des plantes et des algues. Il a décortiqué les génomes des 
diatomées, un des constituants majeurs du plancton, qui jouent un rôle primordial dans 
les écosystèmes marins. Dans le cadre de l’expédition Tara Oceans, Chris Bowler s’est 
intéressé à la répartition et au rôle des diatomées dans les océans pour mieux 
comprendre les réactions de ces organismes unicellulaires photosynthétiques face aux 
changements climatiques. 
Contact : cbowler@biologie.ens.fr - 01 44 32 35 25 

 
 
 

Patrick Wincker est directeur du Genoscope – Centre national de séquençage, à l’Institut 
de génomique du CEA. Depuis 2009, il est l’un des coordinateurs scientifiques de Tara 
Oceans. Il dirige les activités de la plateforme nationale de séquençage de l’ADN, incluant 
la détermination et le traitement informatique de très grandes quantités de données, 
ainsi que la veille et le développement technologique dans ce domaine. Ses travaux de 
recherche portent sur la génomique comparative des eucaryotes, en particulier des 
plantes et des organismes unicellulaires. Dans le cadre de l’expédition Tara Oceans, il a 
coordonné l’ensemble des activités de séquençage des communautés planctoniques. Il 
s’intéresse dans ce cadre à l’évolution du contenu en gènes des espèces du plancton, en 
particulier à l’apparition de la nouveauté génique. 
Contact : pwincker@genoscope.cns.fr - 01 60 87 25 66 
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Colomban de Vargas est directeur de recherche CNRS au laboratoire Adaptation et 
Diversité en milieu marin (CNRS/UPMC) basé à la station biologique de Roscoff. Il y dirige 
l’équipe EPEP - Evolution des protistes et des écosystèmes pélagiques. Ses travaux de 
recherche portent sur la diversité de la vie planctonique, son évolution et son impact sur 
le système Terre et il a coordonné plusieurs programmes de recherche sur l’écologie et la 
paléoécologie du plancton marin. Depuis 2008 il coordonne les volets « biodiversité » et 
« protistes » de Tara Oceans, et explore les réseaux d’interactions et la dynamique des 
écosystèmes planctoniques modernes. Il coordonnera également jusqu’en 2020 le 
programme OCEANOMICS dont l’objectif est de produire, d’analyser et de transférer à la 
société les bases de données écologiques, morphologiques et génétiques collectées au 
cours de Tara Oceans. 
Contact : vargas@sb-roscoff.fr / c2vargas@gmail.com - 02 98 29 25 28 

 
 
 
 
 

Samuel Chaffron est chercheur dans le groupe du Prof. Jeroen Raes à l’Université KUL de 
Louvain et à l’Institut de recherche belge VIB depuis 2012. Après des études en 
microbiologie, biologie moléculaire et bio-informatique, il effectue un doctorat en 
biologie des systèmes environnementaux à l’université de Zurich, où il conduit la première 
étude globale de coexistence entre bactéries échantillonnées à l’échelle de la planète. Ses 
travaux de recherche se concentrent notamment sur la structure et les fonctions du 
microbiome marin ainsi que sur l’influence du microbiome intestinal sur la santé. 
Contact : samuel.chaffron@vib-kuleuven.be - 0032 163 725 41 
 
 

 
 
 

Daniele Iudicone est chercheur dans le département Écologie marine intégrative 
(Integrative Marine Ecology Department) de la Station zoologique Anton Dohrn (Stazione 
Zoologica Anton Dohrn - Napoli). Il a obtenu son doctorat en océanographie physique à 
l’Institut universitaire européen de la mer. Il conduit des études sur le rôle du forçage 
physique (mélange et circulation) sur la dynamique des écosystèmes marins et sur les 
cycles biogéochimiques à l’échelle globale. Dans le cadre de l'expédition Tara Oceans, il a 
coordonné l'océanographie opérationnelle et mené une série d'études pluridisciplinaires. 
Contact : iudicone@szn.it - 0039 081 58 33 23 
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Les autres chercheurs et membres de Tara Oceans présents 
 
 
 
Stefanie Kandels-Lewis - Coordinatrice du projet Tara Oceans (EMBL) 
kandels@embl.de - +49 6221 387 323 
 
 
Gipsi Lima-Mendez - Chercheuse au VIB  
1er auteur de l’article « Determinants of community structure in the global plankton interactome » 
gipsi.limamendez@vib-kuleuven.be - 00321 637 2222 
 
 
Shinichi Sunagawa - Chercheur à l’EMBL 
1er auteur de l’article « Structure and function of the global ocean microbiome » 
sunagawa@embl.de - +49 6221 387 84 56 
 
 
Petra Ten Hoopen – Gestionnaire des bases de données scientifiques à l’EMBL-EBI 
petra@ebi.ac.uk - + 44 (0) 1223 492 565 
 
 
Emilie Villar - Chercheuse au laboratoire Information génomique et structurale (CNRS/AMU) 
1er auteur de l’article « Environmental characteristics of Agulhas rings affect inter-ocean plankton transport » 
emilie.villar@igs.cnrs-mrs.fr 
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Eukaryotic plankton diversity in the sunlit ocean 
C. de Vargas, S. Audic, N. Henry et al., Science, 22 mai 2015 
 
La découverte de plus de 100 000 types de protistes dans le plancton mondial enrichit notre compréhension 
des écosystèmes marins 
 
Après trois ans de navigation et d’étude des zones baignées de lumière des océans planétaires, les chercheurs du 
consortium Tara Oceans dévoilent une diversité insoupçonnée chez les organismes unicellulaires eucaryotes aussi 
appelés protistes. Le séquençage de près d’un milliard de codes-barres génétiques a montré que les protistes sont 
largement plus diversifiés que les bactéries ou les animaux, et que la plupart d’entre eux appartiennent à des 
groupes peu connus de parasites, de symbiontes, et de prédateurs en tout genre. Ces résultats changent 
radicalement notre vision de la diversité biologique et fonctionnelle du plancton mondial, écosystème-clef pour le 
fonctionnement de notre biosphère. 
 
Le plancton océanique représente le plus grand écosystème planétaire, qui a généré l’oxygène de l’atmosphère 
bien avant l’apparition des plantes terrestres, qui aujourd’hui encore produit autant d’oxygène que l’ensemble 
des forêts, et participe aux grands cycles biogéochimiques et donc à l’équilibre climatique. Dans cette étude, les 
chercheurs ont déchiffré et analysé près d’1 milliard de séquences d’ADN ribosomique, issues de 334 sites 
d’échantillonnage, qui correspondent à des marqueurs de la biodiversité des eucaryotes1, des plus petits 
organismes unicellulaires (<1 micron) aux animaux planctoniques des quelques millimètres.  
 
La grande quantité de code-barres génétiques générés a tout d’abord permis de caractériser la quasi-totalité des 
espèces eucaryotes du plancton de la zone photique2, approchant la saturation de la biodiversité3 à la fois globale, 
et localement dans chacune des 334 communautés analysées. Les chercheurs ont ainsi mis en évidence autour de 
150,000 types génétiques4 de plancton eucaryote,  ce qui représente une diversité insoupçonnée par rapport aux 
environ 11,000 espèces décrites jusqu'à présent. La grande majorité des types génétiques répertoriés n’a pas de 
référent proche dans les bases de données génétiques actuelles, démontrant que ces organismes sont pour la 
plupart non-répertoriés et incultivables. Un tiers de la diversité génétique n’a même pu être associé à aucunes 
des grandes lignées  eucaryotiques reconnues aujourd’hui. 
 
Parmi les types génétiques pouvant être classés dans l’arbre de la vie eucaryote, la plupart correspondent à des 
organismes unicellulaires ou protistes, avec une diversité phénoménale de parasites, d’espèces symbiotiques, et 
de prédateurs en tout genre. Les organismes photosynthétiques, qui transforment l’énergie solaire en matière 
vivante, sont, quant à eux, bien moins diversifiés, plus petits, et représenteraient une biomasse largement plus 
faible. Les groupes les plus diversifiés et abondants correspondent à des lignées d’organismes qui sont en 
interaction (du parasitisme au mutualisme) et forment ensemble des super-organismes et des écosystèmes 
complexes basés sur les multiples relations entre espèces plutôt que sur la compétition pour les ressources et 
l’espace.  
 
Maintenant que la base biologique et écologique du plancton photique marin est établie, il va falloir comprendre 
comment ce grand corps planctonique, qui déploie la totalité des lignées de l’arbre de la vie dans chaque litre 
d’eau de mer à l’échelle planétaire, se réorganise en fonction des paramètres physiques et chimiques de l’eau, et 
s’acclimate et s’adapte aux changements climatiques. Les réponses à ces questions sont essentielles pour prédire 
les transformations à venir de la productivité des océans, et les effets des changements du plancton sur les grands 
équilibres biogéoclimatiques de notre biosphère. 

                                                      
1
 L’ensemble des organismes, uni- ou multicellulaires, dont le matériel génétique est compris dans un noyau (contrairement aux bactéries 

et archées). 
2
 La couche océanique baignée de lumière, entre la surface et quelques dizaines de mètres de profondeur, au maximum ±200m au centre 

des grands bassins océaniques. 
3
 C’est à dire que nous trouvons de moins en moins de codes-barres nouveaux car ils ont déjà été séquencés précédemment. 

4
 Chacun de ces types génétiques peut contenir plusieurs espèces biologiques. Le nombre d’espèces eucaryotes planctoniques pourrait 

donc bien dépasser le million. 



                                           
 

 
 
Structure and function of the global ocean microbiome 
S. Sunagawa, L.P. Coelho, S. Chaffron, et al., Science, 22 mai 2015. 
 
Structure et fonction du microbiome océanique 
 
Les virus et les microorganismes (<3 micromètres) dominent numériquement les écosystèmes planctoniques 
marin avec 10 à 100 milliards de cellules dans chaque millilitre d’eau de mer. Leur rôle majeur dans les grands 
processus biogéochimiques est bien connu et il est donc important de cataloguer leur diversité biologique et 
fonctionnelle et comprendre comment ils sont affectés par leur environnement. Dans ces travaux, ces questions 
ont été abordées pour la première fois à l’échelle planétaire grâce à la métagénomique, c’est-à-dire au 
séquençage massif du matériel génétique issu de communautés entières de microorganismes. Les communautés 
de microorganismes de taille variées et vivant à différentes profondeurs ont été prélevés dans l’ensemble des 
océans planétaires et des relevés de plusieurs paramètres physicochimiques de leur environnement ont été 
effectués en parallèle. 
 
La quantité d’ADN séquencé correspond à environ deux millions de génomes bactériens, ou à peu près deux mille 
génomes humains. Le catalogue de gènes issu de ces travaux comprend 40 millions de gènes de virus, de 
procaryotes et de pico-eucaryotes marins, nouveau pour la plupart (>80%). Il permet de cartographier la diversité 
fonctionnelle de ces microorganismes océaniques et constitue une ressource fondamentale pour de nombreuses 
études scientifiques à venir. 
 
Une première analyse a par exemple permis de dégager quels sont les paramètres environnementaux qui 
influencent la formation des communautés microbiennes dans la zone baignée de lumière des océans et 
d’identifier la température comme un des facteurs les plus importants. Ces résultats impliquent que le 
réchauffement climatique pourrait avoir un fort impact sur ces communautés microbiennes, invisibles à l’œil nu, 
dont l’activité photosynthétique est à la base des chaines alimentaires marines. 
 
Par ailleurs, une comparaison entre les familles de gènes qui sont au cœur du fonctionnement des communautés 
microbiennes océaniques et celles présentes dans le système digestif humain a montré que plus de la moitié sont 
partagées, indiquant des principes communs de la vie microbienne dans ces deux écosystèmes très distincts. 
 
Ce nouveau catalogue de gènes microbiens marins planétaires représente un outil indispensable pour mieux 
comprendre la biodiversité des microbes du plancton et de leurs fonctions, et ce plus particulièrement dans le 
contexte du changement climatique. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


