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Résumé Les biotopes continentaux antarctiques sont dominés par les microorganismes. Les cyanobactéries produisent des tapis microbiens benthiques remarquables dans les lacs, des régions côtières jusqu’aux montagnes (jusque 84°S). Cependant, on connait peu de choses concernant la biodiversité des cyanobactéries en Antarctique, par comparaison avec d’autres régions du monde. 

Le projet BelSPO AMBIO (www.ambio.ulg.ac.be) a pour buts d’étudier (i) si les communautés microbiennes sont structurées par les mêmes facteurs que ceux qui sont responsables des communautés de macroorganismes, et (ii) si l’endémisme existe pour  les microorganismes (bactéries, algues, cyanobactéries).

Nous avons analysé la biodiversité des cyanobactéries dans 59 échantillons provenant d’habitats aquatiques des trois régions biogéographiques (Antarctique continental, maritime et le Sub-Antarctique) et déterminé les données de base nécessaires pour comprendre la contribution des divers processus qui sont responsables des patrons de distribution.

Nous utilisons des amorces spécifiques pour les cyanobactéries pour amplifier une région du gène codant pour l’ARNr 16S. L’empreinte génétique des communautés des échantillons environnementaux est observée par Electrophorèse dans un Gel avec Gradient Dénaturant (DGGE). Les bandes obtenues sont séquencées et les séquences qui partagent plus de 98.5% de similitude sont groupées dans des Unités Taxonomiques Opérationnelles (OTU). La distribution géographique des OTUs est déterminée par comparaison avec la distribution des séquences présentes dans les bases de données publiques.
Trente-neuf OTUs sont observés dans les 59 échantillons. La majorité (65 %) apparait cosmopolite (séquences trouvées hors de l’Antarctique). Cependant, on observe aussi 6 OTUs endémiques, dont certains sont nouveaux et d’autres semblent être uniquement présents en Antarctic de l’Est. De plus, 35% des OTU sont limités à la ‘biosphère froide’, c.a.d les habitats polaires et alpins.

Cette étude indique qu’une structure géographique des taxons cyanobactériens à l’échelle globale semble exister, même si la DGGE ne révèle que les membres dominants des communautés microbiennes. Des méthodes à haut débit seraient intéressantes pour révéler les taxons plus rares et des marqueurs moléculaires plus variables que l’ARNr 16S seraient utiles pour augmenter le niveau de résolution taxonomique de l’étude. En ce qui concerne les ïles Sub-Antarctiques, les seuls échantillons obtenus provenaient de l’île Macquarie, mais une meilleure représentation de ces îles dans la gamme d’échantillons utilisés serait souhaitable.
Introduction
The Antarctic continental biotopes are dominated by microbial organisms. Cyanobacteria produce conspicuous benthic microbial mats in lakes, from the coastal regions to the mountains inland (till 84°S) (Vincent, 2000). However, little is known about Antarctic cyanobacterial biodiversity in comparison with other regions of the world.

The BelSPO project AMBIO (www.ambio.ulg.ac.be) aims to study whether (i) microbial communities are structured by the same factors as those shaping communities of macroorganisms, and (ii) endemism among microbes (bacteria, algae, cyanobacteria) does exist.
Observations et résultats 
We have analyzed the cyanobacterial biodiversity in 59 samples coming from aquatic habitats from the three biogeographical regions (Continental, Maritime Antarctica and the Sub-Antarctic) and determined the ‘baseline’ data needed to understand the contribution of various processes that are responsible for the distribution patterns.

We use cyanobacterial specific primers to amplify a region of the 16S rRNA gene (Taton et al. 2006). The genetic fingerprint of the communities in the environmental samples is observed by Denaturating Gradient Gel Electrophoresis (DGGE) as described by Fernandez-Carazo et al. (2011). The obtained bands are sequenced and those sequences that share more than 98.5% of similarity are grouped into Operational Taxonomic Units (OTU). The geographical distribution of the OTUs is examined by comparison with the distribution of sequences present in public databases.

Thirty-nine OTUs were observed in 59 samples. The majority (65 %) appears cosmopolitan (found outside Antarctica). However, we also observe 6 endemic OTUs, some are new and others seem restricted to East Antarctica. Furthermore, 35 % of the OTUs are restricted to the “cold biosphere” i.e. polar and alpine habitats. 
Discussion et conclusion

This study indicates that a geographical structure of cyanobacterial taxa on a global scale seems to exist, even if the DGGE method merely reveals the dominant community members. High-throughput methods would be interesting to detect more rare taxa, and more variable molecular markers than 16S rRNA should be used for a finer taxonomic resolution of the study. In relation to the Sub-Antarctic geographic province, only samples from Macquarie Island could be obtained, but a better representation of these interesting islands in the sample set should improve the study.
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