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Caractérisation fonctionnelle des communautés de micro-
organismes associés aux miels

Laboratoires d’accueil : UMR GenPhySE & UMR MIAT, INRAE Toulouse

Equipes : Equipe BeeGEES & Genotoul-Bioinfo

Supervision : Philippe Bordron (MIAT, philippe.bordron@inrae.fr),  Claire  Hoede (MIAT,
claire.hoede@inrae.fr),  Julie  Birgel  (GenPhySE,  julie.birgel@inrae.fr)  &  Thibault  Leroy
(GenPhySE, thibault.leroy@inrae.fr)

Contexte scientifique

L’UMR GenPhySE est un leader reconnu de la génomique des abeilles à miel, ayant contribué
au  reséquençage  de  près  de  3000  individus  [1-2],  ainsi  qu’à  l’obtention  de  génomes  de
référence  de  haute  qualité  [3].  Depuis  plus  de 2 ans,  le  laboratoire  s’intéresse  aussi  à  la
caractérisation  métagénomique  d’échantillons,  en  particulier  de  miels,  et  aux  possibilités
offertes  pour  la  description  du  microbiote  des  abeilles,  le  suivi  sanitaire  des  colonies
d’abeilles ou à la lutte contre les fraudes aux origines et à l’authenticité des miels [4]. Dans le
cadre de la thèse de Julie Birgel, l’UMR GenPhySE collabore déjà étroitement avec Claire
Hoede afin d’effectuer une caractérisation taxonomique fine des micro-organismes présents
dans  les  échantillons.  L’objectif  ici  sera  d’étendre  l’ambition  de  ces  recherches  à  la
caractérisation fonctionnelle de ces communautés.

Objectifs du stage 

À  partir  de  données  de  métagénomiques,  nous  souhaitons  caractériser  les  fonctions
métaboliques  de  plusieurs  communautés  de  microorganismes  présents  dans  une  diversité
d’échantillons de miel du monde entier en modélisant leur réseau métabolique.

Un réseau métabolique consiste en l’ensemble des réactions biochimiques qui ont lieu dans un
système biologique,  traditionnellement  une cellule  ou un organisme.  Il  peut  être  obtenu à
partir des gènes présents dans le système biologique et en utilisant la relation « une réaction
est catalysée par des enzymes qui sont des produits de gènes » pour identifier les réactions le



composant. C’est le principe de reconstruction de réseaux métaboliques. Il existe plusieurs
manières pour les reconstruire à partir des données de métagénomique [5].

L’étudiant.e s’appuiera sur la diversité des gènes prédits dans le catalogue de métagenome-
assembled genomes (MAGs*) comprenant plusieurs dizaines de milliers de gènes. Il ou elle
testera les méthodes de reconstruction de réseaux métaboliques d’abord à la résolution de
l’échantillon  (i.e.  pour  chaque  échantillon,  un  réseau  métabolique  global  à  partir  de
l’ensemble  des  gènes  présents  dans  l’échantillon),  puis  à  la  résolution  d’un  niveau
taxonomique choisi ou des MAGs (c-à-d pour chaque échantillon, un réseau métabolique par
MAG à partir des gènes présents dans ce MAG).

Les échantillons de microbiotes du miel seront ensuite comparés entre eux en tenant compte
des aspects fonctionnels encodés dans leurs réseaux métaboliques reconstruits.

*Un  génome  assemblé  par  métagénome  (MAG)  est  un  génome  microbien  au  niveau  de
l'espèce construit à partir de données métagénomiques.

Compétences recherchées et/ou Environnement & programmes principaux : 

Environnement de programmation: python, R, Linux & utilisation de cluster HPC

Environnement scientifique : intérêt pour la génétique animale, la génomique, l’écologie des
abeilles ou l’apiculture, curiosité scientifique

Période de stage et indemnité :

Le stage  sera  idéalement  entre  janvier  et  juin  2026,  avec  possibilité  d’ajustement  sur  la
période mars à septembre suivant la disponibilité de l’étudiant·e. Une gratification de stage
contractuelle est associée (INRAE: 4,35€/heure, soit ~600€/mois).

Modalités de candidature : 

Merci  de  faire  parvenir  un  CV  et  une  lettre  de  motivation  à  Thibault  Leroy
(thibault.leroy@inrae.fr) et Philippe Bordron (philippe.bordron@inrae.fr)
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