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Résumé : Alors que les écosystèmes sont
principalement étudiés par des observations
macroscopiques, les réseaux métaboliques
offrent un moyen de modéliser le phénotype
métabolique du système biologique sur la
base de sa description génétique. Cependant,
ces réseaux sont rarement utilisés à l’échelle
des écosystèmes. Une des raisons réside
dans la complexité de la manipulation nu-
mérique des abstractions métaboliques. Cette
thèse surmonte cette lacune en utilisant des
réseaux métaboliques associés à différentes
stratégies d’optimisation pour modéliser les
écosystèmes microbiens. Nous avons ainsi
montré comment on pouvait modéliser l’éco-
système microbien d’une masse d’eau à tra-
vers l’hypothèse du méta-organisme et de son

réseau métabolique, mettant en évidence le
lien entre les bactéries hétérotrophes et l’ac-
tivité photosynthétique. Ensuite, nous avons
adapté le concept de niche écologique au for-
malisme métabolique, donnant lieu à l’abs-
traction de la niche métabolique. Cette nou-
velle abstraction intègre les données omiques
dans un contexte plus global : l’étude du phé-
notype métabolique d’un organisme et son im-
pact sur et de son environnement. Enfin, nous
avons utilisé la niche métabolique pour modé-
liser des organismes bien connus et simuler
leur taux de croissance dans le contexte de
modèles biogéochimiques océaniques, iden-
tifiant notamment des stratégies d’acclimata-
tion dédiées.

Title: Functional omic for modeling and understanding ecosystems in the context of marine
microbiology

Keywords: Metabolic network, Microorganism, Genome-Scale Model, Earth System Model,

Ecology

Abstract: While ecosystems have been
mainly studied through macroscopic pheno-
typical observations, metabolic networks of-
fer a way to model the system’s phenotype
based on its genetic description. However,
metabolic networks are rarely used at the
ecosystem scale. One of the reasons lies
in the complexity of numerically manipulat-
ing metabolic abstractions. This thesis over-
comes this shortcoming by using metabolic
networks associated with different optimiza-
tion strategies to study and model microbial
ecosystems. We showed how one could study
its phenotype by modeling the water mass’s
microbial ecosystem through one supra or-

ganism and its metabolic network. In particu-
lar, we could emphasize the link between het-
erotrophic bacteria and photosynthetic activ-
ity. Then, we adapted the seminal ecological
niche concept to the metabolic computational
framework resulting in the metabolic niche ab-
straction. This new abstraction integrates omic
data into a more global context: the study of
the metabolic phenotype of an organism and
its impact on and of its environment. Finally,
we used the metabolic niche to model well-
known organisms and simulate their growth
rate in the context of ocean biogeochemical
models, identifying acclimation strategies.


