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Résumé : 

 
L’huître creuse Crassostrea gigas est l’espèce de bivalve la plus cultivée dans le monde et est confrontée à 
des maladies infectieuses impliquant des bactéries du genre Vibrio. Parmi ces Vibrio, l’espèce V. 
aestuarianus est associée à des mortalités d’huîtres creuses adultes en Europe depuis 2001. En 2012, des 
mortalités de coques adultes Cerastoderma edule associées à cette espèce ont également été rapportées. Au 
cours de cette thèse, nous avons cherché à préciser (1) la structure des populations de V. aestuarianus et 
leurs déterminants génomiques ; (2) les évènements évolutifs ayant participé à l’émergence et l’évolution 

des sous-espèces, et (3) les habitats, cycles et espèces sensibles à V. aestuarianus. Nous avons montré que 
les souches de V. aestuarianus pathogènes se répartissent dans deux sous-espèces aux histoires évolutives 
différentes. D’une part, V. aestuarianus francensis regroupe les souches pathogènes d’huîtres. Elles 
appartiennent à deux lignées distinctes qui se sont propagées à l’échelle de l’Europe depuis au moins 20 
ans. Cette sous-espèce se caractérise par une faible diversité génétique et un mode de vie de spécialiste, 
avec un habitat restreint aux huîtres. L’un des évènements ayant favorisé son émergence pourrait être 

l’acquisition et l’intégration génomique d’un élément génétique mobile contenant des gènes codant des 

protéines impliquées dans l’export du cuivre. D’autre part, V. aestuarianus cardii regroupe les souches 
pathogènes de coques. La diversité phénotypique et génétique dans cette sous-espèce est plus importante 
que dans la sous-espèce V. aestuarianus francensis. Plusieurs groupes génétiques présentant des niveaux de 
virulence différents envers les coques ont pu être identifiées et la comparaison des génomes entre ces 
groupes a permis d’identifier des facteurs de virulence potentiels. 
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