FICHE  META_INFORMATION_PARAMETRES

(à remplir par le responsable du paramètre)

1. Nom du DATASET / Data SET NAME

Data set Name : Diversité bactérienne 
2. PROJET-ETUDE / PROJECT TITLE

Voir le fichier 
DeWEX_META_INFO_compil.doc
3. OPERATION & CAMPAGNE & PIs / OPERATION & CAMPAIGN&PIs

Sampling method : 12 bouteilles Niskin sur rosette
Station number-Cast number : 
Leg 1: 1, 2, 3, 5, 7, 9, 11, 14, 16, 17, 19, 22, 23, 25, 28, 31, 35, 39, 43, 45, 48, 52, 59, 60, 63, 66, 71.

Leg2: 1, 6, 9, 13, 16, 19, 20, 22, 25, 28, 31, 37, 45, 48, 51, 55, 61, 67, 71, 73, 74, 78, 79, 81, 83, 84, 85, 87, 88, 89, 91, 93, 95, 98, 99.

Operation code : Dx CTD xxx / Niskin x – xµm
4. RESPONSABLE SCIENTIFIQUE du paramètre / PI of the parameter


5. DATASET contact


6. INFORMATION GEOGRAPHIQUES /  GEOGRAPHIC INFORMATION

Voir le fichier 
DeWEX_META_INFO_compil.doc
7. DESCRIPTION DES INSTRUMENTS /  INSTRUMENTS DESCRIPTION

Instrument Type: 

Manufacturer:

Model: 

Instrument Features / Calibration:

8. DESCRIPTION DES PARAMETRES /  PARAMETERS DESCRIPTION

8.1. Ce qui a été collecté, mesuré et comment / How was the parameter collected and measured (include references for analytical methods)?  

Sampling:
Prélèvement de 2L d’échantillon dans des bouteilles en polycarbonate rincées 3 fois, sur les bouteilles Niskin 1, 2, 3, 4, 5, 7, 9, 11 à l’aide d’un tuyau de prélèvement muni d’une soie de 200µm, aux stations de type 22. Les échantillons sont filtrés à bord sur des filtres polycarbonates de 3µm et 0.2µm à l’aide d’une pompe péristaltique (<100 mbar). Les filtres 3 et 0.2µm sont conservés à -20°C dans des eppendorfs de 2mL jusqu’à analyse.
Analytical procedure : (briefly, could be a short recall to a published reference):

L’ADN chromosomal ainsi que l’ARN sont extraits selon la méthode décrite par Ghiglione et al. (2005), dérivée de Fuhrman et al. (1988). Les filtres sont coupés puis vortexés en présence de tampon de lyse afin de casser les cellules. Après incubation avec une solution de lysozyme puis de SDS + proteinase K, les lysats cellulaires sont traités avec un kit Qiagen Allprep afin d’extraire et de purifier l’ADN et l’ARN cellulaires selon la méthode décrite dans le kit. La qualité de l’ADN et de l’ARN est vérifiée par électrophorèse sur gel d’agarose 1%, et la concentration par picogreen. La diversité bactérienne ainsi que la diversité bactérienne active sont obtenues par pyroséquençage de certaines régions de l’ADNr et de l’ARNr selon Huse et al. (2007).
Units: OTU
Sensor Precision:

8.2. Décrire quels types de données sont nécessaires pour vous compléter votre propre jeu de données avant envoi à la base de données, et estimer le délai avant la disponibilité de vos données pour la base de données / Post-cruise data analysis/treatment required, and the time frame for this

Estimated Date of Delivery : 

Avril 2015
9. REFERENCES BIBLIOGRAPHIQUES

Fuhrman JA, Comeau DE, Hangstrom A, Chan AM (1988) Extraction from natural planktonic microorganisms of DNA suitable for molecular biological studies. Appl Environ Microbiol 6:1426–1429
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