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2000, la Directive Cadre sur I'Eau a harmonisé les sulivan.jouanneau@univ-nantes.fr
réglementations européennes concernant la gestion de
I'eau afin de protéger et de restaurer le bon état des
écosystémes aquatiques, y compris le milieu marin et le
littoral [1].

Cette étude vise a examiner l'impact des polluants sur les
communautés microbiennes marines, qui jouent un réle
crucial dans la santé des écosystemes. En effet, cette faune
microbienne joue un réle majeur dans I'équilibre écosystémique, notamment grace a sa contribution
significative au cycle biogéochimique des nutriments (carbone, azote, phosphore). En combinant des
approches génétiques et phénotypiques, nous avons cherché a prédire les effets écologiques a long
terme de la pollution marine et a développer des stratégies de gestion améliorées. Nous avons utilisé
des microcosmes pour exposer une communauté microbienne marine sauvage (provenant de la
Station Biologique de Roscoff, France) a divers toxiques (anthracene, benzéne, chlorpyrifos, chlorure
de cuivre et PFOA)[2] et combiné des approches phénotypiques (Biolog® Phenotype Microarrays) et
génétiques (Séquencage NGS du géne 16S)[3] pour évaluer i) les changements dans la structure de la
communauté, ii) les réponses phénotypiques aux polluants, et iii) les avantages de I'intégration de
ces méthodes pour mieux évaluer I'impact des polluants sur I'écosysteme.

Les résultats obtenus mettent en évidence une certaine résilience fonctionnelle malgré un effet
significatif sur la diversité génétique. De plus, seules des conditions d'exposition spécifiques, telles
gue des concentrations plus élevées de polluants, semblent affecter significativement les fonctions
écosystémiques. Fort de ces connaissances, le défi futur sera de développer des méthodes de
surveillance basées sur des indicateurs biologiques pour estimer et prédire I'impact des polluants sur
ces écosystemes, afin de mieux les protéger.
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