Impact des pollutions de I’étang de Berre sur les communauteés
microbiennes associées a la macrofaune benthiques
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Introduction

Le développement humain et industriel autour de I’étang de Berre (Bouches du Rhéne, France) s’est accompagné de |'accumulation
dans les sédiments de contaminants organiques et minéraux principalement associés a la phase particulaire. Le programme de
recherche BERTOX (Action sur projet EC2CO, Ecosphere Continentale et Cotiere) a été initié depuis 2010 afin d’améliorer la
connaissance sur les liens entre contaminants, dynamiques biogéochimiques des sédiments et impacts sur les macrofaunes
benthiques. Il s’agit ici d’évaluer |'effet des contaminants sur les diversités taxonomique et fonctionnelle des microflores
sedimentaires et sur celles associées a la macrofaune, en tenant compte des échelles spatiales et temporelles.

Site d’étude et prélevements

Des échantillons de macrofaune (présentée ci dessous et les carottes sédimentaires ont été collectés en juin 2010, novembre 2010
et avril 2011, sur deux stations contaminées (V et VN), et deux stations « témoin », dans une partie ou la macrofaune est plus
abondante (B9 et H). q
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Mytilus ga//oprovincilis Hediste succinea Musculista senhousia

Cerastoderma sp.

Traitement des échantillons et analyses de diversité

°Les microflores ont été extraites de chaque échantillon de sédiment, des fluides extrapalléaux et des tissus animaux.

L a diversité fonctionnelle des communautés microbiennes a été étudiée grace au systeme BIOLOG Ecoplate© permettant de suivre la croissance
microbienne a partir de 31 sources de carbone ciblant le métabolisme aérobie (Figure 1).

L a diversité moléculaire a été établie en séquenceur capillaire par génotypage moléculaire de I'ITS de I'opéron ribosomique (PCR ARISA, Figure 3).
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extrapalléaux pour les sites B9, V et VN, lors de la campagne de terrain de novembre 2010.
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</ La richesse spécifique, 'abondance et la diversité des microflores sédimentaire
§ évolue dans la profondeur du sédiment, de maniere différente selon le site de
2 prélévement (Figure 4). La richesse spécifique et I’'abondance totale sont
notoirement plus faible en profondeur du sédiment pour la campagne de
prélevement de Novembre.
Indice de diversité de Simpson (1-A) Les analyses de similarités (ANOSIM) entre microflores sédimentaires et celles
Figure 3. Exemple de profils de génotypage des -:i.gure 4. Analyse des profils de génotypage obtenu par PCR ARISA. Pour chaque associées a la macrofaune (Figure 5) montrent les différences entre microflores
communautés bactérienne obtenu par PCR ARISA en site (H, V, VN) et pour chaque date de prélevement. Mesures de la richesse  ¢adimantaires et celles associées aux vers, H. succinea (R stat = 0,57, p = 0,001)
séquenceur capillaire  (Logiciel Genemapper®©, spécifique (S), de I'abondance totale (N) et de la diversité bactérienne (indice de _ . -0 .
Applied  Biosystem) pour trois  échantillons Simpson : 1-A=1-2pi?) dans la profondeur des carottes sédimentaires. et au mollusque blvalve, M. senhousia (R stat = 0,45, P = 0,001), alnsl qu entre
sédimentaires (H, V et VN). ces deux especes (R stat =0,47, p = 0,001).

Discussion - Perspectives

Ces analyses préliminaires montrent que les communautés bactériennes du sédiment et celles associées a la macrofaune benthique constituent des indicateurs biotiques
sensibles aux facteurs environnementaux et aux facteurs anthropiques.
La poursuite de cette étude s’intéressera a :
- établir les liens entre diversité moléculaire et diversité fonctionnelle des communautés bactériennes selon le niveau de pollution du milieu,
- établir les liens entre ces indicateurs microbiologiques et les fonctions / la santé / I'aptitude (fitness) de la macrofaune bentique,
- évaluer le role des facteurs environnementaux sur ces indicateurs microbiologiques et physiologiques,
- évaluer le role des polluants métalliques et bactériennes
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