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Introduction

D’un point de vue plus généraliste, I'’étude et la préservation de la biodiversité représentent un enjeu
essentiel de notre temps. Cette notion relativement commune du tout a chacun trouve sa source dans
les constats alarmants énoncés par de nombreux lanceurs d’alertes et scientifiques. En effet, « 44 %
de tous les mollusques d'eau douce, 37 % des poissons d'eau douce, 23 % des amphibiens [...] sont a
présent menacés » (A.Cuttelod, coordinatrice de la liste rouge européenne UICN). Méme si les
écosystemes d’eau douce ne couvrent que moins de 1% de notre planéte contre 71% pour les milieux
marins, leurs valeurs en termes de biodiversité n’est plus a prouver. Ces milieux font malgré tout
également face a de nombreuses pressions, usages, aménagements, rupture du continuum fluvial et a
I'introduction d’espéces invasives (Dudgeon et al. 2006). Acquérir des connaissances sur la biodiversité
aquatique est ainsi primordiale en vue de la protéger et de la conserver voire d’optimiser sa protection.

La loi pour la reconquéte de la biodiversité, de la nature et des paysages du 9 aolt 2016 introduit
plusieurs évolutions en matiere de valorisation de la biodiversité, de connaissance ou de protection.
C’est dans le cadre des initiatives en faveur de la biodiversité qu’opére le projet FBMA dont |'essence
méme est I'analyse ichtyologique du marais Audomarois.

Une telle analyse se doit également d’étre épaulée par des méthodes novatrices et récentes. En effet,
lors de la mise en place d’inventaires piscicoles (péches électriques, nasses, verveux...), des
interrogations restent en suspens quant a I’échantillonnage de certaines espéces cibles a forte valeur
patrimoniale telles que les Loches (d’étang, franche et de riviere), la Bouviere ou les Lamproies
(marine, fluviatile et de Planer). Certains de ces taxons peuvent étre plus difficiles a échantillonner que
d’autres comme la Loche d’étang (Misgurnus fossilis) de par ses maeurs et sa bio-écologie ou d’autres
de par leurs densités faibles et donc a fortiori une répartition spatiale limitée (Silure, Bouviéere...).

Afin de garantir I'exhaustivité de notre démarche, la probabilité de détection se doit d’étre la meilleure
possible pour éventuellement pouvoir valider la présence de taxons a forts enjeux. Ceci méme si ces
especes sont présentes en tres faibles effectifs. La technique novatrice de I'étude de I’ADN
environnementale peut permettre de remplir ces objectifs (Taberlet et al. 2012, Jean 2013). Cette
méthode innovante permet de détecter la présence de certains taxons aquatiques dans un
prélevement d’eau. Cette approche, nécessitant uniquement un prélevement d’eau, est par définition
non intrusive, rapide et relativement exhaustive pour un linéaire échantillonné. Plusieurs retours
d’expériences prometteurs existent déja sur les poissons, amphibiens, mammiferes aquatiques,
mollusques et certains crustacés (Ficetola et al. 2008) ou encore pour mettre en évidence la présence
d’espéces exotiques (Goldberg et al.2011, Dejean et al. 2012, Treguier et al. 2014). Dans notre cas nous
avons entrepris un partenariat avec le laboratoire spécialisé SpyGen basé a Le Bourget du Lac (73375).

De plus cette méthode prend tout son sens dans un milieu de type marais doux endigué et polderisé
comme le Marais Audomarois qui est un haut lieu de la biodiversité. Ce territoire est complexe a
appréhender en termes d’analyse piscicole de par ses 700 km de watergangs (fossés) et 170 km de
wateringues (rivieres navigables) et ses secteurs parfois difficilement accessibles.

L'ADNe peut nous aider a acquérir une image précise de la biodiversité astacicole et piscicole
qualitative et spatiale du marais Audomarois. Les résultats obtenus lors de ce focus centré sur I’ADNe
nous permettront d’aiguiller les recherches, les zones de protections ou encore de proposer des
préconisations de gestion. Une attention particuliere sera également apportée au site naturel des
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étangs du Romelaére (RNN et également plan d’eau suivi par I’AEAP dans le cadre de la DCE)
notamment grace aux données d’inventaires historiquement existantes.
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Matériel & Méthode

Eléments de définitions

L'ADN environnemental est défini tel que « I’ADN pouvant étre extrait a partir d’échantillons
environnementaux sans avoir besoin d’isoler au préalable des individus cibles » (Taberlet et al. 2012).
Dans notre cas, cet ADN sera extrait a partir de prélevements d’eau, le groupe cible se trouvant étre le
compartiment piscicole et I'écrevisse de Louisiane (Procambarus clarkii).

C)\ - Cet ADN se compose majoritairement d’ADN mitochondriale ou nucléaire

— L provenant de cellules encore vivantes, de gametes ou de cellules
dégradées. L'ADNe présent dans I'eau est également sensible a certains
facteurs environnementaux tels que les UV, la température..ce qui
conditionne son temps de présence dans le milieu (Dejean et al., 2011).

L’ADN extrait est ensuite amplifié par PCR (Polymerase Chain Reaction)

grace a des couples d’amorces spécifiques. Enfin, on détermine la présence

ou l'absence de l'espece ciblée (Figurel). Il existe deux approches

H différentes (proposées par le laboratoire SpyGen) qui sont : I'approche
‘g multi-spécifique et mono-spécifique.

Approche multi-spécifique (Metabarcoding ou VigiDNA® M)
Cette technique permet de détecter un ensemble d’espéces d’un groupe
‘ taxonomique donné. Cela fourni une liste en termes de présence. Ceci a
= I'aide d’amorces universelles et d’'une amplification de type PCR et un
séquencage nouvelle génération avec une base de références. Cette
approche est utilisée dans notre cas pour I'étude du compartiment
B piscicole.

Approche mono-spécifique (Barcoding ou VigiDNA® S)

Cette technique permet de détecter la présence d’un seul taxon cible avec

une plus grande précision. Elle est souvent utilisé dans le cadre de
ia: recherche d’especes rares, menacées ou invasives. L’amplification dans ce

cas est de type gPCR (dit en temps réel) avec un couple d’amorces

spécifiques. Cette technique est utilisée dans notre cas pour valider ou non

la présence de I'écrevisse de Louisiane (Procambarus clarkii) sur nos sites.

& -
-
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Avantages et limites

L'analyse de I’ADNe est une méthode novatrice
et récente d’analyse environnementale.
Néanmoins quelques études similaires et
retours d’expériences récents sur les poissons
existent (Valentini et al. 2015, Sigsgaard et al.

FDAAPPMAS59 2018). Ces divers retours
permettent de lister un certain nombre de
caractéristiques propres a la méthode. En effet,
la technique de I'ADNe présente certains
avantages et certaines limites.

2015, Civade et al. 2016, Back et Kleinprintz

L'approche ADNe est une méthode non-intrusive qui peut étre mise en place tres facilement
et avec un déploiement de matériel réduit sans que cela n’engendre aucun désagrément sur
des sites sensibles ou d’autres compartiments biologiques sont évidemment présents
(compartiment ornithologique).

Il est aussi possible d’obtenir une liste de taxons sans aucune donnée historique passée (dans
le cas d’une analyse multi-spécifique VigiDNA®M).

Selon la bibliographie, il semble que la technique est particulierement a méme de mettre en
évidence des taxons cibles dans des grands milieux (lacs, plans d’eau) ou des zones difficiles
a échantillonner (conductivité trop élevée, difficulté d’acces, matériels...).

La mise en place de I’échantillonnage demande aussi beaucoup moins de personnels qu’un
inventaire par péche a I'électricité. Une ou deux personnes sont suffisantes pour réaliser les
prélevements.

Néanmoins I'expertise ADNe n’apporte pas de notion de biomasse, de taille ou de densité

(information uniquement semi-quantitative grace au nombre des réplicats ou des

séquences).

La diversité spécifique obtenue peut parfois étre plus importante sur les grands milieux
échantillonnés mais aussi plus faible comme sur les milieux lotiques de faibles gabarits
facilement échantillonnables par péche électrique.

Il est important de tenir compte de la durabilité de I’ADN dans le milieu. L’ADN reste plus ou
moins longtemps sur la station en fonction de la température ou des UV qui peuvent le
dégrader. En milieu lotique, ’ADN peut étre détecté bien plus en aval par rapport a la
position en amont de I'espece dans le milieu.

Actuellement les inventaires piscicoles classiques et I’ADNe sont des méthodes trées complémentaires.
Mais I’ADNe se trouve étre un formidable outil de détection ou de veille environnementale.
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Protocole de prélevement

Le protocole fut élaboré a I'aide de I'expertise
du laboratoire SpyGen. Dans le cadre de I'étude
du marais Audomarois, certaines spécificités
nous ont conduits en premier lieu a
I’élaboration d’un protocole spécifique. En
effet, la turbidité élevée de I'’eau du marais
(bloom algale, MES) peut provoquer un
colmatage de la membrane des cartouches de
prélevements. Celui-ci s’appuyait donc sur
'usage de deux grands sacs stériles dans
lesquels était prélevé un certain volume d’eau
en vue d’étre ensuite homogénéisé puis filtré.

Par la suite ce protocole spécialisé fut laissé de
c6té au vue du colmatage restant minime lors
des prélevements.

Les opérateurs ayant réalisés les prélévements
d’eau ont eu pour prérequis de passer une
formation en interne avec SpyGen. Cette
formation avait pour but d’optimiser les
prélevements, de mettre au courant des
risques de contamination et d’apporter une
certification aux futurs écologues préleveurs
(appartenance au réseau VigiDNA®).

Le protocole de prélevement se trouve étre le méme selon la technique d’analyse choisie (multi-

spécifique ou mono-spécifique), mais differe en fonction du milieu a échantillonner.

= En milieu lentique de taille modeste, les prélevements sont réalisés a raison de 20 points

d’échantillonnages d’eau puis filtrés dans la cartouche a I'aide d’une seringue

= En milieu lotique, les prélevements sont réalisés a I'aide d’'une pompe péristaltique qui filtre

I’eau durant un temps donné.

Dans le cas du secteur du marais Audomarois, les eaux sont relativement turbides, trés lentiques et

d’une profondeur moyenne de 2,5m. Le protocole utilisé fut donc le suivant (élaborer a I'aide de

I’expertise du laboratoire SpyGen) :

1. Préparation du matériel (capsule de filtration, pompe et perche) et étiquetage a |’aide de gants

stériles et de sachets en plastique afin d’éviter toutes contaminations.

2. Positionnement de I'extrémité du tuyau sans crépine du sachet et insertion de la capsule de

filtration en respectant le sens d’écoulement.

3. Placement du tuyau dans la pompe péristaltique dite Vampire Sampler® (Figure 2).

4. Fixer I'extrémité du tuyau avec crépine sur la perche préalablement munie d’'une protection

plastique.

5. Filtration de I'eau a I'aide du Vampire Sampler® pendant 30 min (filtration d’1L/min soit 30 L

filtrés au total) ou jusqu’a saturation de la capsule de filtration. Passage en bateau a vitesse

réduite (5km/h) et continue de I’aval vers I'amont de la station pressentie (environ 2,5km de

linéaire). Attention : pas de pause de plus de 5min pour ne pas assécher la membrane.

6. Arrét de la filtration et conditionnement de la cartouche avec une solution tampon de

conservation permettant de fixer I’ADN. Fermeture compléte de la capsule.
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N.B. : Une attention toute particuliere est évidement apportée aux risques de contamination. Pour
pallier a ce risque, une paire de gants neufs est utilisée en amont de I'étape 1 et de I'étape 5.
L'opérateur doit rester attentif a sa manipulation afin de la réduire au maximum les risques. De plus,
I’opérateur se doit de placer la crépine a la proue de 'embarcation et ne jamais repasser deux fois au

méme endroit.

I
|

Figure 2 : Présentation d’une partie du matériel utilisé (1- Perche de prélévement, 2-
Vampire Sampler®, 3- Cartouche) et d’une mise en situation illustrative.
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Sites de prélevements

Le marais Audomarois

Le choix des sites de prélévements s’est porté au total sur 13 stations ADNe afin d’obtenir un maillage

large de la plupart (si ce n’est de I'ensemble) des zones du marais Audomarois (Figure3). Chaque site

a été échantillonné avec le méme protocole en embarcation légere décrit précédemment. Le choix des

stations a prospecter a été conditionné par différents critéres tels que :

= Larecherche d’espéces a forte valeur patrimoniale comme la Loche d’étang ou la Bouviere.

= Larecherche d’espéces exotiques tels que : I'Ecrevisse de Louisiane ou le Gobie a taches noires.

= La prise en compte des différentes entités hydrauliques du marais a savoir :

(0]

o O O O

L'Ouest (3) et L'Est (3) de la voie ferré
La riviere de la Houlle (1)
Les canaux au Nord de la ville de saint Omer (1)
Le bief du canal (2)
ainsi que la RNN du Romelaére (3).
> Soit 13 prélévements au total. Ces différentes entités ou complexes découpés
seront décrits ci-dessous.

= Superposer deux des stations ADNe (Grand large sud et Zieux) aux stations du focus RCS afin

de les comparer aux résultats obtenus lors des péches d’inventaires.

El

Figure 3 : lllustration d’un habitat représentatif du marais Ouest, la
station du « Landsberg ».
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En tant que plan d’eau DCE et RNN, une attention toute particuliére est portée aux étangs du
Romelaére avec 3 stations réparties a I'aide des conseils du laboratoire SpyGen. Un prélevement a été
fait en berge nord, un autre en berge sud et le troisieme a été réalisé en zigzag au centre de I'étang
principal (Figure5).

Cette réserve correspond a une ancienne zone de tourbiere exploitée depuis la période du Moyen-
Age. Classé depuis 2008, le site est en gestion par le syndicat mixte Eden62 qui opeére historiquement
des suivis faunistiques et botaniques. Haut lieu de nature du département du Pas-de-Calais, cette
réserve est le refuge de plus de 250 espéces de plantes, 200 d’oiseaux et 17 de poissons. Celle-ci couvre
une superficie totale d’environ 104 hectares regroupant des habitats variés. La surface en eau quant a
elle représente 50 hectares de casiers hydrauliques, de fossés et d’un important plan d’eau central.
Les habitats aquatiques retrouvés sur |'étang principal au centre du site semblent propices a la
présence de nombreuses espéeces de poissons dont la Loche d’étang (suspectée jusqu’a aujourd’hui).
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En effet, la profondeur du plan d’eau est en moyenne de 2,5m, relativement uniforme. Le fond est
tourbeux et une végétation aquatique luxuriante s’y développe notamment (Figure6).

Les résultats des analyses d’ADN sur le Romelaére seront traités dans une section a part.

Figure 5bis : Localisation des 3 préléevements réalisés sur le plan d’eau principal et périmétre de la
Réserve Naturelle Nationale du Romelaére.

Figure 6 : Prise de vue de la zone de prélevement en pleine‘eau « Romelaére 3 ».
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Description des autres complexes

=  |’Ouest du marais Audomarois
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Figure 7 : Localisation et réseau hydraulique adjacent aux stations « Serques », « Grand large sud » et
« Landsberg » respectivement de gauche a droite.
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= |’Est du marais Audomarois

Figure 8 : Localisation et réseau hydraulique adjacent aux stations « Moreleck », « Zieux » et
« Vesseliette » respectivement de gauche a droite.
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= Les canaux au nord de la ville de saint Omer
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= Le Canal a Grand gabarit
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= Llariviéere de la Houlle
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Campagne d’échantillonnage 2018

Période d’échantillonnage

Code / nom Date Réplica terrain Durée Espéces / groupes

du site d'échantillonnage 1,20u3 filtration taxonomiques
recherchés
Houlle 18/09/2018 1 25m'22s" PC/tous taxons
Serques 18/09/2018 1 32m'40s" PC/tous taxons
Landsberg 18/09/2018 1 34m'21s" PC/tous taxons
Romelaerel 19/09/2018 1 33m'39s" PC/tous taxons
Romelaere2 19/09/2018 2 30m'21s" PC/tous taxons
Romelaere3 19/09/2018 3 28m'04s" PC/tous taxons
Moereleck 19/09/2018 1 32m'31s" PC/tous taxons
Zieux 19/09/2018 1 30m'04s" PC/tous taxons
Vesseliette 20/09/2018 1 30m'41s" PC/tous taxons
Omer 20/09/2018 1 31m'48s" PC/tous taxons
Grand Large 20/09/2018 1 34m'12s PC/tous taxons
Sud

Canall 21/09/2018 1 32m'30s" PC/tous taxons
Canal2 21/09/2018 1 30m'47s" PC/tous taxons

Tableau 1 : Période de prélevement et rappel des stations.

La période pressentie pour la réalisation des
prélevements d’ADNe a d( étre étudiée en
fonction de divers facteurs. En effet, afin de ne
pas surestimer le nombre de séquences ADN
de certaines espéces communes comme les
cyprinidés, leur période de fraie se doit d’étre
évitée. Le complexe de I‘Audomarois étant
majoritairement  en catégorie
piscicole, le choix s’est porté sur le mois de
septembre.

seconde

télescopique sur une bacéve traditionnelle

(station « Romelaérel»).
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Les préléevements ont donc été réalisés en 4
jours a l'aide de deux opérateurs sans réels
problémes techniques majeurs.

Une fois [I'échantillonnage terminé, les

cartouches sont envoyées au laboratoire
SpyGen pour analyse génétique. Le délai de

traitement est d’environ 3 mois.
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Résultats

Prérequis

Lors de I'analyse des résultats, certaines remarques (émises par le laboratoire SpyGen pour la plupart)
sont a garder a 'esprit. En effet il convient de :

= Ne pas omettre la possibilité d’'une éventuelle pollution génétique dans le cas de résultats
aberrants par exemple.

=  Certains taxons ne peuvent actuellement qu’étre décrits au niveau du genre (par exemple :
Lampetra sp.) ou de la Famille al’aide de I'étude de I’ADNe. Ceux-ci sont listés ci-dessous.

= L’ADN possede une durée de vie dans le milieu aqueux d’environ 15 jours (en fonction de
divers facteurs ; especes, UV, T°...).

Tableau 2 : Liste des taxons uniquement identifiable au Genre ou a la Famille a I’heure actuelle.
Certains taxons sont identifiés au genre ou a la famille :

Carassius sp. : Carassius auratus, Carassius carassius ou Carassius gibelio

Cottus sp. : Cottus aturi, Cottus duranii, Cottus gobio, Cottus hispaniolensis, Cottus perifretum ou
Cottus petiti

Cyprinidae - Complexe 2 : Ctenopharyngodon idella ou Hypophthalmichthys molitrix

Gobio sp. : Gobio gobio, Gobio lozanoi ou Gobio occitaniae

Lampetra sp. : Lampetra fluviatilis ou Lampetra planeri

Leuciscus sp. : Leuciscus idus ou Leuciscus leuciscus

Dans la suite de I'analyse, sur chaque station, un nombre de réplicas et de séquences sont identifiés.
Les réplicas sont au nombre de 12 afin de garantir une certitude quant a la présence d’une espéce. Le
nombre de réplicas positif (exemple 6/12) correspond au nombre de réplicas différents ol la présence
de I'espece a été effectivement validée au-dela d’un seuil significatif. Le nombre de séquences quant
a lui représente le nombre de séquences ADN correspondant aux amorces utilisées qui ont pu étre
retrouvées dans I'échantillon. Ces deux indicateurs peuvent nous renseigner sur |'aspect semi-
guantitatif de la présence d’un taxon.

On rappelle que les résultats de I'analyse du compartiment ichtyologique ont été obtenus avec
I"approche multi-spécifique (VigiDNA® M). En plus de cela, une analyse mono-spécifique (VigiDNA® S)
a été réalisée sur I'Ecrevisse de Louisiane (Procambarus clarkii).
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Résultats de I’'approche mono-spécifique
sur I’écrevisse de Louisiane (Procambarus clarkii)

L'intégralité des 13 stations au sein du marais Audomarois présente des résultats négatifs quant a la
détection d’ADN d’Ecrevisse de Louisiane (Procambarus clarkii).

Vue d’ensemble de I’'approche multi-spécifiques
sur le compartiment ichtyologique

Diversité : 29 taxons

Nom vernaculaire Code taxon Nom scientifique
Bréme commune BRE Abramis brama
Ablette ABL Alburnus alburnus
Anguille ANG Anguilla anguilla
Bréeme bordeliere BRB Blicca bjoerkna
Carassin CAS Carassius sp.
Loche de riviere LOR Cobitis taenia
Chabot CHA Cottus sp.
Amour blanc/Carpe argentée CTI Cyprinidae - Complexe 2
Carpe commune CCo Cyprinus carpio
Brochet BRO Esox lucius
Epinoche EPI Gasterosteus aculeatus
Goujon GOU Gobio sp.
Grémille GRE Gymnocephalus cernuus
Lamproie LPR/LPP Lampetra sp.
Able de Heckel ABH Leucaspius delineatus
Ide mélanote ou Vandoise IDE/VAN Leuciscus sp.
Gobie a taches noires GTN Neogobius melanostomus
Truite arc-en-ciel TAC Oncorhynchus mykiss
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis
Flet FLE Platichthys flesus
Bouviere BOU Rhodeus amarus
Gardon GAR Rutilus rutilus
Saumon atlantique SAT Salmo salar*
Truite Fario TRF Salmo trutta fario
Ombre commun OBR Thymallus thymallus
Sandre SAN Sander lucioperca
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus
Silure SIL Silurus glanis
Tanche TAN Tinca tinca

Tableau 3 : Liste d’espéces détectées dans 'audomarois. * « pollution génétique » probable
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L'ensemble des stations ont présenté des résultats positifs quant a la détection d’ADN de plusieurs

espéces de poissons. Nous avons ainsi pu détecter au total 29 taxons différents dans I'ensemble du

marais Audomarois (tableau3) a I'aide de la technique de ’ADNe.

Lorsqu’on analyse les résultats obtenus dans
leur ensemble, il est possible de mettre en
évidence quelques tendances (tableau 4). La
richesse spécifique moyenne retrouvée sur ces

13 stations est de 15 taxons avec 12 espéces
détectées au minimum (Serques) et 20 au
maximum (Canal 2). L’écart-type est plutot
faible (£2).

A 'aide des deux indicateurs que sont le nombre de séquences de génes et de réplicats positifs, il est
possible d’avoir une idée de la proportion (semi-quantitative) des diverses especes détectées par

rapport aux autres.

Les 5 espéces les plus communément retrouvées dans le marais sont ; la Bréme commune (Abramis

brama), le Gardon (Rutilus rutilus), la Grémille (Gymnocephalus cernuus), la Perche fluviatile (Perca

fluviatilis) et le Rotengle (Scardinius erythrophthalmus).

Diversité totaledétectée: | 29 |

Richesse moyenne 15
Richesse minimum par station 12 (Serques)
Richesse maximum par station 20 (Canal2)

Taxons les plus représentées BRE GAR
(occurrence/séquences totales) (13/1989625) (13/715215)
Taxons les moins représentées EPI (1/136) SIL (1/136)
(occurrence/séquences totales)

Espéces patrimoniales dénombrées 10

Espéces exotiques dénombrées 6
Espeéces patrimoniales détectées ANG, LOR, CHA, BRO,LPR/LPP,
ABH, BOU, TRF, OBR, VAN, IDE,

Tableau 4 : Tendances globales obtenue a I’aide de I’ADNe.

En revanche, les 5 especes les moins
représentées en terme d’occurrence par
station et de séquences ADN retrouvées sont ;
I’'Epinoche (Gasterosteus aculeatus), le Silure
glane (Silurus glanis), la Lamproie (Lampetra
sp.), le Gobie a taches noires (Neogobius
melanostomus) et le Flet (Platichthys flesus).

Plusieurs especes ont été détectées sur
I’ensemble des stations du marais. |l s’agit de la

Breme commune, [|'Anguille, la Carpe
commune, le Brochet, la Grémille, la Perche
fluviatile, le Gardon, le Sandre, le Rotengle et la
Tanche. Cela représente 10 taxons toujours
détectés mais bien-entendus avec des
disparités inter-stations qui seront traitées
dans la partie résultats par station (en termes
de nombres de réplicats positifs ou de
séquences).
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Espéces patrimoniales

10 especes dites patrimoniales sont retrouvées. Une espéce patrimoniale correspond a une espéce
protégée, menacée (sur liste rouge), rare ou encore une espéce ayant un intérét scientifique,
symbolique ou culturel régional. On rappelle que le statut d'espéece patrimoniale est un bon indicateur
de la richesse d’un territoire. Certains taxons appartiennent a la liste régionale des espéces
déterminantes de ZNIEFF (DREAL NPDC, 2014).

Dans notre cas, ces 8 espéces patrimoniales détectées sont :
Statuts UICN

NT ; Annexe |l DHFF

Nom scientifique _ Nom vernaculaire
Anguilla anguilla Anguille
Cobitis taenia Loche de riviere

Esox lucius Brochet VU
Cottus sp. Chabot LC ; Annexe Il DHFF
Lampetra sp Lamproie VU
Leucaspius delineatus Able de Heckel LC
Rhodeus amarus Bouviére LC; Annexe |l DHFF

Salmo trutta Truite Fario LC
Tableau 5 : Listes des espéces patrimoniales détecté sur le marais et leurs statuts IUCN

Légende : EX : Disparue — CR : Danger critique d’extinction — EN : En danger — VU : Vulnérable — NT :
Quasi menacée — LC : Préoccupation mineure. Annexe Il DHFF : retrouvées en Annexe Il de la Directive
Cadre Habitats Faune Flore. Leur présence sur certaines stations est donc une information
prépondérante.

Especes exotiques

Une espéce exotique est une espece allochtone France, certaines especes sont plus

introduite par ’'Homme (volontairement ou de
facon fortuite). Celle-ci peut également étre
qualifiée d’envahissante (EEE) si celle-ci a une
tendance a se propager de maniere
exponentielle et donc de prédominer dans les
écosystémes, les habitats au détriment des
especes indigénes avec des conséquences
écologiques, économiques et/ou sanitaires
négatives (UICN 2000, McNeeky et al.2001).
Ces espéces peuvent aussi bien étre végétales

gu’animales. Dans la région des Hauts-de-

problématiques que d’autres. Une liste des
especes exotiques a par exemple été produite
en tenant compte de leurs impacts
environnementaux (tableau 6).

Dans le cas du marais Audomarois, ’ADNe a pu
mettre en évidence la présence avérée de 6
especes exotiques dont une espece exotique
envahissante (EEE) : le Gobie a taches noires
sur les deux stations situées sur I'axe canalisé
(figure13).

NB : une espece exotique introduite avant le 18¢ siecle n’est plus considérée comme telle mais dite

amphi-naturalisée (ex : la Carpe commune).
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Cyprinidae - Complexe 2 sur le Romealaére (1, 2 et 3) : dans ce cas ’ADNe ne nous permet
pas de faire la distinction entre I’Amour blanc (Ctenopharyngodon idella) et la Carpe argentée
(Hypophthalmichthys molitrix). Mais des données récoltées sur le terrain par Eden62 nous ont
permis de valider I'espece qui se trouve étre I’Amour blanc (figure13). Ce poisson est un
Cyprinidae herbivore vorace originaire d’Asie. Il est parfois implanté par certains propriétaires
de plans d’eau afin d’engager une lutte contre I'expansion des hydrophytes. La Carpe argentée
(Hypophthalmichthys molitrix), quant a elle, est exclusivement filtreuse d’algues et non
brouteuse d’hydrophytes.

Gobie a taches noires sur le Canal (1 et 2): cette espéce est originaire du bassin Ponto-
Caspien. Son aire de répartition a pu s’étendre dés les années 1990. Ce petit poisson trés
vorace et fertile est remonté via les canaux de navigation et les ballastes des péniches en
transit. D’abord signalé sur le bassin du Danube puis du Rhin via le canal Rhin-Main-Danube, il
a été signalé a plusieurs reprises par des pécheurs du Nord (59) depuis 2016 et du Pas-de-
Calais (62) sur les axes canalisés en 2018.

Le Silure sur le Zieux : Espéce introduite historiquement sur le secteur du Rhin vers 1850, le
Silure a été introduit et a proliféré dans diverses riviéres de I’hexagone (Keith et. Al 1992, Keith
2003). Son introduction a été facilitée par son intérét halieutique fort. Le silure est un carnivore
nocturne de grande taille. Son impact sur le milieu varie en fonction de sa typologie. Son
arrivée sur le secteur de I'audomarois a ainsi été validé en 2018 par la détection de son ADN
et par des photos et déclarations de pécheurs sur I’axe canalisé et sur le Zieux.
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La Truite arc-en-ciel : Cette truite originaire des Etats-Unis est principalement introduite dans
le milieu via des déversements de rempoissonnement par des associations de pécheurs pour
son intérét halieutique. La souche étant triploide, ce poisson ne peut se reproduire dans le
milieu, mais il peut néanmoins conduire a une certaine compétition alimentaire avec d’autres
especes.

Le Sandre : Prédateur piscivore originaire de I'est de I'Elbe et du Nord de la mer Baltique et en
particulier du bassin du Danube. Le Sandre fut introduit historiquement sur le Rhin en 1888
puis sur I’'ensemble du territoire national pour son intérét halieutique.

L’lde mélanote (ou la Vandoise) : Encore une fois ’ADNe ne permet pas de faire le distinguo
entre I’ADN de la Vandoise (Leuciscus leuciscus) et celui de I'lde mélanote (Leuciscus idus).
Nous ne pouvons trancher cette fois a I'aide des observations terrain car les deux especes ont
déja été retrouvées dans I'audomarois (données pécheurs). L'lde est un poisson originaire
d’Asie et relativement peu répandu sur le territoire. Il ne présente pas de réelle menace
environnementale. La Vandoise quant a elle présente un corps plus fusiforme.
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Impact environnemental

A (Fort)

Gobie a nez tubulaire (Proterorhinus
semilunaris (Heckel, 1837))

Gobie a taches noires (Neogobius
melanostomus (Pallas, 1814))

C (Faible) B (Moyen)
Sandre (Sander lucioperca
(Linnaeus. 1758))
3
N
i
v
e
a
u 2
d
i Gambusie (Gambusia affinis (Baird Achigan a grande bouche
& Girard. 1853)) (Microoterus salmoides
n Gambusie (Gambusia holbrooki Barbotte brune (Ameiurus
v Girard. 1859) nebulosus (Lesueur. 1819))
a Omble de fontaine (Salvelinus Carpe a.rgentee L
s 1 fontinalis (Mitchill, 1814)) (Hypophthalmichthys molitrix
i (Valenciennes. 1844))
o Truite arc-en-ciel (Oncorhynchus | Poisson chat (Ameiurus melas
mvkiss (Walbaum. 1792)) (Rafinesaue. 1820))
n Crabe chinois (Eriocheir sinensis
H. Milne-Edwards, 1853)
Umbre pygmée (Umbra pygmaea Téte de boule (Pimephales
0 (DeKay, 1842)) promelas Rafinesque, 1820)
istenoire ]
Liste a surveiller
Liste d'alerte

Tableau 6 : Impact environnemental et hiérarchisation des « niveaux d’invasions » (DREAL Nord — Pas

de Calais2014)

Pollution génétique, espéces amphihalines et remarques

La présence de Saumon (Salmo salar) sur la Houlle découle vraisemblablement d’une pollution

génétique. En effet la détection de certaines especes notamment marines comme le maquereau, le

saumon ou la daurade sont souvent des artefacts. Dans ce cas, aucune donnée de péche de Saumon

n’a jamais été notifiée sur la riviere de la Houlle. De plus la présence d’une STEP ainsi qu’un camping

en amont de la Houlle confirme nos doutes. L’ADN retrouvé dans le milieu correspond probablement

aux rejets des eaux usées.
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En revanche une autre espéce marine
est retrouvée sur les deux stations
situées sur le Canal : il s’agit du Flet
(Platichthys flesus). En effet, il est
possible de retrouver cette espece
profondément dans les terres (dans le
cas du fleuve Loire, des individus ont
été recensés plus de 200 km en amont
par exemple). Sa présence dans la
zone d’étude a pu nous étre confirmée
a I'aide de données pécheurs (figure

/ t o A R b
Figure 14 : Un flet péché sur la Basse Meldyck sur la
commune de Blendecques (62)

£ ok | 14). D’autres espéces amphihalines
comme les Lamproies (Lampetra sp.),
I’Anguille  (Anguilla  anguilla) ou
|’écotype Truite de Mer (Salmo trutta trutta) peuvent également étre retrouvées.
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Figure 16 : Pourcentages d’abondances relatives obtenues a I'aide des « reads » (nombre de séquences ADN détectées par taxons).
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Grand Large

Serques Vesseliette sud Moereleck [Roemelaere 1| Romelaere 2 | Romelaere 3 Houlle Canal 1 Canal 2 Zieux Landsberg Omer
Nom scientifique Nom vernaculaire Code taxon Occurrence
Abramis brama Bréme commune BRE Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Alburnus alburnus Ablette ABL Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Anguilla anguilla Anguille ANG Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Blicca bjoerkna Bréme bordeliere BRB Détecté Détecté *
Carassius sp. Carrasin CAS Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté * Détecté Détecté
Cobitis taenia Loche de riviére LOR Détecté Détecté * * Détecté Détecté Détecté
Cottus sp. Chabot CHA Détecté Détecté Détecté
Cyprinidae - Complexe 2 Amour blanc CTI Détecté Détecté Détecté
Cyprinus carpio Carpe commune CCO Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Esox lucius Brochet BRO Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Gasterosteus aculeatus Epinoche EPI Détecté
Gobio sp. Goujon GOU Détecté Détecté Détecté Détecté
Gymnocephalus cernuus Gremille GRE Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Lampetra sp. Lamproie LPR/LPP * Détecté
Leucaspius delineatus Able de Heckel ABH Détecté * Détecté Détecté
Leuciscus sp. Ide Melanote ou Vandoise IDE/VAN - Détecté Détecté Détecté
Neogobius melanostomus Gobie a taches noires GTN * Détecté Détecté
Oncorhynchus mykiss Truite arc-en-ciel TAC Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Perca fluviatilis Perche fluviatile PER Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Platichthys flesus Flet FLE Détecté Détecté
Rhodeus amarus Bouviére BOU Détecté Détecté Détecté * Détecté Détecté Détecté
Rutilus rutilus Gardon GAR Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Salmo salar Saumon SAT Détecté
Salmo trutta Truite Fario TRF Détecté Détecté Détecté
Thymallus thymallus Ombre commun OBR Détecté Détecté Détecté
Sander lucioperca Sandre SAN Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Scardinius erythrophthalmus Rotengle ROT Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
Silurus glanis Silure SIL e Détecté
Tinca tinca Tanche TAN Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté Détecté
12 15 14 15 14 13 13 15 19 20 17 14 18

* . Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon.

Tableau 7 :

Récapitulatif des taxons détectés par station.
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La station du Marais de Serques

Diversité 12

Taxon le plus représenté (réplicats

Breme commune

positifs/nbre de séquences) (12/128 829)

Taxon le moins représenté Carassin
(réplicats positifs/nbre de (2/456)
séquences)
Espéces d’intérét patrimoniales ANG, BRO
Serques 100% EEEEsss—— 5 AN
Nombre de Nombre de 90%

Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplic(a/vtlszp)ositifs séquences ADN ROT
Bréme commune BRE Abramis brama 12 128829 H HSAN
Ablette ABL Alburnus alburnus 12 10820 70% GAR
Anguille ANG Anguilla anguilla 10 2168
Carassin CAS Carassius sp. 2 456 2 PER
Carpe commune cco Cyprinus carpio 1079
Brochet BRO Esox lucius 12 8712 " GRE
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12 29198 2 BRO
Ide Melanote/Vandoise IDE/VAN Leuciscus sp. *

Perche fluviatile PER Perca fluviatilis 12 41555 30% mCCo
Gardon GAR Rutilus rutilus 12 90522

Sandre SAN Sander lucioperca 10 6818 L — mCAS

Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus 12 15422 1% 1ANG
Tanche TAN Tinca tinca 12 10820

0% N ABL

* 1 Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon. Serques BRE

Stations

Tableau 8 : Résultats des analyses ADNe de la station Serques et abondances relatives associées

12 espéces de poissons ont été détectées sur la
station du Marais de Serques. Il s’agit de la plus
faible diversité spécifique
I’ensemble des stations du Marais Audomarois.
En termes de nombre de séquences d’ADN, les
majoritaires sont la

obtenue sur

3 especes Bréeme

commune, le Gardon et la Perche fluviatile. Ces
3 taxons sont parmi les plus communs du
secteur. On note néanmoins une nette
prédominance du nombre de séquences ADN

du Gardon.

FDAAPPMAG2 — Rapport FBMA — Focus ADNe || 23



La station de la Vesseliette

Diversité 15

Taxon le plus représenté (réplicats Bréme commune

positifs/nbre de séquences) (12/144 391)
Taxon le moins représenté (réplicats Goujon
positifs/nbre de séquences) (7/665)

ANG, LOR, BRO, BOU
Espéces d’intérét patrimoniales

Vesseliette 100% T —— = TAN
Nombre de
Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplicats positifs sé:::::::" " n : :,3‘—
/12) 80% | ———

Bréme commune BRE Abramis brama 12 144391 -~ GAR
Ablette ABL  Alburnus alburnus 12 14796 FEL O — - .BOU
Anguille ANG Anguilla anguilla 11 2884 g o | = PER
Carassin CAS Carassius sp. 9 1185 &
Loche de riviere LOR  Cobitis taenia 9 897 2 s — EGRE
Carpe commune CcCco Cyprinus carpio 10 1193 5 mGOU
Brochet BRO  Esox lucius 12 17652 g 40% 1 = BRO
Goujon GOU Gobio sp. 7 665 T s .
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12 26 808 2 mCco
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis 12 35124 2% ——— HLOR
Bouviére BOU Rhodeus amarus 10 1221 o | m CAS
Gardon GAR Rutilus rutilus 12 77988 mANG
Sandre SAN Sander lucioperca 12 2384 0%
Rotengle ROT  Scardinius erythrophthalmu: 12 26 644 vesseliette mABL
Tanche TAN Tinca tinca 12 9348 stations BRE

Tableau 9 : Résultats des analyses ADNe sur la station Vesseliette et abondances relatives associées

15 taxons sont détectés sur cette station ce qui
équivaut a la diversité moyenne du Marais. Les
3 espéces majoritairement trouvées dans cette
zone sont encore une fois la Breme commune,
la Perche et le Gardon. Néanmoins cette
station est trés intéressante pour plusieurs
raisons. On trouve en plus du Brochet et de
I’Anguille (détectés sur toutes les stations), la
Loche de riviere et la Bouviere, espéces
patrimoniales et listées en annexe Il de la
Directive Habitats Faune Flore. Le Goujon a
aussi été détecté. Ce taxon rhéophile est

particulierement polluosensible, ce qui

témoigne d’une certaine qualité chimique de
I'eau. Linformation de sa présence sur la
Vesseliette est un bon indicateur. Néanmoins,
au regard du nombre modéré de séquences
ADN et de 7/12 réplicats, il est probable que le
Goujon était tout de méme peu représenté sur
la station. On note par contre que les
séquences ADN : d’Ablette, de Loche de riviere
et de Brochet sont plus élevés par rapport a
I’ensemble des 13 stations. Cette donnée nous
permettra d’orienter certaines de nos
investigations sur ce secteur, concernant le
Focus Brochet.

FDAAPPMAG2 — Rapport FBMA — Focus ADNe || 24



Le grand large sud

Diversité 14

Taxon le plus représenté (réplicats Bréme commune

positifs/nbre de séquences) (12/136 076)
Taxon le moins représenté (réplicats Bouviére
positifs/nbre de séquences) (2/422)

Espéces d’intérét patrimoniales ANG, BRO, ABH, BOU

Grand large sud 100% —_— mTAN
Nombre de D
Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplicats positifs se::::: dA;N 0% ROT
12) 80% m SAN
Bréme commune BRE Abramis brama 12 136076 -
Ablette ABL  Alburnus alburnus 12 13559 § 70% GAR
Anguille ANG Anguilla anguilla 9 1909 g 0% - BOU
Carassin CAS Carassius sp. 9 578 £ = PER
Carpe commune cco Cyprinus carpio 6 778 % 50% - ABH
Brochet BRO  Esox lucius 12 11016 g ao E— = GRE
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12 42593 &
Able de Heckel ABH Leucaspius delineatus 3 650 g 30% = BRO
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis 12 40663 20% m CCo
Bouviere BOU Rhodeus amarus 2 422 W CAS
Gardon GAR Rutilus rutilus 12 83513 10% = ANG
Sandre SAN Sander lucioperca 9 1472 0%
Rotengle ROT  Scardinius erythrophthalmus 12 15553 grand large sud ® ABL
Tanche TAN Tinca tinca 12 4421 Stations BRE

Tableau 10 : Résultats des analyses ADNe sur la station Grand Large sud et abondances relatives

associées

La diversité sur la partie Sud du secteur du
Grand Large et plus précisément sur les
wateringues dit du Grand Large et du
Ketestroom est de 14 taxons. Les 3 espéces
majoritaires sont la Breme commune, le
Gardon et la Grémille. Les especes d’intérét
patrimonial sont au nombre de 5 avec la
Bouviere listée en Annexe Il de la DHFF. La
bouviére n’est malgré tout détectée que sur
deux réplicats avec 422 séquences, ce qui est
assez faible. On note aussi la présence de I’Able

de Heckel sur cette station (uniquement
détecté sur 2 autres stations (Zieux et
Landsberg) mais le nombre de séquences est ici
le plus important. Le Brochet semble aussi plus
représenté sur cette zone. Il devance
fortement le Sandre en termes de nombre de
séquences. En effet, le nombre de séquences
ADN de Sandre est le plus faible par rapport aux
autres stations. L’Anguille semble aussi assez
peu représentée.
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La station du Moereleck

Nom vernaculaire

Bréme commune
Ablette

Anguille

Loche de riviere
Carpe commune
Brochet

Goujon

Gremille

Gobie ataches noires
Truite arc-en-ciel
Perche fluviatile
Bouviére

Gardon

Sandre

Rotengle

Tanche

CODE taxon

BRE
ABL
ANG
LOR
cco
BRO
GOU
GRE
GTN
TAC
PER
BOU
GAR
SAN
ROT
TAN

Moereleck

Nom scientifique

Abramis brama
Alburnus alburnus
Anguilla anguilla
Cobitis taenia
Cyprinus carpio
Esox lucius

Gobio sp.

Gymnocephalus cernuus
Neogobius melanostomus

Oncorhynchus mykiss
Perca fluviatilis
Rhodeus amarus
Rutilus rutilus

Sander lucioperca

Scardinius erythrophthalmus

Tinca tinca

Diversité

15

Taxon le plus représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Breme commune
(12/199 660)

Taxon le moins représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Loche de riviere
(3/131)

Especes d’intérét patrimoniales

ANG, BRO, LOR, BOU

Nombre de

réplicats positifs

(/12)
12
12
11

3
5
12
9
12
*
2
12
10
12
12
12
12

Nombre de
séquences ADN
199 660
8139
1674
131
352
9669
837
27 587

698
37643
2134
68118
6295
25209
9139

* : Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon.

Abondance relative ("proxy read")

100%

90%

80% -

70% -

60% -

50% -

40% -

30% -

20% -

10% -

0%

mTAN

ROT
H SAN

GAR

BOU
H PER
mTAC
m GRE
mGOU
m BRO
m CCo
B ANG

moereleck
Stations

mABL
BRE

Tableau 11 : Résultats des analyses ADNe sur la station Moereleck et abondances relatives associées

La diversité spécifique de
Moereleck reste dans la moyenne avec 15
taxons. Plusieurs espéces d’intérét patrimonial
y sont détectées dont la Loche de riviere et la

la station du

Bouviére. La Loche est assez peu représentée

en termes de nombre de séquences mais la

Bouviére semble plus implantée.

On note toutefois la présence d’ADN de Truite arc-en-ciel. Trois hypotheses sont vraisemblables pour
expliquer sa présence :

1. L’ADN est issu d’eau de rejets domestiques (un certain nombre de maisons non raccordées a

un systeme d’assainissement collectif sont recensées dans cette zone).

2. Un certain nombre de Truites arc-en-ciel ont pu trouver refuge dans ce wateringue. En effet,

cette riviere est connectée au Nord et au Sud au Canal a grand gabarit. Les connexions étant

relativement proches, il est possible que des individus du Canal aient pu remonter dans ce

wateringue (grand nombre de séquences de TAC retrouvées sur Canal 1 et 2). En effet, des
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rempoissonnements de Truites arc-en-ciel sont parfois réalisés par I’AAPPMA locale de Arques.
Certains sujets sont tout a fait susceptibles d’étre retrouvés dans le canal ou sur cette riviere.

3. L’ADN est directement issu de I'eau du Canal qui peut transiter en partie dans ce wateringue.
Des individus ne sont pas forcément présents dans le Moereleck mais leur ADN si.

Quant a la détection non significative d’ADN de Gobie a taches noires, une explication similaire est
plausible (proximité du Canal).
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La riviere de la Houlle

Nom vernaculaire

Bréme commune

CODE taxon

BRE

Diversité

14

Taxon le plus représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Bréme commune
(12/250803)

Taxon le moins représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Truite arc-en-ciel
(2/1311)

Espéces d’intérét patrimoniales

ANG, LOR, BRO, BOU

Houlle

Nom scientifique

Abramis brama

Ablette ABL Alburnus alburnus
Anguille ANG Anguilla anguilla
Carassin CAS Carassius sp.

Loche de riviére LOR Cobitis taenia

Carpe commune cco Cyprinus carpio

Brochet BRO Esox lucius

Gremille GRE Gymnocephalus cernuus
Truite arc-en-ciel TAC Oncorhynchus mykiss
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis
Bouviére BOU Rhodeus amarus
Gardon GAR Rutilus rutilus

Sandre SAN Sander lucioperca
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus
Tanche TAN Tinca tinca

Nombre de
réplicats positifs

/12)
12
12
12
9

*
11
11
12

2
12
7
12

12
12
12

100%

e mTAN
Nombre de
séquences ADN 90% +— _7 ROT
250803 B —  asan
4794
3 GAR
12331 T — —
1662 E .
8 0% 7_7
o ]
3035 5 | ® PER
12232 % 50%  atac
31126 2
131§ % ——  aGRE
<
4271:;138 'g 30% —— ——— mBRO
76752 B — cco
m CAS
13853 100 T—— —
14 646 m ANG
11681 0%
houlle m ABL
Stations BRE

* . Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon.

Tableau 12 : Résultats des analyses ADNe sur la station Houlle et abondances relatives associées

14 taxons sont détectés sur la Houlle avec une
détection non significative de la Loche de
riviere et une pollution génétique avec la
d’ADN de Saumon
vraisemblablement issu des eaux traitées de la
STEP (taxon
comptabilisé). Mis a part la détection d’ADN de

présence atlantique,

située en amont non

Truite arc-en-ciel, la liste faunistique est
caractéristique d’un cours d’eau de seconde
catégorie bien diversifié avec la détection
d’especes cibles telles que la Bouviére et la
Loche de riviere.

La présence de séquences ADN de Truite arc-
en-ciel peut étre imputée a plusieurs facteurs a
I'instar de la station Moereleck (rejet de la
STEP, arrivée d’ADN par les eaux du canal ou
individus issus du canal). On note aussi une
légere dominance du ratio séquence ADN
Brochet/Sandre en faveur du Sandre (a

I'inverse de Grand Large Sud).
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La station Canall

Nom vernaculaire

Bréme commune
Ablette

Anguille
Carassin

Loche de riviére
Chabot

Carpe commune
Brochet
Epinoche
Gremille
Lamproie

Ide Melanote/Vandoise
Gobie a taches noires
Truite arc-en-ciel
Perche fluviatile
Flet

Gardon

Truite Fario
Ombre

Sandre

Rotengle

Tanche

CODE taxon

BRE
ABL
ANG
CAS
LOR
CHA
cco
BRO

EPI
GRE

LPR/LPP
IDE/VAN

GTN
TAC
PER
FLE
GAR
TRF
OBR
SAN
ROT
TAN

Canall

Nom scientifique

Abramis brama
Alburnus alburnus
Anguilla anguilla
Carassius sp.

Cobitis taenia

Cottus sp.

Cyprinus carpio

Esox lucius

Gasterosteus aculeatus
Gymnocephalus cernuus
Lampetra sp.

Leuciscus sp.

Neogobius melanostomus
Oncorhynchus mykiss
Perca fluviatilis
Platichthys flesus

Rutilus rutilus

Salmo trutta

Thymallus thymallus
Sander lucioperca
Scardinius erythrophthalmus
Tinca tinca

Diversité

19

Taxon le plus représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Bréeme commune
(12/86689)

Taxon le moins représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Carpe commune
(4/125)

Espéces d’intérét patrimoniales

ANG, CHA, BRO, TRF

Nombre de

réplicats positifs

/12)
12
11
12

*

*

Nombre de
séquences ADN
86 689
6737
6426

1842
125
285
132

10724

3241
6943
15827
10788
683
16968
4749
4050
12899
3019
247

Abondance relative ("proxy read")

100% -

90% -

80%

70%

60% -

50% -

40%

30%

20%

10% -

0%

HTAN
ROT
H SAN
OBR
B TRF
GAR
W FLE
H PER
HTAC
H GTN
IDE/VAN
m GRE
u EPI
= BRO
m CCo
u CHA
B ANG

canall

Stations

N ABL
BRE

Tableau 13 : Résultats des analyses ADNe sur la station Canall et abondances relatives associées

La station Canal 1 est positionnée plus en

amont d’1,5km environ que la station Canal 2.

Mais les deux stations sont situées sur le méme

Bief, en aval de I'écluse des Flandres. L’objectif

de ce positionnement était de mettre en

évidence ou non des divergences entre les
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confluence avec la riviere de la Basse Meldyck
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La diversité est de 19 détections de taxons.
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Cette diversité trés importante est liée a la présence de :

e L’Epinoche (uniquement détecté ici).

e Plusieurs espéces issues de la zone a Truite/Ombre (typologie de Huet) sont détectées
comme : Chabot, Truite Fario, Truite arc-en-ciel et Ombre commun.

e Deux espéces amphihalines sont présentes (le Flet et la Lamproie mais non significatifs sur
Canal 1).

Par rapport aux autres milieux échantillonnés, on note que les proportions de séquences ADN de
Brochet et de Carpe commune sont les plus faibles. En revanche, les proportions de séquences ADN
de Gobie a taches noires et d’Ombre commun sont ici plus élevées.

Ces résultats et cette diversité, plus importante que sur les autres stations, peuvent étre expliqués
d’une part a cause du caractere particulier du milieu (Canal grand gabarit) et d’autre part avec la
proximité de I'exutoire de la Basse Meldyck (affluent de premiére catégorie administrative). En effet,
le Canal reste un axe de migration de plusieurs especes amphihalines, il est donc parfaitement
cohérent de retrouver I’ADN d’espéces de ce type.

Enfin la proximité de I'exutoire de la Basse Meldyck (Figure17) peut
expliquer la détection d’espéces de premiere catégorie piscicole.
Si on garde a l'esprit que I"ADN se comporte dans les fluides
comme une particule fine, celui-ci devrait en toute logique se
retrouver en plus grande quantité a I’aval de 'embouchure Basse
Meldyck/Canal a grand gabarit. En effet, le flux de génes de ces
especes est transporté dans un systeme lotique et peut se
retrouver a I'aval de la confluence dans le sens d’écoulement de
I'eau.

De ce fait, il y a plus de séquences de ces espéces de premiere
catégorie qui sont effectivement dénombrés sur Canal 2.

Sur Canal 1, ces taxons sont tout de méme détectés mais en
moindre abondance en termes de fragments de genes.
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La station Canal2

Diversité 20
Taxon le plus représenté (réplicats Bréme commune
positifs/nbre de séquences) (12/241 305)
Taxon le moins représenté (réplicats Lamproie
positifs/nbre de séquences) (5/527)

ANG, LOR, CHA, BRO,

Especes d’intérét patrimoniales FLE, TRF
Canal2 100% - mTAN
. . age Nombre de Nombre de ROT
Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplic(a/tls 2p)nsitifs séquences ADN 90% u SAN
Bréme commune BRE Abramis brama 12 241 305 o | OBR
Ablette ABL Alburnus alburnus 12 7121 ® TRF
Anguille ANG Anguilla anguilla 12 12059
Loche de riviere LOR Cobitis taenia 2 554 — 0% 1 GAR
Chabot CHA  Cottus sp. 10 9847 3 mFLE
Carpe commune cco Cyprinus carpio 8 638 % 60% - ® PER
Brochet BRO Esox lucius 7 2548 & B TAC
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12 50490 2 5o -
Lamproie LPR/LPP  Lampetra sp. 5 527 % uGTN
Ide Melanote/Vandoise IDE/VAN  Leuciscus sp. 10 3676 - — IDE/VAN
Gobie a taches noires GTN Neogobius melanostomus 1 1584 z ® LPR/LPP
Truite arc-en-ciel TAC Oncorhynchus mykiss 12 31234 B 5 GRE
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis 12 26314 30% 1 I—
Flet FLE Platichthys flesus 5 4453 = BRO
Gardon GAR Rutilus rutilus 12 51792 20% - —— mCco
Truite Fario TRF Salmo trutta 10 6713 m CHA
Ombre OBR Thymallus thymallus 6 3311 10% | — = LOR
Sandre SAN Sander lucioperca 12 26374
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus 10 2581 0% W ANG
Silure SIL Silurus glanis * canal2 H ABL
Tanche TAN Tinca tinca 6 786 Stations BRE

* 1 Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon.

Tableau 14 : Résultats des analyses ADNe sur la station Canal2 et abondances relatives associées

La diversité de la station Canal2 est la plus importante avec 20 taxons différents détectés. Les
différences avec la station amont Canall sont les suivantes :

e Absence de I'Epinoche
e Présence de la Lamproie et de la Loche de riviere.

Les explications quant a la présence d’ADN d’especes piscicoles de premiere catégorie restent
similaires a celles émises lors du descriptif de la station Canal 1. En revanche, des divergences peuvent
étre observées comme la proportion de séquences plus importante de ces espéces de premiere
catégorie (station plus a I'aval de la confluence Basse Meldyck/Canal a Grand gabarit) et la détection
de la Loche de riviere (proximité de la confluence avec le Zieux, un wateringue ou la Loche de riviére
fut détectée).
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Par rapport aux autres milieux la proportion de séquences ADN de Sandre, de Chabot, d’lde
mélanote/Vandoise, de Truite arc-en-ciel, de Flet et de Truite Fario est ici la plus importante.
L'observation des abondances relatives des séquences ADN met en évidence une forte dominance du
Sandre et de la Grémille par rapport au Brochet.

Par rapport aux taxons exotiques, le Gobie a taches noires est détecté et des traces d’ADN de Silure
sont notifiées (quantité insuffisante pour certifier la détection). Ces traces ADN peuvent étre issues du
Zieux (ou le Silure a été détecté) ou d’individus solitaires évoluant dans le Canal (ne relachant pas assez
d’ADN dans un milieu de ce gabarit).
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La station du Landsberg

Landsberg

Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique
Bréme commune BRE Abramis brama
Ablette ABL Alburnus alburnus
Anguille ANG Anguilla anguilla
Carassin CAS Carassius sp.
Chabot CHA Cottus sp.
Carpe commune Ccco Cyprinus carpio
Brochet BRO Esox lucius
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus
Able de Heckel ABH Leucaspius delineatus
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis
Gardon GAR Rutilus rutilus
Sandre SAN Sander lucioperca
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus
Tanche TAN Tinca tinca

Diversité

14

Taxon le plus représenté (réplicats

Bréeme commune

positifs/nbre de séquences) (12/98 569)
Taxon le moins représenté (réplicats Carassin
positifs/nbre de séquences) (5/132)

Espéces d’intérét patrimoniales

ANG, CHA, BRO, ABH

100% H TAN
Nombre de 90% — ROT
réplicats positifs Nombre de
p (/12p) séquences ADN ~ 80% H SAN
12 98569 § ... GAR
12 3268 E = PER
2 50% —
9 1339 E — u GRE
11 411 é 40% —— ~——— mBRO
12 6015 ]
g 30% —
12 19290 § m Cco
5 122 < 0% ~— ®mCHA
DoEm . o
B ANG
12 3175 0%
12 4468 landsberg m ABL
12 2784 Stations BRE

Tableau 15 : Résultats des analyses ADNe sur la station Landsberg et abondances relatives associées

14 taxons sont détectés sur la station du
Landsberg. Le peuplement est diversifié et
classique des eaux dormantes avec une
proportion importante de cyprinidés et de
poissons piscivores ; mis a part la présence de
chabot mise en évidence sur cette station.
Cette donnée est inattendue puisqu’aucun
cours d’eau salmonicole n’est proche du
Landsberg ni méme le Canal (avec son apport
possible d’ADN explicité ci-dessus). Une des
seules explications plausibles est I'attrait du

secteur Lansdberg pour I'espéce Chabot. En
effet, de nombreuses zones de sources y sont
recensées ainsi que des habitats de type blocs,
une eau claire et une végétation diversifiée. Il
est ainsi éventuellement possible qu’une
population relictuelle y ait élu domicile. Au
regard de la bonne qualité chimique de I'eau
dans cette zone, il était attendu de retrouver
certaines especes supplémentaires comme le
Goujon ou la Loche de riviere ce qui n’est pas le

cas.

FDAAPPMAG62 — Rapport FBMA — Focus ADNe || 33



La station de Saint-Omer

Diversité 18

Taxon le plus représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Bréme commune
(12/ 118 132)

Taxon le moins représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Truite Fario
(3/256)

Espéces d’intérét patrimoniales

ANG, LOR, BRO, BOU,
TRF

Saint - Omer
Nombre de
Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplicats positifs

(/12)
Bréme commune BRE Abramis brama 12
Ablette ABL Alburnus alburnus 12
Anguille ANG Anguilla anguilla 12
Loche de riviere LOR Cobitis taenia 7
Carpe commune cco Cyprinus carpio 5
Brochet BRO Esox lucius 12
Goujon GOU Gobio sp. 9
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12
Ide Melanote/Vandoise IDE/VAN  Leuciscus sp. 9
Truite arc-en-ciel TAC Oncorhynchus mykiss 12
Perche fluviatile PER Perca fluviatilis 12
Bouviére BOU Rhodeus amarus 12
Gardon GAR Rutilus rutilus 12
Truite Fario TRF Salmo trutta 3
Ombre OBR Thymallus thymallus 7
Sandre SAN Sander lucioperca 12
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus 12
Tanche TAN Tinca tinca 12

100% B TAN
|
) Nombre de 90% - — ROT
séquences ADN H SAN
118132 80% - B — OBR
.
m cll
@ GAR
s E e BOU
=ﬂ.
7247 3 = PER
2 50% -
845 = mTAC
28830y 4gy | IDE/VAN
516 H m GRE
5425 § 30% - —
34708 2 =GOoU
139 20% - ~  EBRO
70369 mCCO
10% ——— —
256 HLOR
1054
0% B ANG
6326 omer = ABL
5473 Stations
4958 BRE

Tableau 16 : Résultats des analyses ADNe sur la station Omer

Le prélévement réalisé sur la station située au
Nord des canaux de Saint-Omer (secteur dit du
Doulac) présente une liste étonnamment plus
diversifiée qu’escomptée. En effet ce secteur
est fortement anthropisé, présente des berges
majoritairement pauvres en habitats avec des
défenses de berge non appropriées. Ses
particularités ainsi que sa proximité avec le

Canal ne semblaient pas rendre cette station

aussi attractive pour ces espéces listées ici. 18
taxons sont détectés avec la présence de 6
especes d’'intérét patrimonial dont la Bouviére
et une espece polluosensible le Goujon. On
note juste la détection de 2 especes de
salmonidés vraisemblablement issues du Canal
ou de la connexion avec la Basse Meldyck (a
environ 1 km au plus proche). Il s’agit de la
Truite fario et de la Truite arc-en-ciel.
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Le Zieux

Diversité 17

Bréme commune
(12/101 313)

Taxon le plus représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Taxon le moins représenté (réplicats
positifs/nbre de séquences)

Silure glane
(2/134)

ANG, LOR, BRO, ABH,

Espeéces d’intérét patrimoniales BOU
Zieux
Nombrede | @ de 100% T p—ss—m B TAN
Nom vernaculaire CODE taxon Nom scientifique réplicats positifs _
séquencesADN
v12) 0% | —— Ol
Bréme commune BRE Abramis brama 12 101313 ROT
Ablette ABL Alburnus alburnus 12 4789
) . . 80% 1——— B SAN
Anguille ANG Anguilla anguilla 11 3761
Bréme. bordeliere BRB Blicca b.joerkna * 'l;“ 70% GAR
Carassin CAS Carassius sp. 3 148 ] BOU
Loche de riviere LOR Cobitis taenia 2 198 g 60%
Carpe commune cco Cyprinus carpio 6 654 s m PER
Brochet BRO Esox lucius 12 8423 2 o = ABH
Goujon GOU Gobio sp. 3 288 %
Gremille GRE Gymnocephalus cernuus 12 34246 ° 0% H GRE
Able de Heckel ABH Leucaspius delineatus 3 154 E m GOU
Perd?(‘a fluviatile PER Perca fluviatilis 12 29053 E 20% | H BRO
Bouviere BOU Rhodeus amarus 8 1369 <
Gardon GAR  Rutilus rutilus 12 40408 0% | mCCo
Sandre SAN Sander lucioperca 12 6654 mLOR
Rotengle ROT Scardinius erythrophthalmus 12 13947 10% | B CAS
Silure SIL Silurus glanis 2 134
Tanche TAN Tinca tinca 12 5518 0% B ANG
zieux m ABL
Stations BRE

* : Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans I'échantillon.

Tableau 17 : Résultats des analyses ADNe sur la station du Zieux

Le wateringue Zieux est localisé a la limite du Rotengle) et les percidés. 5 especes d’intérét

périmétre (au Sud) de la RNN du Romelaére et
conflue avec le Canal plus au Sud. Son potentiel
en termes d’accueil d’especes piscicoles est
fort puisqu’il s’agit de la station a la diversité la
plus élevée avec le Canal (1 et 2) et la station
de Saint-Omer qui présentent tous les trois des
especes provenant d'un contexte salmonicole.

Les taxons les plus présents en termes de
nombre de séquences ADN sont les cyprinidés
(majoritairement Breme commune, Gardon et
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patrimonial y sont recensées dont la Bouviere,
I’Able de Heckel et la Loche de riviere.

En revanche, le Silure glane a été détecté sur la
station. Des doutes étaient émis quant a sa
présence mais en voici la confirmation.
Toutefois le nombre de réplicats positifs et de
séquences détectées étant trés faible, il est
possible que seuls quelques individus isolés

soient présents sur cette zone pour le moment.
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Résultats de I’'approche multi-spécifique sur le Romelaére

Nom vernaculaire

Bréme commune
Ablette

Anguille

Breme bordeliere
Carassin

Amour blanc/Carpe argentée
Carpe commune
Brochet

Gremille

Able de Heckel
Perche fluviatile
Bouviére

Gardon

Sandre

Rotengle

Tanche

CODE taxon

BRE
ABL
ANG
BRB
CAS
CTl
CCco
BRO
GRE
ABH
PER
BOU
GAR
SAN
ROT
TAN

Nom scientifique

Abramis brama
Alburnus alburnus
Anguilla anguilla

Blicca bjoerkna
Carassius sp.

Cyprinidae - Complexe 2
Cyprinus carpio

Esox lucius
Gymnocephalus cernuus
Leucaspius delineatus
Perca fluviatilis

Rhodeus amarus

Rutilus rutilus

Sander lucioperca
Scardinius erythrophthalmus
Tinca tinca

Romelaére 1
Nombre de Nombre de
réplicats positifs séquences ADN
(/12)

12 133061
6 3662

5 3937

4 22153

3 156

2 373

7 1301

6 7552

9 26 040

7 10156

*

12 28155
7 8863
12 30453

9 11643

1

Romelaére 2
Nombre de Nombre de
réplicats positifs _,
12) séquences ADN
12 193 028
8 19107
2 20628
5 537
5 18983
11 15988
3 14492
9 50528
*
3 9154
9 33648
3 7448
10 45788
1 2246
romelaerl
BRE
ABL
ANG
BRB romelaere2
CAS BRE
cn ANG
cco BRB
BRO CAS romelsere3
GRE cn BRE
PER cco ABL
Bou® BRO ANG
GAR GRE cAS
SAN ABH* cn
ROT PER cco
1AM GAR B8RO
SAN GRE
ROT PER
TAN GAR
SAN
" RoT

TAN

Romelaére 3
Nombre de Nombre de
réplicats positifs séquences ADN

v12) s

12 157613
3 243
9 6721
4 1010
1 187
10 7658
4 7486
6 4138
3 3276
5 6979
11 12344
8 6014
7 5558

Tableau 18 : Résultats des analyses ADNe sur les 3 stations situées sur la RNN du Romelaére.

* nombre de séquences insuffisantes pour détecter I'espéce avec certitude.
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Romelaére 1 Romelaére 2 Romelaére 3
Diversité 14 13 13
Taxon le plus représenté (réplicats Bréme commune Bréme commune Bréme commune
positifs/nbre de séquences) (12/133 061) (12/193 028) (12/157 613)
Taxon le moins représenté Carassin Carassin Cyprinidés -
(réplicats positifs/nbre de (2/373) (5/537) Complexe 2
séquences) (1/187)
Espeéces d’intérét patrimoniales ANG, BRO ANG, BRO ANG, BRO

Tableau 18bis : Résultats des analyses ADNe sur les 3 stations situées sur la RNN du Romelaére.

Le grand étang principal de la RNN du Romelaére présente une diversité spécifique de 14 taxons
confirmés. En revanche, si on tient compte des deux taxons non détectés de maniere significative
(Bouviere et Able de Heckel) cela porterait la richesse spécifique a 16. Ces deux taxons ne sont en effet
pas significativement détectés sur I’'étang principal mais sont détectés dans le Zieux dont une partie
est comprise dans le périmetre de la réserve. Le wateringue Zieux étant connecté a la RNN du
Romelaére, il est probable que ces especes s’y trouvent en moindre nombre (Bouviere échantillonnée
en péche par points en 2016 et sur I'étang de Degazelle en 2019 lors du Focus Brochet).

o
100% Tanche

90%
N M Rotengle

80%
Sandre

70%
Gardon
60%
® Bouviere

50%
M Perche
40% fluviatile
Able de
30% Heckel
Gremille
20%

m Brochet
10%

m Carpe
commune

0%

Romelaére 1 Romelaére 2 Romelaére 3

Les especes les plus représentées en termes de nombre de séquences sont la Breme commune (qui
domine tres largement les peuplements des trois stations en termes de pourcentage d’abondance
relative ; a raison de 46.3% pour la station 1, 44.7% pour la 2 et 71.9% pour la 3). Les autres espéces
bien représentées sont la Grémille sur Romelaére2 (11.7%), le Rotengle (10.6%) sur Romelaérel et le
Sandre (5.6%) sur Romelaére3.

Le nombre de séquences total dénombré est pratiquement deux fois plus importants sur Romelaére2
(431 575) que sur Romelaére 1 (287 505) et 3 (219 227). Certains taxons comme L’Anguille, la Carpe
commune, la Grémille, I’Amour blanc, semblent plus inféodés a la station Romelaére 2. Celle-ci est la
zone la plus ombragée du site, située plus au sud et a I'abri du vent.
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Comparaison avec les données antérieures sur la
masse d’eau plan d’eau Romelaére (FRALO1)

Grace au déploiement de 5 inventaires entre 2016 et 1975, il est possible d’émettre un comparatif
entre la technique ADNe et les péches électriques « grand milieu » par échantillonnage ponctuel
d’abondance (EPA) et les péches aux filets maillants (tableaul9).

En effet, le périmétre de la RNN du Romelaére a pu faire I'objet de plusieurs inventaires (données non
exhaustives issues du plan de gestion de la RNN) :

o Inventaires par EPA en 2016 dans le cadre d’un rapport ayant trait a I'amélioration des
connaissances sur les ENS du Pas-de-Calais (Diagnostic piscicole et mésologique des entités
hydrauliques de la RNN du Romelaére, 28p, FDAAPPMAG62). Mais celui-ci a aussi couvert
certains étangs adjacents supplémentaires par rapport a I’étude ADNe.

o La réserve est classée masse d’eau plan d’eau DCE depuis 2007. A ce titre, elle a fait I'objet
d’inventaires réguliers a I'aide de la méthode scandinave (filets benthiques) en 2009 et 2016
sur I’étang principal.

o Inventaires a I'électricité réalisés par le Conseil Supérieur de la Péche en 1975 et en 1996. (Sur
I’étang principal, les cours d’eau et les étangs secondaires annexes pour 1996 ; non renseigné
pour 1975).
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2018

nom scientifique nom vernaculaire

(ADNe)

Leucaspius delineatus Able de Heckel *
Alburnus alburnus Ablette X
Anguilla anguilla Anguille X
Rhodeus amarus Bouviere *
Blicca bjoerkna Bréme bordeliére X
Abramis brama Bréme commune X
Esox lucius Brochet X
Carassius sp. Carrasin X
Cyprinus carpio Carpe commune X
Ctenopharyngodon idella Amour blanc X

Gasterosteus aculeatus Epinoche
Rutilus rutilus Gardon X

Gobio sp. Goujon
Gymnocephalus cernuus Gremille X
Perca fluviatilis Perche fluviatile X
Scardinius erythrophthalmus Rotengle X
Sander lucioperca Sandre X
Tinca tinca Tanche X
Diversité 14 (16*)

2016 (epa) 2016 (filets) 2009 (filets)

X X X X X X X

15

1996
(ensemble
réseau)

1996 (étang
principal)

NR

X X X NR
X X X X NR
X NR

X X X NR
X X X X NR
X X NR

X X X NR
X X** X NR
NR

X X X NR
X X X X NR
X NR

X X X X NR
X X NR

X X X NR
X X X X NR
X X NR

11 10 9 16 11

Tableau 19 : Présence/absence des taxons retrouvés au fil des suivis comparativement a I'étude ADNe

sur la RNN du Romelaére. " * " : Quantité d’ADN insuffisante pour certifier la détection du taxon dans

I'échantillon. "**"+Carpe miroir CMI (méme espéce du point de vue ADN)

Bénéfice de ’ADNe :

Les données ADNe ont permis d’identifier une
espece supplémentaire sur |’étang principal par
rapport a I'ensemble des suivis historiques. Il
s’agit Complexe 2
(Ctenopharyngodon idella ou
Hypophthalmichthys molitrix, ’analyse ADNe
ne permettant pas de faire le distinguo entre
ces deux especes proches). Apres des échanges
avec le syndicat mixte Eden62, il a été possible
de caractériser I'espece Amour blanc par le

des cyprinidés -

biais d’'une photographie. Il est peu probable
gue la Carpe argentée soit présente sur le site.
En revanche, I'’Able de Heckel n’a jamais été
retrouvé dans les inventaires piscicoles passés.

Défaillance de I’ADNe :
Les données de péches électriques et

d’échantillonnages aux filets benthiques ont
permis de mettre en évidence I'Epinoche, le
Goujon et la Bouviére (traces non significatives
détectées) non détectées via la méthode de
I’ADNe en 2018.
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Les especes non détectées par ADNe sont
toutes les trois des espéces de petites tailles
présentes en faible effectif dans le secteur.
Effectif Bouviere par exemple ; 2 en 2016 (EPA)
et 6 en 1996 dont aucune sur I'étang principal.
Goujon non échantillonné sur I’étang principal
mais dans les annexes ol dans le wateringue
Zieux en1996.

La liste faunistique la plus proche de celle
obtenue via la méthode ADNe est celle de la

péche par 75 EPA de 2016 réalisée par la
FDAAPPMAG2.

Si on compare cette fois la liste obtenue par
ADNe individuellement avec chaque année
(Figure20), on arrive a une moyenne de 4
taxons supplémentaires détectés (4,25+1,75),
contre 1 taxon non détecté en 2009 et 2016
(aux filets) et 2 en 2016 (EPA).
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Comparaison avec les données antérieures sur le Marais Audomarois

Comme il le fut présenté dans la partie introductive du rapport, le projet FBMA a émergé suite au
constat d’'un manque de données ichtyologiques sur le secteur. De ce fait, peu de comparatifs seront
possibles. En effet, aucune donnée réellement exploitable n’est antérieure a 2010.

Néanmoins :

= Des péches d’inventaires furent réalisées sur 7 stations du marais Ouest (Etude Natura2000 —
Péche par ambiance). Le but de I'étude était de mettre en évidence des espéces d’intérét
communautaire dans des annexes du marais (fossés et plans d’eau semi-ouverts).

= Des péches par EPA furent réalisées dans le secteur d’étude lors du projet Connect’AH (Quelles
annexes hydrauliques doit-on connecter pour améliorer la fonctionnalité des communautés
de poissons des cours d’eau anthropisés du Pas-de-Calais ?). Ces échantillonnages ont été
réalisés a I'aide d’un Electrofishing boat® et en péche embarquée type pneumatique entre
2015 et 2016.

= Les stations d’inventaires du Focus RCS (2018-2019) du projet FBMA ont été superposées sur
le trajet de I’échantillonnage.

%
]
b2
LN
@ Stations_RCS
e P N2000
® CAH EPA Schoubrouck
® CAH EPA2015
CAH EPA2016 \
1 0 1 2 3 4 km
| = e S—
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nom scientifique nomvernaculaire e e ) Schoubrouk  B24canal ZH51houlle IPR-OUEST  IPR-EST  IPR-OUEST
(2015) (2015) (2016) (2018) (2018) (2019)
Leucaspius delineatus Able de Heckel
Alburnus alburnus Ablette X X X X X X
Anguilla anguilla Anguille X X X X
Blicca bjoerkna Bréme bordeliere X X X
Abramis brama Bréme commune X X X X X X
Rhodeus amarus Bouviére X
Esox lucius Brochet X X X X X
Cyprinus carpio Carpe commune X
Carassius sp. Carrasin X X
Gasterosteus aculeatus Epinoche X
Rutilus rutilus Gardon X X X X
Gymnocephalus cernuus Gremille X X
Gobio sp. Goujon
Perca fluviatilis Perche fluviatile X X X X X X
Scardinius erythrophthalmus Rotengle X X X
Sander lucioperca Sandre X X
Tinca tinca Tanche
Cobitis taenia Loche de riviere X
Cyprinidae nd Cyprinidae nd X
Diversité 10 7 8 3 10 11 8

Tableau 19 : Présence/absence des taxons retrouvés au fil de plusieurs suivis historiquement réalisés
dans le marais Awdudomarois.

Les comparatifs seront émis a titre indicatif puisque, hormis les stations RCS IPR-OUEST et IPR-EST,
aucune des autres stations n’est superposée avec une station ADNe. Malgré tout, chacune d’entre elles
permet d’établir un constat. Nous pouvons comparer ; la Houlle, le Canal a Grand gabarit et le
Schoubrouk dans le cadre de Connect’AH ainsi que le Landsberg et le Grand Large pour les inventaires
sur le périmetre Natura2000. Les linéaires échantillonnés par péche étaient toutefois en général bien
moindres que le linéaire filtré via la méthode ADNe (moyenne : 1795,5+352,9m).

e Sur la Houlle : uniquement 3 especes ont été retrouvées en 2016 contre 15 pour ’ADNe en
2018. L’ADNe a ici permis de mettre en évidence 80% des taxons supplémentaires dont 5
especes patrimoniales.

e Sur le Canal et le Schoubrouck : la station ADNe la plus proche des points de péches de 2015
est la station Canal 2. L'ADNe nous apporte ici une contribution de 64% de taxons
supplémentaires.

e Sur le Marais Ouest (du Landsberg au Grand Large) : I'ensemble des stations Natura2000 de
2010 ont permis de mettre en évidence 10 taxons différents contre 14 pour le Grand Large et
le Landsberg. Avec une contribution de 7 nouveaux taxons pour ’ADNe mais 2 non retrouvés.
Il s’agit de la Loche de riviére et de I'Epinoche.

e Sur le Zieux et le Grand Large / Ketestroom via les échantillonnages réalisés dans le cadre du
Focus RCS :

o 18 espéces sont détectées par analyse ADNe contre 11 en 2018 et 10 en 2019
pour I'inventaire sur le Zieux.

o 14 especes sont détectées par analyse ADNe contre 10 en 2018 et 8 en 2019
pour l'inventaire sur le Grand Large / Ketestroom.
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Comparatif global inter-stations

Un dernier comparatif peut étre proposé entre
I’ensemble des stations ADNe de 2018.

Pour ce faire une Analyse Factorielle des
Correspondances (AFC) peut étre produite.
Cette méthode d’analyse multivariée est une

méthode qui permet d'étudier I|'association
entre deux variables qualitatives. Cette figure
permet de  visualiser  graphiquement
I’association entre les éléments de lignes et de
colonnes dans un graphique a deux

dimensions.

3
1]

moerelack |

grdlarge

canal2

canall

serques

landsb

romz2

Les résultats de I’AFC ont montré que les listes
d’especes de poissons étaient relativement
similaires entre les trois sites situés sur le
Marais Ouest, entre les trois sites du Marais

Est, entre les deux stations du Canal et entre les
trois stations de la RNN. Par contre, les stations
du Canal et de la ville de Saint-Omer semblent
étre globalement tres différentes des autres.
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Discussion

Retour d’expérience

Le protocole a permis de détecter des espéces
sur I'ensemble des stations. La mise en place
de ce protocole sur cette typologie de milieu, a

homogénéisé et par la suite étre filtré (cf p.10).
Mais en définitive, cette méthode ne fiit usitée
gue tres rarement.

savoir dans un hydrosystéme lentique,

poldérisé, hyper-eutrophe, turbide et de Sachant que les prélévements ont été réalisés

grande surface a été jugé pertinente. En effet, a l'aide d’une embarcation, ceux-ci ont fait

. . . . I’objet d’un travail en bindbme afin de limiter |
le caractére singulier de la zone d’étude a objet d'un travail en bindme afin de limiter les

donné lieu & des réflexions et des échanges risques de contamination des échantillons. I
entre la FDAAPPMA 62 et le laboratoire

SpyGen. Des recommandations ont été émises

est bien évidemment convenu que les moyens
humains déployés pour les prélévements ne
sont pas comparables aux moyens humains et
a la logistique qu’il faut déployer avec des
techniques d’inventaires traditionnels

pour résoudre le probléme de colmatage de la
membrane lié a la trop forte turbidité de I'eau
du Marais. Ces recommandations ont été mises

en exergue avec un comparatif d’un retour embarqués. La méthode ADNe prend tout son

- . . n ns | r "un mplémen
d’expérience de chercheurs Hollandais. Celui-ci sens dans le cadre d'un complément de
s’appuyait donc sur I'usage de deux grands sacs

stériles dans lesquels était prélevé le volume

données dans des secteurs non prospectables
avec les méthodes d’inventaires traditionnels.

d’eau total nécessaire en vue d’étre

Un apport de données précieux

Si dans notre cas nous n’avons pas pu mettre en évidence la présence de Loche d’étang, le débat reste
ouvert sur sa présence ou sa non-présence. En effet, méme si une espéce n’est pas détectée, il n’est
jamais véritablement possible de valider avec certitude son absence. Cela peut étre le cas avec ce genre
d’especes trés discrétes surtout dans un si vaste dédale de canaux, d’étangs privés et de fossés. Mais
au vue de I'absence totale de détection dans I'ensemble des prélévements (notamment dans la RNN
du Romelaére ou de la ferme du Zuidbrouck, deux milieux qui ont des qualités mésologiques propices
pour l'accueil de cette espéce) et de I'absence de I'espéce dans tous les relevés ou déclarations
historiques, guére d’espoir est permis.

Cette espéce « En danger » (statut EN ; IUCN 2019), aussi discréte de par ses meeurs, semble donc
plutot inféodée aux cours d’eau du département du Nord (59). Nos colléegues de la FDAAPPMAS9 ont
en effet pu, par le biais d’inventaires piscicoles, la mettre en évidence sur plusieurs sites proches de la
ville de Lille et plus précisément sur la Marque. Dorénavant grace notamment a une étude ADNe
récente (Approfondir la connaissance de la biodiversité piscicole a I'aide d’un outil innovant : '’ADN
environnemental, FDAAPPMAS59, 2018), celle-ci a pu étre détectée au-dela des stations connues
(augmentation de I'aire de répartition).

En revanche, d’autres taxons d’intérét patrimonial ont pu étre mis en évidence comme nous avons pu
le voir (Bouviére, Loche de riviere, etc.).
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Méme si aucun des taxons remarquables n’avait déja été relevé dans les données historiques au moins
une fois, grace a I’ADNe, la plupart des taxons ont été détectés de maniére ponctuelle (par exemple
Able de Heckel une seule fois ou Bouviere uniquement dans la RNN du Romelaére). Le fait est que ces
taxons a forte valeur patrimoniale ont pu étre répartis avec une plus grande précision géographique
et validés dans des secteurs différents de ceux échantillonnés par inventaire traditionnel.

On peut par exemple citer la Bouviére ou la Loche de riviére, uniqguement révélées dans la RNN du
Romelaére pour la Bouviére (2016) et dans certains fossés compris dans le périmétre Natura 2000 en
2010 (NPC 022 ; FR3100495) pour la Loche de riviere. L’ADNe nous a permis de mettre en évidence ces
deux taxons (inscrits en Annexe Il de la DHFF) sur 5 stations pour la Loche de riviere (38% des stations)
et 6 stations pour la Bouviére (46% des stations). Une telle occurrence n’était pas forcément attendue
aux prémices de I'étude et dans certaines zones. En effet, ces deux taxons ont été principalement
révélés dans les canaux en pourtour de la ville de Saint-Omer et dans le wateringue de la Vesseliette,
deux zones qui semblaient de prime abord moins attractive de par la qualité chimique de I'eau
notamment.

De maniére plus globale, des disparités géographiques ont été mises en évidence. Certains taxons
comme la Loche de riviere et le Goujon ont uniquement été relevés dans des stations a I'Est du Canal
(partie Est du marais Audomarois). D’autres taxons ne semblent pas inféodés a des secteurs
particuliers (Bouviéere et Able de Heckel plus ou moins répartis aussi bien a I'Est qu’a I’Ouest du
périmetre Ramsar). Ces données seront prépondérantes pour des initiatives de gestion et de
protections.

Au méme titre que la mise en évidence d’especes patrimoniales, exposer la présence de certains
taxons exotiques est un renseignement essentiel (Gobie a taches noires exclusivement sur le Canal,
Amour blanc sur le Romelaére et le Silure glane sur le Zieux notamment). Pour le moment, ces espéces
semblent trés sectorisées.

En définitive, I'outil ADNe nous a semblé complémentaire et pertinent notamment dans le cadre de la
mise a jour de I'atlas faunistique du marais Audomarois, de la surveillance d’espéces exotiques et de
la répartition d’espéces patrimoniales.

Obstacles a I’analyse, poursuites et attentes

Si la méthode nous a permis des avancées importantes dans la production de listes ichtyologiques
sectorisées appréciables, nous avons aussi fait face a certains obstacles.

Dans notre cas, la présence des deux taxons Vandoise et Ide mélanote est avérée dans le contexte
cuvette Audomaroise (données de captures). Or I’ADNe ne permettant pas de distinguer ses deux
taxons, nous ne pouvons qu’émettre des hypothéses quant a leurs sectorisations. La prise en compte
de ce facteur peut potentiellement changer la diversité de 1 ou 2 points. Ici ces taxons semblent plut6t
inféodés a I’hydrosysteme canalisé.

Il est certain que bon nombre de scientifiques et gestionnaires seraient intéressés par la possibilité de
distinguer ces deux taxons ou les autres listés dans le tableau 2 p.22. Cela pourrait apporter bon
nombre d’informations. Mais il est a considérer que cela peut rester une éventualité de ne pas pouvoir
distinguer la Lamproie fluviatile de la Lamproie de Planer ou la Truite fario de la Truite de mer, ces
especes étant des écotypes (méme ADN).
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Des attentes riches d’enjeux sont aussi répandues avec |’estimation quantitative des especes par I'outil
ADNe. Les recherches sur cette thématique sont de plus en plus abondantes (Teruhiko 2012, Pont
2018). D’ailleurs, des travaux sont actuellement engagés en vue de compléter voire méme de
remplacer les méthodes de bio-évaluations. (Valentini 2016, Lefrancois 2018).

Vers un outil de veille des marais ou des grandes surfaces lentiques

Les limites et les avantages de la méthode sont déja trés largement présentés dans la bibliographie
actuelle (Taberlet et al. 2012, Dejean 2012, P.Jean 2013, P.Didier 2018). Nous avons pu mettre en
pratique son déploiement et par cette action valider la plupart de ces affirmations (facilité de mise en
place, méthode non intrusive, détection de taxons supplémentaires par rapports aux inventaires
classiques...).

Il apparait de notre c6té que la technique de I’ADNe nous a permis de déterminer plus de taxons que
lors d’inventaires classiques (comparatif temporel sur la RNN du Romelaere ou avec les inventaires
RCS ou encore les péches de Connect’AH). Méme si ces méthodes ne sont pas comparables dans tous
les cas (linéaire ou surface échantillonnés différents), il apparait dans la bibliographie qu’en termes de
détection en grand milieu, 'ADNe montrent fréquemment des résultats supérieurs aux méthodes
classiques en termes de nombre de taxons détectés comme dans le Rhone ou d’autres grands milieux
comme le lac d’Aiguebelette (Pont 2018, Civade 2016). Cela peut étre en partie imputé a la difficulté
d’échantillonner les grands milieux (exhaustivité).

De plus il apparait que l'interprétation de données provenant de milieux lotiques, est moins aisée que
celle qui peut étre réalisée en milieu lentique (notion de flux de génes) ou I’ADNe reste dans la zone
ou il est relargué. En effet, cela est d a la résilience plus ou moins longue des brins d’ADN qui ont un
comportement proche des molécules organiques, en milieu lotique. Ceux-ci peuvent étre retrouvés
bien plus a I'aval (Dejean 2011, Civade 2016).

Il peut également étre envisageable de mettre en place des réseaux de surveillances des espéeces
exotiques ou des espéces patrimoniales ayant une faible occurrence avec des pas de temps définis (3-
5ans) choisis sur des secteurs d’intérét. Il est en effet convenu d’utiliser I’ADNe comme outil de veille
sur la présence de ces espéces particuliéres (Cavalli 2003, Dougherty 2016, Cai 2017).

De part ces caractéristiques, nous pouvons donc promouvoir ou valoriser la mise en place du protocole
ADNe sur d’autres milieux denses, difficiles d’accés ou encore la ol la conductivité est trés élevée (ce
qui ne permet pas d’échantillonnage a I'électricité). Celle-ci fut en effet tres pertinente sur le Marais
Audomarois et peut vraisemblablement I'étre également sur une typologie de milieu identique
(contexte de marais doux endigués).
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Conclusion

En conclusion, le déploiement de la méthode ADNe, nous a offert un bon retour d’expérience sur
I'utilisation de cette technique novatrice. Elle nous a également semblé pertinente dans le cadre de
I’étude du marais Audomarois, un milieu complexe a échantillonner de par sa typologie. L'utilisation
de 'ADNe peut ainsi prendre tout son sens dans I'étude de vastes hydrosystemes lentiques tel que
celui-ci.

C'est de plus un excellent outil de veille environnementale produisant des listes faunistiques
sectorisées et trés utiles pour la surveillance de certains taxons. En effet, 'ADNe peut étre mis au
service de la surveillance des espéces exotiques ou des especes patrimoniales rares.

Dans notre cas, I'utilisation de cette méthode nous a permis de mettre en évidence 29 taxons
différents sur le marais dont 10 espéces patrimoniales et plusieurs espéces exotiques. Ce fut
notamment le cas avec le Gobie a taches noires qui semble pour le moment uniquement inféodé au
Canal a grand gabarit.
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Un excellent outil au service de la connaissance dans le marais (production
de listes faunistiques mises a jours, apports de données).

e  Mise ajour de la liste d’espece piscicole du marais avec 29 especes différentes.

e  Pasde loche d’étang détectée mais incertitude qui reste en suspens quant a son absence.

e  Mise en évidence de 10 espéces patrimoniales dont I’Anguille, le Brochet, la Bouviére et la Loche de riviere sur
plusieurs sites.

Un outil de veille environnementale puissant (surveillance des espéces
patrimoniales ou exotiques).

e  Mise en évidence de plusieurs especes exotiques comme le Gobie a taches noires sur le Canal ou I’Amour blanc sur
la RNN du Romelaére.

e  Détection de Goujon mais uniquement a I'Est du marais.

e  Détection de Silure sur le Zieux.

Un outil complémentaire au suivi plan d’eau DCE (RNN Romelaére).

Vers un outil de veille des marais ou des grandes surfaces lentiques ?

e Outil complémentaire pertinent des méthodes d’inventaires traditionnels.

e Possibilité de mise en place de ce suivi dans d’autres cadres (étude des grands migrateurs, surveillance des espéeces
exotiques etc.).

e  Tres adapté aux grands milieux lentiques.

e  Facilité de mise en ceuvre, méthode non-intrusive, probabilité de détection plus élevée dans le cas de certains
taxons difficilement échantillonnables.

e Le compartiment piscicole est fréquemment méconnu, ’ADNe est un bon moyen de le mettre en avant plus
simplement.

Retour d’expérience sur la méthode (dans un milieu lentique, poldérisé,

turbide et de grande surface), des limites a prendre en compte :

e  Mais pas encore d’analyse des peuplements, de leurs états sanitaires, des classes de tailles des différents taxons,
du sexe-ratio, etc.

e  (Certaines espéces ne peuvent pas encore étre distinguées car trop proches génétiquement (lde mélanote-
Vandoise).

e  Capacité d’analyse.

En définitive, il s’agit d’un excellent outil au service de la connaissance dans le marais (production de listes faunistiques mises
a jours, apports de données conséquentes).
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Résultats échantillonnages Plan d’eau du Romelaére (ONEMA 2009 ; Réseau DCE).
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Extrait Liste des especes prélevées — Etude du peuplement piscicole de la réserve du Romelaére. 1996

(CSP/PNR Nord — Pas-de-Calais Audomarois).

ll - RESULTATS I

I1-1 Liste des espéces prélevées.

Nom frangais Nom scientique ~ Famille Abréviation
Ablette Albernus albermus CYPRINIDES ABL
Anguille Anguilla anguilla ANGUILLIDES | ANG
Bouviére Rhodeus sericeus CYPRINIDES BOU

Bréme bordehére Blicca bjcerkna CYPRINIDES BRB
Breme Abramis brama CYPRINIDES BRE
commune
Brochet Esox hueius ESOCIDES BRO
Carassin Carassius carassius CYPRINIDES CAS
Carpe commune Cyprinus carpio CYPRINIDES cCo
Epinoche Gasterosteus aculeatus GASTERO- EPL
-STEIDES
Gardon Rutilus rutilus CYPRINIDES GAR
Goujon Gobio gobio CYPRINIDES GOU
Gremille Gymnocephalus cemua PERCIDES GRE
Perche Perca fluviatilis PERCIDES PER
Rotengle Scardinus CYPRINIDES ROT
erythrophthalamus
Sandre Lucioperca lucioperca PERCIDES SAN
Tanche Tinea tinca CYPRINIDES TAN
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Liste, effectifs et tailles des espéces inventoriées sur les 75 EPA - RNN du Romelaére en 2016.

Anguilla anguilla

Blicca bjoerkna

Esox Lucius

Cyprinus carpio

CYP (Ind)

Gobio gobio 0.0
Perca fluviatilis
Stizostedion 136
lucioperca
[ERERENNNNN rincatinco  TAN. 2 003 458 431 405

Effectif total : 348 Nbre moyen d'ind./EPA : 4.64
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