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Les omics* rassemblent les outils d’analyse des molécules constituant les organismes, acides 
nucléiques (métagénomique*, métabarcoding*, digital PCR*) et métabolites (métabolomique*). 
Leur utilisation pour gérer les milieux aquatiques et les lacs en particulier, permet d’obtenir  
des informations complémentaires à celles des outils classiquement utilisés. 
Lors de tables rondes, scientifiques, gestionnaires de milieux, professionnels de laboratoires 
d’analyse, ont discuté de la place de ces méthodes pour la gestion des milieux aquatiques,  
de l’évolution des métiers et formations, des développements méthodologiques.

Introduction
Les milieux aquatiques et les lacs en particulier jouent 
un rôle essentiel dans le maintien des équilibres éco-
logiques, en soutenant une diversité de processus bio-
géochimiques et biologiques (Grizzetti et al., 2019). 
Leur bon fonctionnement repose en grande partie sur 
la richesse et la diversité des espèces qui les composent 
(Oliver et al., 2015). Toutefois, ces milieux subissent une 
érosion rapide de leur biodiversité (Reid et al., 2019 ; 
Keck et al., 2025), ce qui menace leur intégrité écolo-
gique et les nombreux services écosystémiques qu’ils 
fournissent aux populations humaines. Pour mieux 
comprendre et suivre ces dynamiques, des outils de sur-
veillance performants sont indispensables, ce que per-
mettent les approches omics*. 
Les omics sont un ensemble d’outils d’analyse des diffé-
rents types de molécules qui constituent les organismes. 
Ces molécules peuvent être des acides nucléiques 
comme de l’ADN environnemental – ADNe* – (méta-
génomique*), et de l’ARN – ARNe – (metatranscripto-

mique), ou des métabolites (méta-métabolomique). 
Différents outils sont utilisés comme les séquenceurs 
haut-débit et la PCR quantitative* pour les acides 
nucléiques, ou encore la chromatographie gazeuse cou-
plée à la spectrométrie de masse pour les métabolites. 
Ces outils révolutionnent l’étude et la gestion des éco-
systèmes aquatiques, en termes de nature des données 
produites, de débit, d’identification taxonomique, de 
réplicabilité.

Il y a un intérêt évident à utiliser les omics pour la gestion 
des milieux aquatiques comme l’illustrent les travaux en 
cours visant à développer des méthodes opérationnelles 
utilisables dans le cadre de la mise en œuvre de poli-
tiques publiques environnementales (DCE 1, espèces 
protégées, stratégie nationale relative aux espèces 
exotiques envahissantes, règlement sur la restauration 
de la nature, énergies renouvelables). L’utilisation des 
approches omics est désormais à la disposition des por-
teurs d’enjeux. Cette évolution a mis en évidence, à plu-
sieurs reprises, le besoin d’échanges entre les domaines 

1. Directive cadre 
sur l’eau.
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de la recherche, de la gestion et de l’analyse. Du 17 au 
20 mars 2025 a eu lieu à Evian-les-Bains un congrès 
scientifique – AquaEcOmics 2 – qui a regroupé deux-
cent-quatre-vingt chercheurs utilisant les omics pour 
l’étude des milieux aquatiques, et une synthèse des pré-
sentations a été publiée (Rimet et al., 2025). À la suite 
de ce meeting, des tables rondes ont été proposées le 
21 mars pour permettre des échanges en français entre 
chercheurs et porteurs d’enjeux (gestionnaires, analystes, 
experts), à propos de l’utilisation des omics pour la ges-
tion des milieux aquatiques. Les objectifs étaient de per-
mettre aux gestionnaires et porteurs d’enjeux d’exprimer 
leurs besoins et attentes, aux scientifiques de clarifier et 
présenter les limites et opportunités méthodologiques, et 
aux analystes de mieux appréhender et échanger sur les 
évolutions potentielles des métiers.
Un appel à participation a été lancé fin 2024 auprès des 
principaux établissements publics d’État en charge de 
l’environnement et des gestionnaires d’espaces natu-
rels en France (agences de l’eau, OFB 3, conservatoires 
d’espaces naturels, ministère), des analystes (laboratoires 
d’analyse publics et privés), et des scientifiques (univer-

sités, instituts de recherche). Au total, quarante-quatre 
personnes étaient présentes : vingt-huit du monde aca-
démique (CNRS, MNHN, INRAE, Ifremer, universités), 
treize de la sphère privée (ADNid, Aquascop, Aquabio, 
ADENEKO, CEBEDEAU, e-biom, ADF, Eurofins, Scima-
bio, VSA) et deux d’un établissement public d’état (OFB). 
Pour avoir un socle de connaissances communes, les 
participants ont d’abord assisté à la présentation d’une 
synthèse du meeting AquaEcOmics, d’un rappel des 
enjeux des politiques publiques, de présentations des 
principaux projets de recherche dans le domaine des 
omics et du référentiel national de séquences géné-
tiques porté par l’OFB et le MNHN. Puis ils ont débattu 
en six groupes de sept à huit personnes autour de quatre 
enjeux : 
– les besoins pour appliquer les politiques environne-
mentales et la place des omics,
– l’évolutions des métiers et formations,
– les limites et avantages des omics,
– les stratégies pour favoriser l’intégration des omics
pour la gestion des milieux aquatiques.
Nous résumons ci-après l’utilisation des omics pour
l’étude et la gestion des milieux aquatiques et les enjeux
des politiques publiques, les échanges des tables rondes
(figure ), puis concluons sur les perspectives qui per-
mettraient de favoriser l’intégration des omics dans la
gestion des milieux aquatiques.

Synthèse des derniers développements 
méthodologiques et des enjeux 
des politiques publiques

Une vue d’ensemble des cent-soixante-cinq présentations 
(orales et posters) données au meeting AquaEcOmics 
(AquaEcOmics meeting, 2025) montre que les omics sont 
appliquées aussi bien à l’étude des micro-organismes 
qu’aux macro-organismes. Cependant, on constate 
une nette distinction dans les champs d’application en 
fonction de l’organisme ciblé : les études concernant les 
macro-organismes (poissons, invertébrés, amphibiens) se 
concentraient principalement (85 %) sur l’évaluation de 
la biodiversité et la biosurveillance pour répondre aux 
besoins pratiques des parties prenantes (gestionnaires 
des milieux, ministère chargé de l’environnement), tandis 
qu’une majorité (58 %) des études concernant les micro-
organismes (bactéries, microalgues, protistes) se concen-
traient sur des questions d’écologie fondamentale. Les 
connaissances fondamentales produites sont principale-
ment dans les champs de l’écologie des communautés et 
utilisent le métabarcoding comme méthode de référence : 
tous types d’organismes et de milieux sont concernés. 
Des questions d’écologie fonctionnelle (ex. : cycle du car-
bone) ont été abordées en métagénomique (shotgun*). La 
méta-métabolomique a été également utilisée dans de 
plus rares études (ex. : fonctionnement de l’holobionte 
de macrophytes marines, interactions entre des bivalves 
et leurs bactéries symbiotiques). 
Les développements méthodologiques et la mise en 
œuvre des omics pour les porteurs d’enjeux ont concerné 
un grand nombre d’études concernant les macro-orga-
nismes, alors que c’était moins le cas pour les micro-
organismes. Ceci s’explique d’une part par l’utilisation 
relativement récente des omics pour les macro-orga-

Figure  – Les échanges entre scientifiques, gestionnaires et analystes, à propos 
de la place des omics dans la gestion des milieux aquatiques, ont abordé quatre 
thèmes donnés dans les bulles de cette figure. Dans chaque bulle les principales 
idées évoqués sont reprises.

3. Office français 
de la biodiversité.
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nismes, donc la nécessité d’avoir des développements 
méthodologiques (Pawlowski et al., 2020) et que ceux-ci 
concentrent les enjeux des politiques publiques (qui ne 
concernent quasiment pas les micro-organismes).
Dans le contexte des politiques publiques, les omics 
peuvent aider à répondre à un ensemble de directives 
(directive habitat, DCE, directive cadre stratégie pour le 
milieu marin), et en particulier à la Stratégie nationale 
Biodiversité 2030 où l’ADNe est indiquée comme outil 
d’évaluation. Cependant, l’arrivée de ces outils se passe 
dans un contexte budgétaire contraint, avec la nécessité 
d’une acculturation des gestionnaires et décideurs. 

Synthèse des tables rondes
Politiques environnementales : quels besoins ? 
Quelle place pour les omics ?

Les participants ont été invités à donner leurs avis sur 
l’utilisation des omics dans un cadre de gestion des 
milieux, par exemple pour l’application de directives 
environnementales ou pour répondre à de nouveaux 
enjeux (restauration, éolienne en mer, photovoltaique...).
Les échanges ont montré qu’il existe avant tout un besoin 
de sensibilisation des décideurs (ministère, agences de 
l’eau) et de transfert de connaissances pour permettre 
leur application dans les politiques publiques. Une 
échelle de niveau de transférabilité par méthode, allant 
des approches utilisables principalement en recherche 
(métagénomique, métabolomique, ARNe) aux approches 
opérationnelles déployables à large échelle (métabarco-
ding, quantification directe qPCR/dPCR) serait appréciée 
comme cela a été réalisé par Laamanen et al. (2025).
Les nouveaux usages des milieux aquatiques dont les 
éoliennes off-shore et les panneaux photovoltaïques font 
partie, et la place des omics pour analyser leurs impacts 
ont été abordés. Les participants ont indiqué que l’utili-
sation de méthodes basées sur l’ADN environnemental 
pouvait être facilitée dans ces cas, car il n’y a ni d’histo-
riques, ni de méthodes officielles reconnues pour le suivi 
spécifique de ces aménagements. Un retour d’expé-
rience au niveau international serait important, puisque 
plusieurs présentations ont été données pendant le mee-
ting AquaEcOmics sur ce sujet.
Le développement de nouveaux indicateurs basés sur 
l’ADNe et pour l’étude d’environnements peu explorés a 
été abordé. Un exemple spécifique a été donné sur l’uti-
lisation des communautés microbiennes comme indica-
teur DCE dans les mangroves pour évaluer la qualité de 
ces masses d’eau et l’impact des micropolluants. Il a été 
souligné l’intérêt des omics pour l’étude des milieux peu 
accessibles (milieux souterrains) ou peu explorés (ex. : 
dans les Outre-mer). Des participants ont indiqué que 
la mise en œuvre des politiques dans les Outre-Mer, ou 
pour des compartiments biologiques pour lesquels il n’y 
a pas d’antériorité (ex. : procaryotes au regard de la DCE) 
et l’évolution de la réglementation européenne (ex. règle-
ment sur la restauration de la nature) sont des contextes 
qui pourraient être favorables à l’utilisation des omics. 
Plusieurs autres exemples ont été cités, notamment avec 
le développement d’indicateurs basés sur les protistes, les 
champignons, les micro-eucaryotes, les bactéries.
Des participants, principalement des scientifiques, ont 
indiqué que le « retrofitting » (adaptation des indicateurs 

ADNe (ou ADN environnemental) : ADN échantillonné dans l’environnement 
à partir de différentes matrices (eau, biofilms, sédiment, graviers…), plutôt 
que directement échantillonné d’un seul organisme. La nature de cet ADN 
peut varier, il peut s’agir d’ADN intracellulaire (quand on échantillonne du 
phytoplancton, il est majoritairement intercellulaire), ou provenant de tissus 
(résidus de peau), de cellules mortes, de fèces, ou extracellulaire (ex. : il peut 
être adsorbé à des particules, ou à des argiles).
Afnor : Association française de normalisation.
Barcodes : courte séquence d’ADN, permettant l’identification d’un taxon. Un 
barcode doit être commun à tous les taxons du groupe taxonomique ciblé, 
suffisamment variable entre taxons pour permettre leur identification, facile 
à amplifier, et d’une longueur adaptée à la technologie de séquençage.
Bibliothèques de barcodes référence : base de données, donnant pour chaque 
taxon une ou plusieurs séquences (ou barcode). À ces séquences sont associées 
un ensemble de métadonnées (échantillon à l’origine de la séquence, lieu, date 
de prélèvement, auteur, méthode de séquençage…). 
Bioinformatique : ensemble d’outils informatiques et d’algorithmes permettant 
d’analyser, stocker et interpréter des données biologiques, dans notre cas des 
données moléculaires.
CEN : Comité européen de normalisation
FAIR : ensemble de bonnes pratiques pour la gestion des données scienti-
fiques. Les données doivent être faciles à trouver (F :Findable), Accessibles 
(A), Interopérables (I), Réutilisables (R). 
Indicateurs taxonomy-free : indicateur biotique permettant d’évaluer l’état 
d’un milieu naturel, qui ne se base pas sur la composition en taxons (espèces, 
genres…). Les indicateurs taxonomy-free se basent habituellement sur la com-
position en séquences (non assignées taxonomiquement).
ISO : International Standardisation Office.
Métabarcoding : analyse d’une petite partie du génome (barcode) d’organismes 
vivant en communautés permettant de les identifier taxonomiquement.
Métabolomique : analyse de l’ensemble des métabolites d’un organisme. On 
parle de méta-métabolomique lors de l’analyse des métabolites d’un ensemble 
d’organismes vivant en communauté.
Métagénomique (ou métagénomique non ciblée) : analyse de l’ensemble des 
génomes d’organismes vivant en communautés (voir aussi shotgun).
Omics : les méthodes omics (ou omiques) regroupent les techniques qui visent 
à analyser de façon globale les molécules produites par les organismes vivants.
PCR : la PCR (Polymerase Chain Reaction) est une technique de biologie molé-
culaire qui permet d’amplifier un fragment spécifique d’ADN.
PCR quantitative : technique permettant de quantifier une cible d’ADN ou d’ARN 
au moyen de PCR (nombre de copies de la cible par unité de volume). Plusieurs 
techniques de PCR quantitative existent (qPCR, dPCR).
Shotgun (ou métagénomique non ciblée) : en métagénomique, le shotgun 
désigne une approche de séquençage qui consiste à fragmenter aléatoire-
ment l’ensemble de l’ADN présent dans un échantillon environnemental, puis 
à séquencer tous ces fragments sans ciblage préalable. C’est une technique 
particulièrement puissante pour étudier en détail la composition et le fonction-
nement des communautés microbiennes dans un milieu donné.

Encadré  –  Glossaire

existants avec des méthodes omics) n’est pas une solu-
tion idéale. En effet, il semble préférable de créer de 
nouveaux indicateurs profitant de toutes les propriétés 
et capacités des omics, complémentaire aux indicateurs 
existants. Mais d’autres participants, essentiellement des 
gestionnaires, ont répondu que la stratégie de « retrofit-
ting » répond cependant à un besoin de certains acteurs 
(robustesse, débit, coût) pour certains indicateurs, afin 
de s’assurer d’avoir un référentiel d’évaluation stable sur 
le long terme et congruent avec les données historiques.
L’utilisation d’indicateurs taxonomy-free * (indicateurs 
sans assignation taxonomique des séquences) a été abor-
dée. Les avis pour ce type d’indicateur étaient contradic-
toires. Certains participants y voient un intérêt pour les 
milieux dont les connaissances taxonomiques sont mal 
connues, ou pour des groupes d’organismes peu étudiés, 
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ou encore pour avoir une meilleure évaluation des pres-
sions. D’autres y voient un effet « boîte noire », avec la 
perte de compréhension écologique, et la difficulté de 
communiquer ce type d’indicateur auprès du public. La 
notion d’espèce reste importante dans un cadre régle-
mentaire (ex. : directive cadre stratégie pour le milieu 
marin) et à des fins de protection et de conservation (ex. : 
espèces patrimoniales). 
Le sujet des bibliothèques de barcodes* de référence a 
largement été débattu. Les participants ont souligné la 
nécessité urgente d’harmonisation et d’interopérabilité 
entre les bibliothèques existantes (publiques et privées) 
même si des guidelines (Rimet et al., 2021) et des pro-
jets européens existent sur le sujet 4. Les participants ont 
insisté pour que les bibliothèques de référence soient 
ouvertes, standardisées et labellisées afin d’assurer un 
bon niveau de confiance. La constitution d’un référen-
tiel national, regroupant les séquences vérifiées et fiables 
pour différents groupes biologiques est un élément capi-
tal 5. Il a également été mentionné, que les bibliothèques 
doivent anticiper les évolutions technologiques (aug-
mentation des longueurs de séquençage) en permettant 
d’intégrer les petits fragments (barcodes*) et les génomes 
(mitochondriaux, chloroplastiques). Dans le cas des 
micro-organismes (bactéries, micro-eucaryotes, cham-
pignons...), il a été souligné que la complétion serait, en 
l’état actuel des technologies, difficile à atteindre, faute 
de capacité à isoler correctement toutes les espèces et 
à pouvoir les identifier. Par ailleurs, la notion d’espèce 
pour ces groupes est versatile, et par conséquent une 
bibliothèque stable et pérenne peut-être difficile à obte-
nir. Il serait important que les bibliothèques intègrent les 
fonctions et traits écologiques en plus des informations 
taxonomiques, pour permettre d’aborder des questions 
d’écologie fonctionnelle.
Un point sur l’avancement des méthodes et leur transfé-
rabilité a été réalisé. Les protocoles d’extractions d’ADN, 
de PCR et d’analyses bio-informatiques pour le métabar-
coding des diatomées sont prêts, en cours de transfert et 
de normalisation (ISO*, CEN*). Les protocoles macro-
invertébrés sont également bien avancés avec des tests 
à l’échelle nationale réalisés dans plusieurs pays (Alle-
magne, Pologne, Autriche…) et des protocoles en cours 
de normalisation. L’importance de cibler des comparti-
ments encore peu connus a été soulignée : virus, para-
sites, chironomes, compartiment microbien. Les suivis 
de pathogènes, de gènes de résistance sont des méthodes 
qui commencent à être bien abouties et dont les déve-
loppements ont fait suite aux besoins de la pandémie 
covid. Les protocoles métabarcoding poissons font partie 
des méthodologies les plus avancées selon une étude 
bibliographique récente (Laamanen et al., 2025) et sont 
l’objet d’une campagne nationale en 2025 en France 
(prélèvement ADNe poisson en lac).
La standardisation et l’intercalibration des protocoles 
ont été abordés par les participants qui indiquent que 
c’est un point essentiel à une application réglementaire 
des outils. Il a été admis que les normes doivent être 
pensées comme des « minimums requis » pour assurer 
une confiance dans les résultats et être suffisamment 

flexibles pour anticiper des évolutions technologiques 
(ex. : évolution des séquenceurs). La normalisation doit 
être pensée de manière modulaire pour être applicables 
par le monde socio-économique existant : une norme 
pour l’échantillonnage, une norme pour l’extraction 
et PCR, une norme pour le séquençage est préférable 
à une seule norme intégrant toutes les étapes d’une 
approche omic, allant de l’échantillonnage jusqu’aux 
analyses bioinformatiques. La standardisation du format 
des données est un point décisif pour faciliter l’intero-
pérabilité et la réutilisation des données, de même qu’il 
est souhaité que les données soient produites dans un 
cadre de science ouverte, en appliquant les principes 
FAIR*. Enfin, il a été souligné que l’intercalibration est 
nécessaire à l’échelle nationale et internationale à la fois 
pour permettre de valider une nouvelle approche, mais 
aussi pour permettre à la communauté des utilisateurs de 
rester à jour des évolutions technologiques. Cependant, 
les participants du monde académique ont indiqué que 
la standardisation est un processus chronophage et mal 
reconnu par leurs tutelles.
Enfin, il a été souligné le besoin d’avoir des projets col-
lectifs au niveau européen facilitant les échanges pour 
la standardisation et les exercices d’intercalibration (ex. : 
projet Biodiversa+ DNAquaIMG). Il est par exemple 
regrettable d’avoir des tests nationaux poissons ADNe/
pêche électrique qui démarrent dans plusieurs pays 
(France, Allemagne, Pays-Bas, Suède) sans qu’ils soient 
pensés collectivement.

Métiers et formations, quelles évolutions ?
En utilisant davantage les omics dans l’étude et la gestion 
des milieux aquatiques, les métiers, les formations (uni-
versitaires, et permanentes), et les recrutements doivent 
évoluer. Les participants ont été appelés à faire part de 
leur expérience à ce propos.

L’expérience de jeunes participants (doctorants, post-
doctorants) a été bénéfique pour répondre aux enjeux 
liés à la formation universitaire. Ils ont souligné qu’il 
existe peu de formations adaptées aux métiers ratta-
chés aux approches omics pour l’étude et la gestion des 
milieux aquatiques. Les principaux défauts soulignés 
sont que les masters sont trop théoriques, avec peu de 
travaux pratiques en biologie moléculaire. La pratique 
en biologie moléculaire se fait en institut technique 
universitaire. Il semble y avoir une déconnexion entre 
ces deux niveaux de formation. Une difficulté liée à la 
formation aux métiers utilisant les omics pour la ges-
tion des milieux aquatiques est dûe à la multiplicité des 
domaines à connaître : biologie moléculaire, bioinfor-
matique*, écologie, gestion des milieux. Il semble donc 
indispensable d’avoir des formations spécialisées (mas-
ters dédiés), qui offrent un équilibre entre une forma-
tion en écologie classique et évitant la perte d’expertise 
taxonomique et écologique et une spécialisation sur les 
omics. La formation de master présentée par T. Lefébure 
à Lyon 1 6 fait office d’exception  et répond à ce manque 
puisque tous les aspects d’écologie et de biologie molé-
culaire sont abordés.

4. https://ednaquaplan.com/
5. https://www.patrinat.fr/fr/actualites/vers-un-referentiel-national-des-sequences-genetiques-des-especes-des-territoires
6. https://master-bee.univ-lyon1.fr/

https://master-bee.univ-lyon1.fr/
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Les participants ont souligné l’enjeu de la formation 
continue pour les professionnels (bureaux d’études, ges-
tionnaires, porteurs d’enjeux...) afin de faciliter la com-
préhension des bases conceptuelles et techniques des 
omics. Il semble important qu’un maximum d’acteurs 
soient sensibilisés à ces techniques pour en avoir un 
regard critique. Il a été mentionné l’importance d’avoir 
un ouvrage de synthèse sur les approches omics et leur 
potentiel d’application pour la gestion des milieux aqua-
tiques, même si certains documents (Ranjard et al., 2017) 
et synthèses existent déjà (Pawlowski et al., 2018 ; Hering 
et al., 2018). Également, des guides de bonnes pratiques 
seraient important à produire en complément de ceux 
déjà existants (Lacoeuilhe et al., 2024 ; Pawlowski et al., 
2020 ; Lefrançois et al., 2018).

Quelles limites et avantages des omics ?
Les participants ont listé plusieurs avantages généraux 
bien connus. Le premier est le haut débit de production 
de données qui permet d’augmenter la résolution spa-
tiale et temporelle. Ensuite, la facilité de mise en œuvre 
a été mentionnée : sur le terrain, le temps d’échantil-
lonnage et les moyens humains sont réduits. Enfin, le 
biais opérateur est réduit et la reproductibilité amélio-
rée. Des avantages plus spécifiques ont été mentionnés, 
par exemple pour la détection d’espèces cibles : les 
méthodes moléculaires permettent une détection pré-
coce dans le milieu (espèces exotiques envahissantes), 
non destructrice (espèces patrimoniales) et robuste (pré-
cision taxonomique pour des complexes d’espèces). 
Les omics permettent aussi une approche intégrative via 
une analyse multi-marqueurs ciblant plusieurs groupes 
biologiques pour obtenir une vue holistique des écosys-
tèmes. Les approches de métagénomique non ciblée per-
mettent d’aborder des questions d’écologie fonctionnelle 
en assignant les fonctions aux gènes détectés. Enfin, des 
méthodes ont été développées pour certains milieux 
peu étudiés (saumâtre, souterrain), ou pour lesquels la 
connaissance avec les méthodes traditionnelles est insuf-
fisante (ex. : diatomées en Guyane).
Parmi les limites, les participants indiquent l’incom-
plétude des bibliothèques de référence comme un 
écueil majeur. Une autre limite mentionnée peut-être le 
manque de lien avec la biomasse (ex. : phytoplancton, 
poisson), l’abondance des individus, l’évaluation du sex-
ratio et d’autres traits physiologiques, même si certaines 
études établissent des passerelles (Guri et al., 2024). Par 
ailleurs, les données omics peuvent ne pas être utili-
sables pour travailler sur la dynamique de populations 
(ex. : classes d’âge/cohortes pour les poissons). 
L’impact environnemental de ces techniques a été dis-
cuté, le problème principal des omics étant lié à l’utili-
sation de consommables à usage unique (tubes, cônes, 
réactifs…), au manque de filières de recyclage et au 
stockage des données en ligne (consommation d’élec-
tricité). Cependant, un désaccord a été constaté entre 
participants quand une comparaison du bilan environ-
nemental a été établi avec les techniques traditionnelles : 
certains ont mentionné, par exemple, qu’une campagne 
de chalutage en mer a une empreinte carbone beau-
coup plus importante qu’un échantillonnage ADNe, et 
d’autres a contrario ont fait valoir qu’il est important de 
comparer des choses similaires entre techniques tradi-

tionnelles et omics puisqu’elles ne donnent pas le même 
type d’information et peuvent être utilisées de manières 
complémentaires.

Le problème du maintien des expertises taxonomique 
et naturaliste a été souligné : il est indispensable de 
conserver ces expertises et que les analystes formés aux 
méthodes traditionnelles ne soient pas dépossédés de 
leurs métiers. Il est important de conserver des forma-
tions aux techniques traditionnelles d’étude des milieux 
aquatiques (pêche électrique, identification morpho-
logique). Il a été indiqué que les omics rappellent que 
l’expertise taxonomique est centrale, par exemple lors 
de la découverte de diversités inconnues nécessitant la 
description de nouveaux taxons.

La question du modèle socio-économique pour appli-
quer les omics a été discutée. Il a été indiqué que si le 
tissu d’entreprises réalisant les analyses est peu déve-
loppé, alors cela sera un frein au déploiement des omics. 
Ensuite, dans le cas des Outre-mer, où les marchés sont 
de petite taille, il y a un risque que les gros laboratoires 
appliquant les omics ne répondent pas par manque de 
rentabilité des marchés. Enfin, il a été indiqué que la 
transition de méthode classique vers ADNe doit se faire 
en douceur car les investissements pour les laboratoires 
existants dans le domaine de l’hydrobiologie sont lourds 
(trois cent mille euros pour équiper un laboratoire d’un 
séquenceur, à ce coût se rajoutera le coût de l’accrédi-
tation). Cependant, des laboratoires proposant des ana-
lyses omics existent déjà dans le domaine médical, vété-
rinaire mais également environnemental et répondent 
déjà à des appels d’offre dans le domaine spécifique des 
milieux aquatiques.

Le coût des analyses a été discuté. Selon certains, les 
coûts sont importants et pas compétitifs par rapport aux 
techniques traditionnelles. Selon d’autre, les coûts sont 
moindres pour certaines analyses (diatomées, poissons). 
Il semble cependant manquer d’études économiques 
robustes pour conclure définitivement sur le sujet. Et 
enfin, il a été souligné que les techniques traditionnelles 
et omics fournissent des données de natures différentes 
qui permettent d’aborder des problématiques complé-
mentaires, et par conséquent comparer leurs coûts n’est 
pas très pertinent.

Comment favoriser l’intégration des omics 
pour la gestion des milieux aquatiques ?

La création d’un lieu d’échanges rassemblant le monde 
de la recherche académique et les porteurs d’enjeux 
semble partagé par les participants. Il existe déjà des 
réseaux mais dédiés à la recherche académique (Green-
Omics, ADN-O), qui ne répondent pas à ce besoin. 
Les participants ont ensuite identifié les objectifs qui 
pourraient être poursuivis dans ce lieu d’échanges. Un 
premier objectif serait axé sur l’échange d’informa-
tions mutuelles et la collaboration entre acteurs de la 
recherche, de la gestion, de l’expertise et de l’analyse 
dans le but de faire faire émerger de nouvelles approches 
méthodologiques et de travailler à les rendre opération-
nelles : les échanges seraient scientifiques et permet-
traient de mieux cibler l’orientation des recherches 
académiques. Un deuxième objectif serait lié à la for-
mation des gestionnaires, des experts et analystes, en vue 
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d’une acculturation aux omics et d’une application des 
méthodes transférables. Ces formations pourraient être 
récurrentes, pérennes et coordonnées au niveau natio-
nal. Enfin, un troisième objectif serait lié à une coordi-
nation nationale, qui pourrait orienter la recherche et 
développement, conseiller les décideurs dans le déploie-
ment des méthodes, identifier les équipes référentes sur 
certaines méthodes, éviter que des projets redondants 
émergent sans concertations préalables. Un annuaire des 
experts et acteurs dans le domaine pourrait être créé.

Conclusions
L’utilisation des omics pour l’étude des milieux aqua-
tiques évolue rapidement, aussi bien d’un point de vue 
méthodologique, que d’un point de vue des questions 
abordées. Ceci suscite un intérêt fort de l’ensemble des 
acteurs. Cependant, pour que les omics soient appli-
quées dans un cadre réglementaire et pour la surveil-
lance des milieux, il est nécessaire que les acteurs de la 
recherche, de l’expertise, de la gestion des espaces natu-
rels et de l’analyse, collaborent étroitement. Les partici-
pants ont convenu que des espaces d’échanges favorise-
raient cette dynamique, et permettraient de promouvoir 
les omics comme outils pour améliorer la connaissance, 
la surveillance et la protection de notre environnement. 
Le Pôle R&D ECLA (Pôle Recherche & Développement 
Écosystèmes Lacustres) 7 a une programmation scienti-
fique qui intègre depuis plusieurs années les outils omics 
(encadré ). Il fait office d’exemple à suivre car il offre 
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sur les omics et viennent bousculer les façons dont sont 
surveillés les lacs. C’est pour cette raison qu’une dizaine 
de professionnels de pôle R&D ECLA ont décidé d’orga-
niser et d’animer ces tables rondes en mars 2025 pour 
répondre à des questions : avantages/limites des omics 
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Encadré  –  Le pôle R&D ECLA, précurseur dans les omics, a 
identifié le besoin d’organiser des tables rondes rassemblant 
chercheurs, gestionnaires et analyste.s

une plateforme d’échange entre scientifiques et gestion-
naires des lacs et facilite l’intégration de ces outils pour 
leur suivi écologique en routine. Le métabarcoding pour 
l’identification des communautés phytoplanctoniques, 
microbiennes et ichtyologiques, la digital PCR pour la 
détection et la quantification de certaines espèces inva-
sives ou rares font partie de ces outils. Certains sont 
appliqués en test à l’échelle nationale et seront d’ici peu, 
prêts à être transférés aux laboratoires d’analyse et utili-
sables en routine. 
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