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Améliorer la compréhension de la structure des tétes de bassins versants (1) en développant un outil
d'identification moléculaire adapté a I'étude des communautés, (2) en étudiant la structure spatiale
des communautés de différentes tétes de bassins versants avec une approche morphologique
classique et une approche moléculaire et (3) en étudiant la structure spatio-temporelle des
communautés d'une téte de bassin versant.

Dans la derniere décennie, I'étude de la structuration des communautés est passée d'une vision
centrée sur le concept de niche a une vision plus globale ou le déplacement des individus est aussi
pris en compte (Leibold et al, 2004). Ainsi, les communautés sont structurées non seulement par des
processus locaux mais aussi par la dispersion, processus agissant a I'échelle régionale. Les réseaux
hydrographiques correspondent a des systemes contraints spatialement du fait du dendritisme du
réseau (Campbell et al, 2007), du flux unidirectionnel du courant de I'amont vers I'aval (Benda et al,
2004) et du dynamisme du régime hydrologique comme les assechements (Datry et al, 2016) et les
crues. Ainsi, la dispersion est considérée comme un processus influencant fortement la structure des
communautés dans ces milieux. Les communautés des tétes de bassins versants (TBVs) sont d'autant
plus influencées par ces contraintes spatiales de par leur position amont dans le réseau et le fort
dynamisme observé dans les TBVs. Les TBVs jouent un réle majeur dans le fonctionnement d'un
réseau hydrographique (e.g. apports de sédiments, sites de ponte) (Meyer et al, 2007) et subissent
des pressions anthropiques qui perturbent leur cycle hydrologique naturel. Il est important de
comprendre comment se structure les communautés des TBVs dans le temps et dans |'espace pour
guider les pratiques de restauration ou de conservation de ces milieux vulnérables et essentiels au
bon fonctionnement des réseaux hydrographiques.

Le projet de these a pour objectif d'étudier la dynamique spatiale et temporelle des
métacommunautés des TBVs afin d'améliorer notre compréhension de ces systémes. Pour cela, nous
nous sommes intéressés aux communautés de macroinvertébrés benthiques, organismes clés dans
les TBVs (Wallace & Webster, 1996). Une limite de ce modele biologique est l'identification
morphologique des spécimens qui lui est associée qui ne permet pas toujours une identification a
I'espece, ce qui peut masquer certains patrons de structuration des communautés (Martin et al,
2016). Identifier les spécimens grace a leur ADN permet de mieux discriminer les espéces et, dans le
cadre de l'étude des métacommunautés, d'améliorer la compréhension des processus les
structurant.

Dans un premier temps, un outil moléculaire a été développé afin de permettre une identification au
niveau spécifique des spécimens et de répondre a certaines limites du métabarcoding. En effet, les
méthodes de métabarcoding utilisées actuellement nécessitent de sortir un a un les spécimens des
échantillons, étape chronophage, et induisent des biais qualitatif et quantitatif dans la caractérisation
des communautés. La comparaison de la méthode classique et la méthode que nous avons
développée a montré que notre méthode donne une représentation plus juste et précise des
communautés par rapport a la méthode classique, ceci sans nécessairement devoir sortir les
spécimens (Gauthier et al, in review). La méthode développée est donc un outil d'identification
moléculaire efficace prometteur pour I'étude des communautés.



Dans un second temps, les communautés de macroinvertébrés benthiques de 10 TBVs situés dans les
massifs du Quercy et du Jura et subissant des degrés variables d'altérations hydrologiques ont été
échantillonnées avant et apres étiage. Ces communautés ont été identifiées sur critéres
morphologiques et avec la méthode moléculaire développée en premiére partie de these. La
structure des métacommunautés a été analysée avec les deux approches d'identification afin de
mettre en évidence les apports et complémentarités de ces deux approches pour |'étude des
métacommunautés.

Dans un troisieme temps, un suivi temporel de la structure des communautés de TBVs a été entrepris
avec I'échantillonnage des communautés d'une TBV dans les Deux-Sévres tous les mois pendant 10
mois. La proportion des processus structurant les milieux dynamiques tels que les TBVs sont
susceptibles de varier au cours du temps et pouvoir quantifier ces variations permettra de mieux
comprendre comment se structure les communautés de TBVs dans le temps et dans I'espace.
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