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		prospective mer  42  IV.4 Méthodes omiques et génomique environnementale  L’essor de la génomique et des omiques au sens   large  (transcriptomique,  protéomique, métabolomique…)   a ouvert de nouvelles voies d’exploration   de la diversité et de l’activité des organismes   marins. Ces outils sont aujourd’hui au coeur de la   recherche sur les écosystèmes marins et leurs   fonctions (voir ci-dessous, chapitre V).   L’accès aux plateformes de génomique, grâce   notamment au développement des techniques   de séquençage haut-débit, s’est rapidement   démocratisé.  Les nouvelles technologies de   séquençage (NTS) de l’ADN génomique ou de   l’ADNc  dérivé  de l’ARN  permettent  l’analyse   de la diversité des microorganismes marins à   partir de tout type d’échantillons et sont proposées   comme prestations par diverses plateformes   nationales ou étrangères. Plus que l’accès   aux plateformes, ce sont les compétences   et moyens  en  bioinformatique  pour  l’analyse,   le stockage et l’accès à ces données qui sont   critiques. L’annotation d’un génome ou la description   de la diversité d’un échantillon à partir   de séquences de gènes implique d’analyser en   parallèle des millions de séquences et nécessite   des compétences en dehors des champs   traditionnels de la biologie et de l’écologie marine   pour développer et utiliser des nouveaux   algorithmes, définir et mettre en oeuvre des   codes bioinformatiques, utiliser des clusters   de calculs, etc. Ces approches constituent l’un   des piliers de l’écologie globale, telles qu’elle   se développe aujourd’hui en milieu marin. Plusieurs   initiatives à grande échelle ont relevé le   défi de l’acquisition de ces données en s’appuyant   sur de très grandes infrastructures qui   ne  sont  pas  spécifiquement  marines  (EMBL,   Genoscope).   Les plateformes de génomique marine et les   équipes  de  recherches  étroitement  liées  à   ces infrastructures sont à la pointe de développements   méthodologiques en génomique   fonctionnelle permettant de mieux comprendre   l’adaptation et l’acclimatation d’espèces aux   perturbations du milieu abiotique (modifications   de température, pH, oxygène, polluants,   etc.) ou biologique (espèces invasives, pathogènes).    Les infrastructures spécifiquement   marines dotées de toute la palette des outils   omiques, maîtrisant l’expertise théorique et   expérimentale du matériel biologique et ayant   accès  à  des  écosystèmes  variés,  permettent   désormais de combiner approches génétiques   et écophysiologiques. Il devient possible d’explorer   la biodiversité marine à grande échelle   et sur plusieurs niveaux biologiques (du génome   au métabolome) et d’appréhender ainsi   les réseaux d’interactions fonctionnelles au   sein d’un écosystème. Pour autant le fonctionnement   des écosystèmes  marins  ne  pourra   être explicité par la seule mise en relation   de la diversité moléculaire avec un nombre   réduit de paramètres du milieu dont les effets   sont étudiés en laboratoire sur un nombre   limité  d’espèces.  L’enjeu  majeur  auquel  sont   confrontés  les chercheurs de l’INE, en  lien   étroit avec leurs partenaires d’autre instituts   du  CNRS (INSB,  INSU),  est l’intégration des   outils et concepts de ce nouveau domaine, avec   ceux déjà largement interdisciplinaires de l’écologie   des communautés, de la biogéochimie et   de l’écologie des écosystèmes. C’est l’objectif   principal du  Réseau  Thématique  Pluridsiciplinaire   (RTP)  «  Génomique  environnementale  »   piloté  par l’INE.  En terme d’infrastructure,   les  nécessités  d’archivage  de  jeux  de  métadonnées   permettant la mise en relation de   données  omiques avec  d’autres  types  d’information   (mesures physicochimiques, images   satellites, vidéos…) est une priorité.  Au niveau international, la réflexion dans ce   domaine est portée notamment par le réseau   Euromarine qui unifie les trois réseaux d’excellence   Marine Genomics, MarBef et EurOcean. Ce   réseau auquel participe de nombreuses équipes   de laboratoires marins de l’INE a comme objectif   la compréhension et la modélisation de la réponse   des écosystèmes marins aux contraintes   imposées par les changements globaux. Il affiche   comme priorité l’intégration des omiques aux approches   théoriques ou expérimentales.  Actuellement, la réduction extrême  de certains   dispositifs permet d’envisager des expérimentations   à  l’échelle des unicellulaires   et  ainsi   d’aborder des  processus  totalement hors de   portée il y a peu.  Les nouvelles approches de   single cell genomics offrent des perspectives encore   plus grandes. Ce passage à l’échelle de la   cellule permet d’aborder l’information génétique   pour les organismes unicellulaires avec le même   
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