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l. Emergence d’une contamination par |’'antimoine

Antimoine (Sb) :
Contaminant toxique émergent en milieu urbain. S b
Principales sources de contamination : Antimony

121.76

Incinération des déchets
Trafic routier (freins de voiture)

Sb(lll) et Sb(V) : formes majoritaires dans les systéme aqueux et les sols
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Sb(l I I) Abiotiques : pH, teneurs Fe-Al, MO, Sb(V)

antimonite argiles antimonate

Faible toxicité

Forte toxicité Biotiques : microorganismes

Faible mobilité Forte mobilité




l. Problématiques et site d'étude

1: Quelle est I'occurrence des genes microbiens codant des enzymes impliquées dans la spéciation de I'Sb ?
2 : Ces genes sont-ils corrélés a la présence de certains taxons bactériens ?
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lll. Teneurs et spéciation de I'antimoine
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IV. Quantification des genes impliqués dans la spéciation de |'Sb
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—> aioA abondance relative 10 fois supérieure a celle du géne arrA
- Potentiel d’oxydation plus prépondérant que la réduction

- Processus de réduction favorisé en conditions réductrices



V. Composition des communautés microbiennes Totales et Actives

Fortes variations de la composition des communautés microbiennes totales et actives
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VI. Identification des genres bactériens actifs

Séquences : abondance relative > 1% (ADN ou ARN)
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-> Thiobacillus : capable d’oxyder I'Sb(Ill) (7. ferroxidans)
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> Sulfuricurvum : genes de résistance commun a I'As(lll) et Sb(lll) (arsB) et de réduction de I'arsenic (arsC)
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VI. Identification des genres bactériens actifs

Voie ferrée

Geénes : aioA
Y arrA ++

Sb(ll)-S +Sb(V)-O Sulfuricurvum : Res
Sb:2,3mg/Kg (84%)  (16%) - Thiobacillus : Oxy
l Sb : 45 mg/Kg
/ Bassin de \
filtration
Sb(lll)-S + Sb(V)-O Sb : 93 mg/Kg

(76%)  (24%)

Sb(l1)-O + Sb(V)-O
(21%) (79%)

Sb : 14,8 mg/Kg

(b So:55mg/Kg
N AH ] Légende :

" Déversoir enfrée - Oxy - Oxydation

Genes : aioA - Red : Réduction
QrrA ++ - Res : Résistance
Orléans Emission Sb,0O; A10 Paris

(SloS; + Sb,Os)




VI. Identification des genres bactériens actifs
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VI. Identification des genres bactériens actifs
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VI. Identification des genres bactériens actifs
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VII. Conclusion

Bassin de rétention de Bréthencourt :

- Potentiel d’oxydation (a/0A) et de réduction (arr4) de I'antimoine sur I'ensemble du bassin.
- Potentiel de réduction semble favoriser en conditions réductrices (déversoirs).

- Identification de genres bactériens actifs spécifiquement impliqués dans les changements de spéciation de I'Sb
(Sulfuricurvum, Thiobacillus, Dechloromonas....).

Perspectives :

- Approche ciblée : recherche et quantification d’autres genes bactériens impliqués dans I'oxydation et la réduction
de I'Sb (anrA, anoA).

- Approche non ciblée : métagénomique shotgun.
- Expériences en conditions controlées (batchs) : Accroitre notre connaissance sur la spéciation de I'Sb et |a

dynamique des microorganismes au sein des sédiments.
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Merci de votre attention
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