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1 PRESENTATION DE MARBEN
MARBEN version 2.1 est une base de données Access 2000, conçue pour contenir des données ponctuelles issues de la surveillance des biocénoses benthiques réalisée par le LEMAR  (IUEM/UBO, Brest). Ces données sont notamment issues du volet stationnel du programme REBENT [1].

Une première version de MARBEN (2.0) a été utilisée par le LEMAR de mars à octobre 2005 [2]. Pendant ces 7 mois, des remarques sur le fonctionnement et les modalités d'utilisation de la base ont été relevées. Il est apparu nécessaire d'améliorer MARBEN pour :

· simplifier la saisie et la rendre plus rapide

· enrichir les extractions des données REBENT

· permettre la saisie de nouvelles informations REBENT.

L'amélioration des modalités de saisie semblait d'autant plus nécessaire qu'il est prévu d'utiliser MARBEN pour bancariser, en attendant la refonte de QUADRIGE, les données de surveillance historiques du LEMAR, afin d’identifier et/ou d’élaborer des indices pertinents pour la mise en place des contrôles de surveillance DCE  [3], ce qui implique la saisie de nombreuses données dans la base.

Le présent document constitue le dictionnaire des données de la nouvelle version (2.1).

2 PRESENTATION DU DICTIONNAIRE DE DONNEES
2.1 Définition
Le dictionnaire de données présente la définition, le type (texte, numérique…) et le format (nombre de caractères, de décimales…) de l’ensemble des données gérées dans la base de données. L’organisation de ces données est décrite sous la forme de schémas nommés "modèles de données".
L'objectif du dictionnaire de données est de permettre à toute personne découvrant la base de données de la reconstruire dans n'importe quel Système de Gestion de Base de Données (SGBD).

2.2 Description des données
Dans une base de données Access, les informations sont stockées dans des tables (sortes de tableaux), dont chaque colonne est un champ. Ce dictionnaire des données présente d'abord les tables sous forme de Diagrammes de Classe
 en UML
, dont chaque classe est ensuite définie, puis les champs de chaque table sous forme de Modèles Physiques de Données en UML également, et définis après.
Les Modèles Physiques des données présentent tous les champs physiquement présents dans les tables (contrairement au Modèle Conceptuel de Données = MCD dans lequel chaque information n'est présente qu'une seule fois, même si concrètement elle sera montrée ou saisie à plusieurs endroits). Le Modèle Physique a été choisi car il est plus concret et plus proche de la traduction du modèle dans Access. Le modèle physique suffit donc à comprendre la structure de la base Access.

Le modèle présenté étant un modèle physique, les clés externes (champs dont les valeurs sont choisies dans un autre champ) sont visibles et définies. Le paramétrage de ces champs qui est décrit ici correspond à celui des tables. Ce paramétrage peut être différent dans les interfaces (formulaires).

Il n'est pas nécessaire de maîtriser le langage UML pour comprendre le présent document : il suffit de regarder les schémas et de lire les définitions associées.

3 DICTIONNAIRE DES TABLES
3.1 Diagrammes de Classes en UML
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3.2 Séquences communes

Les séquences communes sont des éléments partagés par plusieurs entités du système. En les définissant ici, la répétition des informations à chaque entité concernée est évitée.
3.2.1 Localisation géographique des entités
MARBEN 2.1 n'est pas une géodatabase. Il n'y a pas de lien vers un SIG, mais elle permet de conserver dans des champs texte et/ou numériques l'information sur la localisation géographique des données. Les entités ayant une dimension géographique dans MARBEN sont :
· les points de prélèvement

· les stations (1 point à 1 date donnée)

· les prélèvements effectués sur les stations.

L'information géographique se compose des éléments suivants :
· latitude en degrés minutes décimales (avec 3 décimales) en WGS84. La latitude est toujours Nord
· longitude en degrés minutes décimales (avec 3 décimales) en WGS84. La direction (Est ou Ouest) est précisée dans un champ spécifique.
· coordonnées X et Y en Lambert-II étendu

· système géodésique d'acquisition des données : dans le cadre du REBENT, le LEMAR utilise 2 GPS pour les sorties terrain (en intertidal) : un GPS de marque MLR configuré en NTF – Lambert-II étendu, et un de marque Magellan configuré en WGS84 (latitude – longitude). Il faut pouvoir retrouver n'importe quel point avec n'importe quel GPS, quel que soit le système d'acquisition. Il faut donc disposer des deux systèmes de coordonnées pour chacun des points, et donc convertir les coordonnées d'origine (voir § 4.3.1.2.). Dans MARBEN, les deux types de coordonnées sont donc saisis. Les conversions pouvant fausser la donnée, il est nécessaire de distinguer la donnée d'origine, qui est fiable, de la donnée obtenue après conversion : c'est le but du champ Système d'origine. Il donne le système dont les coordonnées sont les plus fiables.
· outil de positionnement utilisé : dans la plupart des cas, les entités sont localisées sur le terrain avec un GPS. Mais elles peuvent également être positionnées dans un SIG sur un fond de carte (comme les ortholittorales 2000). L'outil permettant le positionnement doit donc être précisé (GPS, DGPS, carte SHOM, SIG…).

3.2.2 Validation des données

L'avancée des travaux entrepris dans le cadre du REBENT a permis de valider un certain nombre de données. Une donnée de MARBEN est valide si :

· elle correspond à la donnée relevée sur le terrain ou en laboratoire (concordance entre la base de données et le cahier de laboratoire)
· elle a une cohérence scientifique, c'est-à-dire qu'elle correspond à une certaine réalité terrain, et qu'elle peut être utilisée pour l'analyse des résultats.

L'attribution d'un statut "validé" aux données permet, d'une part, de les isoler pour empêcher leur modification (les données validées ne sont plus accessibles vie les interfaces de saisie/modification), et d'autre part, de les sélectionner pour les diffuser (notamment vers les autres partenaires REBENT).
La validation des résultats un par un semblant trop fastidieuse, et les prélèvements et échantillons étant étudiés dans leur ensemble, il a été convenu de valider les niveaux Prélèvement et Echantillon.

La validation se caractérise par :

· un champ de type booléen (oui/non) : il permet de dire si la donnée est validée ou pas, 

· d'une date de validation : elle permet de regrouper les données validées par session de validation

· du nom de la personne qui a validé la donnée (traçabilité de la validation).

3.2.3 Gestion des photos

Plusieurs objets de la base de données peuvent être illustrés par des photos :

· les points

· les sites

· les engins d'échantillonnage

· les échantillons

· les espèces (taxonomie).

Le stockage de ces photos directement dans la base est lourd pour Access : cela ralentit considérablement chaque action exécutée, et limite la performance du système. Pour optimiser le fonctionnement de MARBEN, seuls les chemins d'accès à ces images sont stockés. 

Ils peuvent être saisis sous forme de texte, en adresse absolue (\\serveur\dossier_partage\sous_dossier\image.jpg), ou bien sous forme de lien hypertexte vers une URL (http://www.nomdusite.fr/image.jpg), de manière à pouvoir suivre le lien directement en cliquant sur le chemin.

La gestion des chemins au format texte permet d'afficher les photos dans des interfaces (formulaires) ou des impressions (états) sans surcharger la base : Access va lui-même chercher l'image à l'adresse indiquée. Cela ne fonctionne en revanche qu'avec les adresses absolues, pas avec les URL (adresses Internet).

Attention! Cela nécessite que les dossiers qui contiennent ces images ne soient ni déplacés, ni renommés, sans quoi le chemin est modifié et l'image ne s'affichera plus dans la base. De même pour les URL, si l'adresse du site hébergeant les photos est modifiée, le chemin n'est plus valable.

3.2.4 Gestion du référentiel taxonomique
La gestion des données de suivi de la composition des biocénoses benthiques impose l'établissement d'une liste de taxons identifiés. La grande diversité d'organismes dans ces biocénoses rend utile la nomination des principaux niveaux supérieurs à l'espèce (embranchement, classe, ordre et famille).

Il s'agit donc de gérer la classification taxonomique des taxons, et donc une arborescence, avec des taxons pères et des taxons fils. La modélisation de ces données s'est révélée difficile à traduire dans Access en raison des contraintes liées à ce logiciel (pas plus de 7 niveaux dans l'arbre, or il en faut 14 pour aller de l'embranchement à l'espèce). 

La structure retenue répond aux règles suivantes :

· Tous les niveaux sont obligatoires : si un embranchement n'a pas de sous-embranchement, il faut quand même lui en créer un, nommé "pas de sous-embranchement", pour accéder aux niveaux inférieurs.

· Le nom des taxons, quel que soit leur niveau, est pioché dans une liste contenant tous les noms de taxon possibles. Un taxon ne possède qu'un seul nom, mais un même nom peut désigner plusieurs taxons (par exemple, Phyllodocidae désigne une famille d'Annelides polychètes, mais il participe également à la désignation des espèces indéterminées de cette famille : Phyllodocidae spp).
· Compte tenu du nombre élevé de taxons identifiés dans le cadre des études du LEMAR (plus de 2000 espèces animales), il était fastidieux de reconstruire cet arbre en saisissant tous les taxons un à un. Le LEMAR disposant du référentiel The Species Directory [4] dans un format numérique (Access), c'est ce référentiel qui a été utilisé pour initialiser MARBEN (versions 1.0 et 2.0). Etant convenu d'utiliser l'ERMS [5] comme référentiel pour la base de données QUADRIGE 2, de nombreux libellés de taxons ont été ajustés à ce référentiel.

La gestion des données taxonomiques nécessite que les taxons soient classés par ordre phylogénique et non par ordre alphabétique. Il faut donc leur attribuer un code qui respecte cette classification. C’est le cas du système de codification proposé dans The Species Directory [4]. Il a été conçu pour une gestion des données taxonomiques dans une base de données Access. Il se compose d’une lettre qui définit le grand type de taxon (phylum = embranchement, sous-embranchement, ou classe) (Figure 1), et d’un nombre entier incrémenté de 1 à chaque nouveau taxon, quel qu’en soit le niveau (Figure 2).
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Figure 1 : Lettres attribuées aux différents groupes taxonomiques dans le code du Species Directory [4].
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Figure 2 : Exemple de codification des taxons dans The Species Directory [4].
C’est ce code qui est utilisé dans MARBEN pour identifier de manière unique chaque taxon. Lorsqu’un taxon n’est pas présent dans The Species Directory, son code s’intercale entre les codes des taxons situés autour de lui dans la classification systématique. Par exemple, dans le genre Cerianthus (Cnidaire hexacoralliaire de la famille des Cerianthidae), une seule espèce a été recensées dans The Species Directory :

D631 
Cerianthus
delle Chiaje, 1830

D632 

lloydii 
Gosse, 1859

L’espèce Cerianthus membranaceus est ajoutée avec le code D6321, de manière à être placée directement après Cerianthus lloydii (les espèces sont classées par ordre alphabétique au sein d’un même genre).

Dans Access, le classement des données alphanumérique se fait par ordre alphabétique, caractère par caractère. Selon ce système, 10 est donc classé avant 2. Il faut donc écrire tous les nombres avec le même nombre de chiffres. Ne dépassant jamais 9999 taxons par lettre, la codification s’effectue sur au minimum 4 chiffres (par exemple, D631 doit s'écrire D0631).
3.3 Définition des classes (des tables)
Les classes sont présentées par package, puis dans l'ordre alphabétique des noms de classe au sein du package. Chacune des classes suivantes est présentée comme suit :

Nom dans le diagramme de classe (NOM_ACCESS)

· Définition de la classe

· Types possibles

· Objectifs de la classe / raisons pour lesquelles elle a été créée

· Relation(s) avec les autres classes (classes mères et filles)

· Informations comprises dans la classe (champs)

3.3.1 Données spatiales

Photo des points (PHOTO_PT)

Des photos peuvent illustrer les points. Elles permettent de visualiser la localisation des points sur le site, mais également, si des photos sont prises régulièrement au cours du temps, de voir l'évolution de chaque point. Les chemins vers ces photos sont stockés sous forme de texte (voir la séquence commune Gestion des photos).
Conceptuellement, une image ne peut représenter qu'un seul point. Si deux points figurent sur la même image, elle doit être saisie deux fois (une fois pour chaque point). Un point peut en revanche être illustré par plusieurs images (vue générale, gros plan…).

Une image est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du point illustré par la photo

· l'adresse absolue (chemin) de l'image

· la légende

· une date (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Photo des sites (PHOTO_SITE)

Des photos peuvent illustrer les sites. Elles permettent de visualiser l'aspect des sites (pente, étendue, type de sédiment, fréquentation par les pêcheurs à pied, plaisanciers ou baigneurs,etc…). Elles permettent également, si des photos sont prises régulièrement au cours du temps, de voir l'évolution de chaque site. Les chemins vers ces photos sont stockés sous forme de texte (voir la séquence commune Gestion des photos).
Conceptuellement, une image ne peut représenter qu'un seul site. Si deux sites figurent sur la même image, elle doit être saisie deux fois (une fois pour chaque site). Un site peut en revanche être illustré par plusieurs images (vue générale, gros plan…).

Une image est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du site illustré par la photo

· l'adresse absolue (chemin) de l'image

· la légende

· une date (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Point (POINT)

Les points sont des entités géographiques fixes dans le temps et définies par un couple de coordonnées X et Y. Il y a deux types de points :

· les points REBENT, qui portent le nom du site auquel ils appartiennent suivi d'un numéro (1, 2 ou 3)

· les points suivis dans d'autres programme que le REBENT.

En effet, pour éviter la confusion entre l'origine des données, il a été décidé d'utiliser les points REBENT exclusivement pour les données de ce programme, et de ne pas les partager avec les autres sources de données. Par conséquent, si les points REBENT sont différents les uns des autres, ils peuvent correspondre en réalité à des points identifiés dans d'autres programmes. 

La base de données MARBEN n'étant pas une géodatabase, il n'y a pas de conflit dans la gestion des points : un même point peut être enregistré sous deux noms différents : un pour le REBENT, un pour les autres données. Dans MARBEN, il y aura donc deux enregistrements différents, alors que dans un SIG, il n'y aurait qu'un seul point. 

Il est possible d’activer ou de désactiver un point. L’activation se traduit par la mise à disposition du point pour la création de nouvelles stratégies, l’inactivation correspondant à l'indisponibilité du point pour créer de nouvelles stratégies. Si dans les tables il reste possible d'ajouter des données sur les stratégies préexistantes, les interfaces de saisie de données ne présentent que les points actifs : les données d'un point inactif sont donc archivées sans possibilité d'en ajouter de nouvelles. Dans le cas du REBENT, les points désactivés sont ceux qui ont été suivis au début du programme, puis remplacés par d'autres points plus pertinents. Les points non REBENT sont tous actifs. 

La localisation géographique des points est également renseignée (voir la séquence commune Localisation géographique des entités).

Un point ne peut appartenir qu"à un site, mais il peut faire partie d'une ou de plusieurs zones (cette appartenance est facultative). Les points REBENT appartiennent tous au site REBENT qui leur correspond.

Un point est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· une activité

· une latitude en WGS84 (toujours Nord)

· une longitude en WGS84

· une direction de la longitude (Est ou Ouest)

· une coordonnée X en Lambert-II étendu

· une coordonnée Y en Lambert-II étendu

· un système d'acquisition des coordonnées

· un outil de positionnement du point

· une bathymétrie en mètres (facultatif)
· l'identifiant du site auquel le point appartient

· des commentaires (facultatif)
Points des zones d'étude (ZONE_PT)

Les points des zones d'étude correspondent à l'association d'un point avec une zone d'étude. Tous les points, qu'ils soient REBENT ou pas, peuvent être rattachés à une zone (c'est même encouragé, puisque cela permet de regrouper les données indifféremment du programme d'étude, et d'inclure les données du REBENT à d'autres études parallèles).

Une association point – zone ne concerne qu'un seul point et qu'une seule zone, mais un point peut appartenir à plusieurs zones, et une zone peut comprendre plusieurs points.

L'association point – zone est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du point concerné

· l'identifiant de la zone concernée

· des commentaires (facultatif)
Position (POSITION)

Les positions sont les outils utilisés pour le positionnement des éléments ayant une dimension géographique (GPS, carte SHOM, SIG…). Ces outils sont définis dans une liste. Ils n'ont pas de code, mais un nom, unique, et des commentaires permettant de les décrire.

L'outil de positionnement utilisé fait partie des métadonnées des entités ayant une dimension géographique.

Un outil de positionnement peut être utilisé pour localiser plusieurs points, stations, ou prélèvements, mais chacun d'eux n'est positionné qu'avec un seul outil. Le positionnement est obligatoire (une valeur "Pas de position" est prévue en cas d'absence de positionnement).

Cette classe comprend les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le nom de l'outil de positionnement

· des commentaires (facultatif)
Secteur (SECTOR)

Un secteur est une des entités géographiques définies dans le cadre du REBENT Bretagne. Dans un SIG, ils correspondent à des polygones. 

Dans MARBEN 2.1, les secteurs n’ont pas de code, mais un rang (du nord au sud, le secteur le plus nord ayant le rang 1), et un nom, dont la syntaxe a été choisie en concertation avec tous les partenaires du réseau (Tableau 1).

Tableau 1 : Liste des secteurs et de leur rang.

	Rang du secteur
	Nom du secteur

	1
	Baie du Mont Saint-Michel

	2
	Embouchure de la Rance

	3
	Baie de Saint-Brieuc

	4
	Trégor-Goëlo

	5
	Baie de Morlaix

	6
	Roscoff

	7
	Baie de Goulven

	8
	Les Abers

	9
	Molène

	10
	Rade de Brest

	11
	Baie de Douarnenez

	12
	Baie d'Audierne

	13
	Baie de Concarneau

	14
	Les Glénan

	15
	Lorient-Gâvres

	16
	Quiberon

	17
	Golfe du Morbihan

	18
	Baie de Vilaine

	19
	Le Croisic


Un secteur peut comprendre 0 à plusieurs sites. En effet, MARBEN 2.1 ne contient que les données du volet « Stationnel » du REBENT, or tous les secteurs REBENT ne sont pas concernés par ce type de suivi. Certains secteurs ne contiennent donc aucun site, mais ils sont toutefois présents dans la base, comme appartenant au référentiel spatial.

La liste des secteurs est fixée et gérée par les administrateurs du programme REBENT Bretagne.

Chaque secteur porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un rang (du nord au sud)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Site (SITE)

Un site est une entité géographique, généralement de la taille d’une plage ou d’une pointe rocheuse. Il y a deux types de sites :

· les sites REBENT, qui sont ceux identifiés par le LEMAR dans le cadre du REBENT

· les sites auxquels sont rattachées les données acquises hors du programme REBENT.

En effet, pour éviter la confusion entre l'origine des données, il a été décidé d'utiliser les sites REBENT exclusivement pour les données de ce programme, et de ne pas les partager avec les autres sources de données. Par conséquent, si les sites REBENT sont exclusifs les uns des autres, ils peuvent recouper des sites identifiés dans d'autres programmes. 

La base de données MARBEN n'étant pas une géodatabase, il n'y a pas de conflit dans la gestion des sites : un même site peut être enregistré sous deux noms différents : un pour le REBENT, un pour les autres données. Dans MARBEN, il y aura donc deux enregistrements différents, alors que dans un SIG, il n'y aurait qu'un seul polygone. Les sites contenus dans MARBEN n'ont pas encore fait l'objet d'une délimitation précise sous SIG : leur définition précise reste donc à établir.
Les sites n’ont pas de code, mais un nom (généralement celui de la commune, du lieu-dit ou du site naturel sur lequel il se trouve). Il est possible d’activer ou de désactiver un site. L’activation se traduit par la mise à disposition du site pour la création de nouvelles stratégies, l’inactivation correspondant à l'indisponibilité du site pour créer de nouvelles stratégies. Si dans les tables il reste possible d'ajouter des données sur les stratégies préexistantes, les interfaces de saisie de données ne présentent que les sites actifs : les données d'un site inactif sont donc archivées sans possibilité d'en ajouter de nouvelles. Dans le cas du REBENT, les sites désactivés sont ceux qui ont été suivis au début du programme, puis remplacés par d'autres sites plus pertinents. Les sites non REBENT sont tous actifs.

Un site appartient à un secteur unique s'il s'agit d'un site REBENT, et n'appartient à aucun secteur si c'est un site non REBENT. Il peut contenir plusieurs points de prélèvement, tandis qu'un point appartient à 0 ou au maximum 1 site (puisque théoriquement les sites sont exclusifs les uns des autres). Les seuls sites qui participent aux stratégies sont les sites REBENT herbiers, pour lesquels des mesures sont effectuées pour le site dans sa globalité, et non point par point (mesures du taux de maladie des herbiers).

Un site est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· une activité

· l'identifiant du secteur auquel appartient le site

· des commentaires (facultatif)
Zone d'étude (ZONE_STUD)

Les zones d'étude sont de vastes entités géographiques, généralement de la taille d'une baie ou d'un Golfe. Elles peuvent se recouper les unes les autres, et permettent de regrouper les données selon des unités spatiales ayant une signification écologique, ou correspondant aux emprises de certains programmes (par exemple la Rade de Brest, la Baie du Mont Saint-Michel, le Golfe de Gascogne…).

Une zone d'étude peut contenir plusieurs points de mesure, et un point de mesure peut appartenir à plusieurs zones (puisque les zones peuvent de recouper).

Chaque zone est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom

· des commentaires (facultatif)
3.3.2 Programme et stratégie

Personne (PERSON)

Les personnes sont toutes les personnes physiques ayant un rôle à au moins une des étapes du traitement des données (administration des données, acquisition ou traitement). Elles sont identifiés par leur nom et leur prénom (pas de code).

Chaque personne a un statut choisi parmi une liste prédéfinie : capitaine (sous-entendu "de bateau"), chercheur, ingénieur, stagiaire ou technicien. 

Une personne porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· un prénom

· un organisme de rattachement

· un statut

· des missions (ou tâches) (facultatif)

· une adresse administrative (facultative)

· le code postal de l'adresse administrative (facultatif)

· une ville (facultative)

· un numéro de téléphone (facultatif)

· un E-mail (facultatif)

· des commentaires (facultatif)

Programme (DATA_SOURCE)

Une source de données est un programme de recherche, une étude durable ou ponctuelle, dans le cadre duquel (ou de laquelle) sont acquises les données. Ce peut être un réseau de mesure comme le REBENT, ou bien un stage ou une thèse, voir une partie de programme (pour les données brutes tirées d'un rapport d'activité par exemple).

Chaque programme a un responsable qui coordonne toute la chaîne de traitement de la donnée dans MARBEN, même si ce n'est pas lui qui effectue les prélèvements et les analyses, ni la saisie. C'est lui qui valide les données et/ou peut expliquer les données aberrantes. C'est un expert de la thématique traitée. Il est choisi parmi la liste des personnes ayant un statut de chercheur dans la classe Personne. 
Il n'y a qu'un et un seul responsable de programme, mais une personne peut être responsable de plusieurs programmes à la fois. Un programme peut (et c'est presque toujours le cas), posséder plusieurs stratégies spatiales (plusieurs points ou sites peuvent être suivis dans le cadre d'un même programme). En revanche, une stratégie n'appartient qu'à un et un seul programme.

Un programme est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un libellé long

· un acronyme (facultatif)
· une description ou référence bibliographique

· une date

· un responsable

· des commentaires (facultatif)
Stratégie (DATA_STRATEGY)

La stratégie correspond à la stratégie spatiale uniquement, et n'a pas de dimension temporelle. Elle correspond à la combinaison d'un programme (DATA_SOURCE) avec une thématique d'étude (THEME) et un point (POINT) ou un site (SITE). Deux cas sont donc possibles :

· Pour le suivi des herbiers de zostères dans le cadre du REBENT, des données peuvent être rattachées soit aux points de prélèvement, soit aux sites dans leur globalité (étude du taux de maladie des herbiers). Pour chaque site d'herbier REBENT, il y aura donc deux types de stratégies : une combinaison programme ("REBENT") + thème ("Herbiers intertidaux) + site, et des combinaisons programme ("REBENT") + thème ("Herbiers intertidaux) + point.

· Dans tous les autres cas, la stratégie est rattachée à un point.

Une stratégie est définie par :
· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le programme d'étude auquel elle appartient

· la thématique d'étude à laquelle elle correspond

· le site, ou

· le point

· des commentaires (facultatif)
Thème (THEME)

Les thématiques d'étude sont des types d'habitat constituant une unité écologique globale (par exemple les herbiers de zostères, les sédiments meubles intertidaux, les bancs de maërl…). 

Les thématiques permettent de regrouper les données pour l'extraction automatisée dans le but d'éditer les bulletins de surveillance REBENT. La diffusion des résultats de ce programme se fait en effet par type de milieu, chaque thème étant généralement suivi par un organisme spécifique.

Les thématiques sont codifiées de manière unique et définitive, selon le nom qu'elles portent (Tableau 2).

Tableau 2 : Liste des thèmes et de leur code.

	Code
	Nom du thème

	AU
	Autre

	HI
	Herbiers Intertidaux

	IM
	Intertidal Meuble

	IR
	Intertidal Rocheux

	MA
	Bancs de Maërl

	SG
	Subtidal Meuble en général

	SM
	Subtidal Meuble


Une thématique peut définir plusieurs stratégies, alors qu'une stratégie ne correspond qu'à une seule thématique.

Un thème est défini par :

· son code
· son nom
· des commentaires (facultatif)
3.3.3 Stations

Activité anthropique (H_ACTIVITY)

Les activités anthropiques sont les activités exercées par l'homme qui peuvent modifier et perturber les communautés benthiques et/ou leur habitat. 

Les activités anthropiques sont identifiées par leur nom : Baignade, Conchyliculture, Dragages, Extraction de granulats, Pêche à pied, Plaisance, Port de Commerce, Port de pêche. Elles servent à évaluer les impacts potentiels sur les stations. Cette classe a principalement été créée pour le suivi des herbiers de zostères dans le cadre du REBENT, afin de mettre en relation les évolutions constatées des herbiers avec celles des principales activités les impactant (plaisance, endiguement, pêche à pied…).

Il est donc possible de rattacher une ou plusieurs activités à une ou plusieurs stations via la classe Activités anthropiques des stations.

Les activités anthropiques sont décrites par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· leur nom

· des commentaires (facultatif)
Activités anthropiques des stations (H_STATION)

Cette classe permet de rattacher chaque station à une ou plusieurs activités anthropiques potentiellement ou réellement perturbantes. Chaque association station – activité anthropique est identifiée (n° de la station et nom de l'activité) et peut être quantifiée en indiquant une valeur numérique et une unité (nombre de bateaux en mouillage, tonnage de marchandise pour un port de commerce, nombre de personnes sur l'estran pour la pêche à pied…).

Cette classe comprend les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de la station impactée

· l'identifiant de l'activité impactant la station

· une quantification de cette activité (facultatif)

· l'unité dans laquelle est quantifiée l'activité (facultatif)

· des commentaires (facultatif)
Bateau (BOATS)

Les bateaux sont ceux utilisés pour les missions en mer. Le bateau utilisé sur une station fait partie des métadonnées de la station. 

Un bateau peut être utilisé pour le suivi de plusieurs stations, mais une station ne peut être visitée que par un seul bateau.

Un bateau est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom

· son immatriculation (facultatif)
· son propriétaire/gérant (facultatif)
· l'adresse de la page Web contenant des informations sur lui (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Météo (METEO)

Les conditions météorologiques influent sur les conditions d'échantillonnage, et sur les observations (les tempêtes modifient significativement les caractéristiques hydrosédimentaires des habitats benthiques). Ces conditions peuvent être renseignées pour chaque station. Cette description peut permettre d'expliquer certaines données aberrantes, ou l'absence éventuelle de données. Les conditions météorologiques font partie des métadonnées des stations.

Une station ne peut avoir qu'une seule description des conditions météorologiques, et une description de conditions météorologiques ne peut correspondre qu'à une seule station. Cette information aurait donc pu être contenue dans un champ Météo de la classe Station, mais l'information étant facultative, elle est stockée dans une classe à part (Météo) afin de ne pas laisser des champs vides dans la classe Station.

Cette classe comprend les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de la station

· le coefficient de marée, et/ou
· une description des conditions météorologiques générales 
· des commentaires (facultatif)
Mission (MISSION)

Les missions correspondent au déplacement d'une personne sur une station pour y effectuer les prélèvements. Elles permettent, en cas de doute sur un résultat, de demander des informations supplémentaires aux personnes ayant été sur le terrain (conditions météorologiques, marée, perturbations par des événements éventuels…).

Cette information est essentielle dans le cadre du REBENT dans la mesure où les personnes allant sur le terrain sont :

· en partie du personnel temporaire (étudiants, contractuels),

· différentes des personnes réalisant les analyses en laboratoire. Le renseignement des missions est indispensable pour assurer la continuité des informations entre ces deux étapes.

De plus, les sacs contenant les échantillons sont stockés dans un endroit commun à tout le laboratoire, et il peut arriver qu'une personne extérieure à l'équipe REBENT déplace des sacs ou les prenne accidentellement. Il faut donc pouvoir interroger la (ou les) personnes ayant prélevé les échantillons disparus pour connaître l'origine de l'absence des prélèvements (non réalisés en raison des conditions terrain, ou disparus après leur stockage au laboratoire).

Une mission correspond à l'association d'une personne avec une station. Une personne peut avoir effectué plusieurs missions, et une station peut avoir fait l'objet de plusieurs missions.

Chaque mission est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de la station concernée

· l'identifiant de la personne concernée

· des commentaires (facultatif)
Station (STATION)

Les stations correspondent à la dimension temporelle des suivis : une station = un lieu à une date. La station est donc rattachée à une stratégie (un programme + un point + un thème). Elle en précise la date. 

Les coordonnées des stations peuvent différer de celles du point auquel elles correspondent, notamment en mer (dérive des bateaux). La localisation réelle de la station (différemment de la localisation du point auquel elle est rattachée) peut donc être renseignée (voir la séquence commune Localisation géographique des entités).

Dans le cas des stations subtidales, la bathymétrie peut être indiquée, ainsi que le bateau utilisé pour réaliser l'échantillonnage, et le capitaine du bateau (ainsi, il est possible d'étudier la variabilité du positionnement en fonction des capitaines de bateau).

Une station dépend obligatoirement d'une et d'une seule stratégie, mais plusieurs stations peuvent être rattachées à une même stratégie (les différentes campagnes d'échantillonnage sur un même point pour un même programme constituent autant de stations sur la stratégie point - campagne).

Une station est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de la stratégie à laquelle elle correspond

· une date

· la précision sur la date (jour connu ou pas)

· une latitude en WGS84 (toujours Nord) (facultatif)
· une longitude en WGS84 (facultatif)
· une direction de la longitude (Est ou Ouest) (facultatif)
· une coordonnée X en Lambert-II étendu (facultatif)
· une coordonnée Y en Lambert-II étendu (facultatif)
· un système d'acquisition des coordonnées (facultatif)
· un outil de positionnement de la station (facultatif)
· une bathymétrie en mètres (facultatif)
· l'identifiant du bateau utilisé sur la station (facultatif)
· l'identifiant du capitaine du bateau utilisé (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
3.3.4 Prélèvements et échantillons

Echantillon (SAMPLE)

Un échantillon est une subdivision du prélèvement. La relation entre les prélèvements et les échantillons est celle décrite par les termes d'échantillon et de sous-échantillon. Un échantillon est une fraction du prélèvement sur laquelle porte l'analyse et à laquelle sont rattachés les résultats. Cette subdivision peut être basée sur plusieurs critères :

· La taille : c'est le cas des quadrats suivis sur les estrans rocheux dans le cadre du REBENT. Chaque quadrat est un prélèvement. Chaque quadrat est subdivisé en 36 sous-quadrats (figure 1), 5 de ces sous-quadrats faisant l'objet de mesures plus fines. Chaque sous-quadrat est un échantillon du prélèvement quadrat auquel ils appartiennent.
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Figure 1 : Schéma d'un quadrat et de ses sous-quadrats.

· Le type biologique : c'est le cas des prélèvements de zostères effectués dans le cadre du REBENT pour estimer le taux de maladie des herbiers (Wasting Disease Index). Le prélèvement de 10 pieds de zostères est effectué manuellement. Puis des mesures sont effectuées pied par pied (biométrie foliaire et taux de nécrose des feuilles). Chaque pied de zostère est un échantillon du prélèvement de 10 pieds, nommé "Maladies".

· Le type d’indicateur : dans le cas du suivi REBENT des champs de blocs (estrans rocheux), les paramètres mesurés sont classés par type d’indicateur (couverture totale, algues vertes, faune fixée, faune mobile…). Chaque type d’indicateur est stocké en tant qu’échantillon, pour permettre le regroupement des données par type (les résultats associés à chaque indicateur lui donnent une note, puis les notes de chaque indicateur sont combinées et pondérées pour fournir un indice global).

D'autres critères de subdivision des prélèvements sont envisageables. Dans le cas de la subdivision par la taille, les mesures effectuées se rapportent à une autre surface que celle du prélèvement. Il faut alors préciser la taille de l'échantillon.

Chaque échantillon est caractérisé par le prélèvement auquel il appartient, et par un nom d'échantillon, choisi dans la liste de référence des noms de prélèvement/échantillon (COLLECTION_LIST).

Les échantillons peuvent être validés (voir la séquence commune Validation des données).

Un prélèvement peut être subdivisé en plusieurs échantillons. Un échantillon n'est rattaché qu'à un seul prélèvement. Ce rattachement est obligatoire. Un échantillon ne peut être validé que par une seule personne, mais une personne peut valider plusieurs échantillons.
Cette classe comprend les informations suivantes :

· Un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du prélèvement auquel appartient l’échantillon

· le nom de l'échantillon

· la taille de l'échantillon (facultatif)

· l'unité dans laquelle est exprimée la taille de l'échantillon (facultatif)

· un champ de validation (oui/non)

· une date de validation

· un validateur

· des commentaires (facultatif)

Engin d'échantillonnage (SAMPLERS)

Les engins d'échantillonnage sont les outils utilisés pour prélever, dans le milieu, le matériel qui sera analysé. Ils sont aussi appelés échantillonneurs. Ils participent à la définition des méthodes d'échantillonnage (SAMPL_METH) qui sont employées pour réaliser les prélèvements.
Les engins sont définis par leur nom et leur taille, qui correspond à la quantité de matériel qu'ils prélèvent (en terme de surface, de volume, de masse, etc…).

Un engin peut être utilisé dans plusieurs méthodes d'échantillonnage différentes, mais chaque méthode n'utilise qu'un seul engin.

Un engin est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· une description

· une taille (facultatif)
· l'unité dans laquelle est exprimée la taille de l’engin (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Etat d'avancement des analyses (ANALYS_STAT)

L'état d'avancement des analyses correspond à la réalisation de trois étapes dans le traitement des prélèvements et échantillons :

· le tri pour les analyses biologiques, ou l'analyse granulométrique pour les sédiments

· la détermination des espèces pour la macrofaune

· les mesures de biomasse pour la macrofaune et le taux de matière organique pour les sédiments

Dans MARBEN, le renseignement de l'état d'avancement des analyses ne trouve pas son intérêt dans la gestion des prélèvements. Il sert à l'extraction d'un résultat biologique : la richesse spécifique des prélèvements. En effet, lorsque les espèces identifiées dans un prélèvement sont dénombrées, trois résultats sont possibles :

· une à plusieurs espèces sont présentes dans le prélèvement : richesse spécifique ≥ 1

· l'analyse du prélèvement n'a révélé aucune espèce : richesse spécifique = 0

· le prélèvement n'a pas encore fait l'objet d'une détermination des espèces : richesse spécifique = 0

En précisant si le prélèvement a fait l'objet d'une détermination de la macrofaune ou non, il est possible de distinguer les deux derniers résultats, à savoir si une richesse spécifique est nulle par absence de faune dans le prélèvement ou par absence de données.

Un prélèvement n'a qu'un seul état d'avancement de ses analyses, même si la structure physique dans la base de données permet de lui en définir plusieurs.

L'état d'avancement des analyses est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du prélèvement si c'est à un prélèvement qu'il correspond, ou

· l'identifiant de l’échantillon si c'est à un échantillon qu'il correspond

· la réalisation de la 1ère étape (tri/analyse granulométrique)

· la réalisation de la 2ème étape (détermination des espèces)

· la réalisation de la 3ème étape (mesures de biomasses)

· des commentaires (facultatif)
Méthode d'échantillonnage (SAMPL_METH)

La méthode d'échantillonnage correspond à l'utilisation d'un engin d'échantillonnage dans des conditions précises décrites dans un document de référence, en précisant le nombre de coups de l'engin nécessaire pour constituer un prélèvement.

En effet, dans la plupart des cas, la taille du prélèvement correspond à la quantité de matériel prélevée par l'engin d'échantillonnage. Par exemple, une benne Smith MacIntyre prélève les sédiments sur une surface de 0,1m² : un prélèvement effectué avec cette benne correspond à une surface de 0,1m². 
Mais dans le cas du suivi REBENT des estrans sableux, un prélèvement correspond à trois carottes de sédiments prélevées avec un carottier de 0,01m². Chaque prélèvement correspond donc à une surface de 0,01x3 = 0,03m². La méthode d'échantillonnage permet d'associer à l'engin "carottier macrofaune REBENT" le nombre de coups = 3, afin d'appliquer cette méthode à tous les prélèvements REBENT correspondant, et d'éviter de saisir une taille pour chaque prélèvement effectué. 
La taille des prélèvements ainsi déduite est reportée automatiquement dans la classe Prélèvement via l'exécution d'une requête de mise à jour des données.

Une méthode d'échantillonnage peut être appliquée à plusieurs prélèvements, tandis qu'un prélèvement ne peut être effectué qu'avec une seule méthode d'échantillonnage (le rattachement est obligatoire).

Chaque méthode d'échantillonnage est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom (libellé court)

· l'identifiant de l’engin d’échantillonnage utilisé

· le nombre de coup de l'engin d'échantillonnage dans un prélèvement

· une description de la méthode (libellé long)

· une référence bibliographique (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Nom de prélèvement et d'échantillon (COLLECTION_LIST)

Dans le cas du suivi stationnel REBENT, ce sont les mêmes prélèvements qui sont effectués sur tous les points au cours du temps. Les noms des prélèvements sont donc identiques ("carotte 1", "carotte 2" et "carotte 3" par exemple pour les estrans sableux). Afin d'éviter des écarts de nomenclature par faute de frappe lors de la saisie, tous les noms de prélèvement ou d'échantillon possibles sont prédéfinis dans une liste de référence, dans laquelle est choisi le nom de chaque prélèvement/échantillon.

Un même nom peut donc décrire plusieurs prélèvements ou échantillons, alors qu'un prélèvement ou échantillon ne peut porter qu'un seul nom.

Un nom de prélèvement/échantillon est caractérisé par :
· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom de prélèvement ou  d'échantillon

· des commentaires (facultatif)
Photo des échantillons (PHOTO_SAMPL)

Des photos peuvent illustrer les échantillons, notamment les quadrats suivis sur les estrans rocheux dans le cadre du REBENT, pour lesquels les photos permettent de dénombrer les espèces en laboratoire et non in situ. Les chemins vers ces photos sont stockés sous forme de texte (voir la séquence commune Gestion des photos).
Conceptuellement, une image ne peut représenter qu'un seul échantillon. Si deux échantillons figurent sur la même image, elle doit être saisie deux fois (une fois pour chaque échantillon). Un échantillon peut en revanche être illustré par plusieurs images (vue générale, gros plan…).

Une image est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de l'échantillon illustré par la photo

· l'adresse absolue (chemin) de l'image

· la légende

· une date (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Photo des engins (PHOTO_SAMPLERS)

Des photos peuvent illustrer les engins d'échantillonnage de manière à mieux les identifier. Les chemins vers ces images sont stockés sous forme de lien hypertexte (l'adresse des photos est toujours une URL - voir la séquence commune Gestion des photos).

Conceptuellement, une image ne peut représenter qu'un seul engin. Si deux engins figurent sur la même image, elle doit être saisie deux fois (une fois pour chaque engin). Un engin peut en revanche être illustré par plusieurs images (vue générale, gros plan…).

Une image est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de l'engin illustré par la photo

· l'adresse absolue (chemin) de l'image

· la légende

· une date (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Prélèvement (COLLECTION)

Les prélèvements sont le résultat de l'application d'une méthode d'échantillonnage sur une station. Ils correspondent aux sacs/récipients/flacons ramenés de mission pour analyse.

Dans le cas du suivi REBENT des estrans rocheux, l'échantillonnage n'est pas destructif : les observations sont effectuées in situ dans des quadrats (carrés en tube PVC ou métallique), complétées, systématiquement depuis l'automne 2004, par des macrophotographies qui permettront une analyse plus fine en laboratoire. Dans ce cas, les prélèvements correspondent aux quadrats disposés sur les rochers.

Les prélèvements n'ont pas de code. Ils sont identifiés par la station sur la quelle ils ont été effectués, et par un nom de prélèvement, choisi dans la liste de référence des noms de prélèvements/échantillons (COLLECTION_LIST). 

La taille des prélèvements est essentielle pour assurer la comparaison des résultats qui y sont associés avec d'autres données. En effet, la densité d'une espèce est différente selon qu'elle présente 3 individus dans un prélèvement de 0,1m² ou 3 individus dans 1m². La taille du prélèvement est donc indispensable. Cette taille n'est saisie manuellement au niveau du prélèvement que si elle diffère de celle calculée via la méthode d'échantillonnage employée (SAMPL_METH). Si la taille correspond à celle de la méthode (taille de l'engin d'échantillonnage x nombre de coups de l'engin dans un prélèvement), elle est remplie de manière automatique en exécutant une requête de mise à jour des données.

Dans le cas des prélèvements effectués en mer, des coordonnées géographiques sont notées (un seul couple de coordonnées) (voir la séquence commune Localisation géographique des entités). Compte tenu des données à bancariser dans MARBEN, un seul couple de coordonnées est nécessaire (par de transects, ni de filets à plancton ou traits de chalut).

Les prélèvements peuvent être validés (voir la séquence commune Validation des données).

Plusieurs prélèvements peuvent être effectués sur une même station, mais un prélèvement ne peut être rattaché qu'à une et une seule station. Ce rattachement est obligatoire. Un prélèvement peut ensuite être subdivisé en plusieurs échantillons (un échantillon ne peut appartenir qu'à un seul prélèvement). Un prélèvement est défini par une et une seule méthode d'échantillonnage, tandis qu'une même méthode peut être appliquée à plusieurs prélèvements. Un prélèvement ne peut être validé que par une seule personne, mais une personne peut valider plusieurs prélèvements.
Un prélèvement est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de la station sur laquelle a été effectué le prélèvement

· son nom (choisi dans la liste des noms de prélèvement)

· sa taille

· l'unité dans laquelle est exprimée sa taille

· sa latitude en WGS84 (toujours Nord) (facultatif)
· sa longitude en WGS84 (facultatif)
· la direction de la longitude (Est ou Ouest) (facultatif)
· la coordonnée X en Lambert-II étendu (facultatif)
· la coordonnée Y en Lambert-II étendu (facultatif)
· le système d'acquisition des coordonnées (facultatif)
· l'outil de positionnement du point (facultatif)
· sa bathymétrie en mètres (facultatif)
· l'heure de début de prélèvement (facultatif)
· l'heure de fin de prélèvement (facultatif)
· la longueur du trait (dans le cas de transects) (facultatif)
· un champ de validation (oui/non)

· une date de validation

· un validateur

· des commentaires (facultatif)
3.3.5 Résultats

Méthode d'analyse (METH_ANA)

Les méthodes d’analyse sont les procédés de traitement des prélèvements ou des échantillons qui permettent l’obtention des résultats. Elles définissent le mode de préparation des échantillons avant analyse, leur analyse à proprement parler, et leur conservation après analyse. La préparation des échantillons peut décrire toutes les opérations liées au prélèvement lui-même (tamisage, manipulation lors du prélèvement, fixation de la faune, etc…).
La liste des méthodes d’analyse est basée sur le référentiel QUADRIGE 1, mais d’autres méthodes ont été ajoutées, notamment pour d’anciennes données (thèses et divers rapports des années 70 à 90). En effet, les informations sur le traitement des échantillons étant parfois très imprécises, ou au contraire plus précises que les méthodes générales, des méthodes d’analyse spécifiques ont été créées. Elles ont généralement comme nom le libellé court du programme dont elles sont issues, suivi d’un terme indiquant le type d’analyse.

Une méthode d'analyse est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom

· sa description

· la description du conditionnement des échantillons

· la description de la préparation des échantillons

· la description de la conservation des échantillons

· sa référence bibliographique

· des commentaires (facultatif)
Paramètre (PARAMETERS)

Un paramètre est une propriété du milieu ou d'un élément du milieu qui contribue à en apprécier les caractéristiques et/ou la qualité et/ou l'aptitude à des usages (définition Quadrige [14]. Il est mesuré sur un prélèvement ou un échantillon. La liste des paramètres a été établie sur la base du référentiel QUADRIGE 1. D’autres paramètres ont été ajoutés pour les besoins du REBENT notamment.

Un même paramètre peut être mesuré par différentes méthodes et exprimé dans différentes unités. Un paramètre peut être rattaché à plusieurs résultats, tandis qu’un résultat est rattaché à un et un seul paramètre.

Un paramètre est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom

· des commentaires (facultatif)
Résultat (RESULTS)

Les résultats sont la combinaison d’un paramètre, d’une méthode d’analyse, d’une valeur numérique et d’une unité, rattachés soit à un prélèvement, soit à un échantillon. Un résultat peut être rattaché à un taxon ou à un groupe fonctionnel, mais ce rattachement n’est pas obligatoire.

Deux types de résultats peuvent être stockés :

· des résultats relatifs à un taxon ou à un groupe fonctionnel

· des résultats non relatifs à des taxons ou groupes fonctionnels

Dans QUADRIGE 1, cette classification existe sous les termes de « résultats de dénombrement » (RESDEN) et de « résultats de mesure » (RESMES). Dans MARBEN, le type de résultat (« RESDEN » ou « RESMES ») est renseigné afin de faciliter ultérieurement les échanges entre MARBEN et QUADRIGE 2.

Pour faciliter les extractions de certains résultats, ou pour définir une subdivision de l’échantillon, un numéro de résultat peut être indiqué :

· pour les analyses granulométriques, le numéro de résultat correspond à la plus petite taille de la classe granulométrique concernée. Par exemple, pour le paramètre « fraction de 63 à 80µm », le numéro de résultat est 63. Pour le paramètre « fraction de <63µm », le numéro de résultat est 1. Le numéro de résultat est utilisé, après export des résultats au format Excel, comme axe des abscisses pour représenter les profils granulométriques des prélèvements.

· pour la mesure du taux de maladie des herbiers de zostères (REBENT) : les prélèvements sont constitués de 10 pieds de zostères, chaque pied constituant un échantillon. Parmi les paramètres mesurés pour chaque échantillon (chaque pied), il y a :

· Largeur moyenne des feuilles

· Longueur de chaque feuille

· Taux de maladie de chaque feuille

Pour que le taux de maladie soit associé à la longueur de la feuille sur laquelle il est mesuré, le numéro de la feuille est entré comme numéro de résultat. Le paramètre « largeur moyenne des feuilles » étant mesuré pour l’ensemble du pied, il n’a pas de numéro de résultat.

Pour les mesures biométriques effectuées sur les herbiers de zostères, certains résultats nécessitent une qualification : les mesures de longueur de feuille doivent être pondérées en fonction du fait que la feuille soit entière ou cassée. Pour ces résultats, une case est cochée si la feuille est cassée, décochée si elle ne l’est pas.

Un résultat est rattaché à 1 prélèvement OU à 1 échantillon (jamais les deux à la fois). Un prélèvement ou un échantillon peut en revanche être associé à plusieurs résultats. Chaque résultat est associé à 1 et 1 seul paramètre, 1 et 1 seule méthode d'analyse, et 1 et 1 seule unité. Ces rattachements sont obligatoires. Chaque résultat peut porter sur un taxon OU un groupe fonctionnel (jamais les deux à la fois), mais ce rattachement est facultatif.

Chaque résultat porte les informations suivantes :

· Un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant du prélèvement auquel est rattaché le résultat (facultatif)
· l'identifiant de l’échantillon auquel est rattaché le résultat (facultatif)
· un numéro du résultat (facultatif)

· l'espèce sur laquelle est mesuré le paramètre (facultatif)

· le groupe fonctionnel sur lequel est mesuré le paramètre (facultatif)

· la valeur numérique du résultat

· l'unité dans laquelle est exprimée la valeur

· le paramètre mesuré

· la méthode d’analyse utilisée

· l'état de la feuille de zostère (cassée ou non) (facultatif)

· le type de résultat (« resmes » ou « resden »)

· des commentaires (facultatif)

Type d'unité (UNIT_TYP)

Les types d’unité sont les catégories d’unité telles que définies dans le référentiel QUADRIGE 1 (tableau 3).

Tableau 3 : Liste des types d'unité de mesure.

	Identifiant
	Type d’unité

	1
	Longueur

	2
	Masse

	3
	Temps

	4
	Température

	5
	Superficie

	6
	Volume

	7
	Concentration, teneur

	10
	Pression

	11
	Vitesse

	12
	Activité (rayonnements ionisants)

	13
	Pas de type ou unité arbitraire


Cette classe comprend les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le nom du type d’unité

· des commentaires (facultatif)
Unité (UNIT)

Les unités sont les unités dans lesquelles sont exprimés tous les résultats numériques des éléments de la base de données, que ce soit la taille des prélèvements ou des engins, ou l’unité des résultats des analyses. La liste des unités est basée sur le référentiel QUADRIGE 1. 

Chaque valeur numérique ne peut être exprimée que dans une seule unité, tandis qu’une même unité peut qualifier plusieurs valeurs.

Cette unité est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom
· son symbole
· l'identifiant de son type d’unité

· des commentaires (facultatif)
3.3.6 Taxonomie

Autorité (AUTHORITY)

L'autorité correspond à l'auteur et à la date de nomenclature des espèces (ex : Linnaeus, 1758). L'autorité (traduit de l'anglais "authority") peut en réalité être définie pour chaque niveau taxonomique (notamment le genre), mais n'y trouvant pas de réel intérêt, et dans un soucis de simplification de MARBEN, l'autorité a été limitée à l'espèce.

L'autorité aurait pu être stockée dans un champ de la classe contenant les espèces, et saisie à chaque nouvelle espèce. Mais étant donné qu'une autorité (au sens "citation", comme par exemple Linnaeus, 1758) peut définir plusieurs espèces, pour éviter des fautes de frappe lors de la saisie, les autorités possibles font l'objet d'une classe séparée dans laquelle l'autorité de chaque nouvelle espèce sera piochée. 

Une autorité peut donc définir plusieurs espèces, mais une espèce ne peut avoir qu'une seule autorité, et cette association est obligatoire.

L'autorité porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un libellé

· des commentaires (facultatif)
Classe (TAXO_04_CLA)

Les classes sont le 5ème niveau de la classification taxonomique MARBEN (après la super-classe et avant la sous-classe). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une classe ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule super-classe et peut contenir 0 à n sous-classes.
Une classe est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la super-classe à laquelle elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Embranchement (01_EMB)

Les embranchements (ou phylums) sont le deuxième niveau de la classification taxonomique (le 1er étant le règne). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un embranchement ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul règne et peut contenir 0 à n sous-embranchements. L'embranchement est un des seuls niveaux, avec le règne, dont le nom est saisi manuellement, et non pas choisi dans la lite des noms de taxons. Le nom des embranchements n'en reste pas moins unique.
Un embranchement est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le règne auquel il appartient

· des commentaires (facultatif)
Espèce (TAXONOMIE)

Cette classe contient les taxons du niveau de l’espèce. Un taxon est un groupe d’êtres vivants, animaux ou végétaux, reconnu dans la classification systématique du vivant. Le plus bas niveau taxonomique dans MARBEN est l’espèce. C’est à ce niveau que sont saisis les résultats.

Une espèce est toujours qualifiée par :

· un code qui la situe dans la classification taxonomique (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique)

· son nom : la nomenclature binominale Genre espèce est obligatoire

· l’auteur et la date de publication du nom, aussi appelé "autorité" (de l’anglais "authority"). Ex : Linnaeus, 1789.

Si, dans un prélèvement ou un échantillon, un organisme ne peut être identifié jusqu’à l’espèce (parce qu’il est abîmé, ou que le niveau de l’espèce n’est pas pertinent, ou encore parce que son identification nécessite une expertise taxonomique plus poussée), la nomenclature binominale doit quand même être respectée. Le nom du niveau taxonomique identifié est mis en nom de genre, et le nom d’espèce est « sp. » s’il n’y a qu’une seule espèce, et « spp. » s’il y a plusieurs espèces indéterminées dans le niveau identifié. Ex : Caprellidae spp., Phyllodoce sp., …

Chaque espèce porte les informations suivantes :

· son code
· son nom complet selon la nomenclature binominale
· le code du genre auquel elle appartient
· son nom d’espèce

· son autorité

· des commentaires (facultatif)
Espèces des groupes fonctionnels (FCTNAL_GR_SP)
L'association espèce – groupe fonctionnel permet de définir quelles espèces contient chaque groupe fonctionnel. Cette association concerne à la fois la faune et la flore.

Chaque association est unique : elle n'associe qu'une seule espèce et un seul groupe fonctionnel. En revanche, un groupe peut contenir plusieurs espèces, et une même espèce peut appartenir à plusieurs groupes. Il faut donc saisir autant d'associations que d'espèces appartenant à un groupe.

Chaque association espèce – groupe fonctionnel porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du groupe fonctionnel auquel l'espèce appartient

· des commentaires (facultatif)
Famille (TAXO_12_FAM)

Les familles sont le 13ème niveau de la classification taxonomique (après la super-famille et avant la sous-famille). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une famille ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule super-famille et peut contenir 0 à n sous-familles.
Une famille est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la super-famille à laquelle elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Genre (TAXO_14_GENRE)

Les genres sont le 15ème niveau de la classification taxonomique (après la sous-famille, et avant l'espèce). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Afin de respecter la nomenclature binominale des espèces (Genre espèce), le genre est obligatoire. Dans le cas des déterminations n'allant pas jusqu'au genre, mais jusqu'à un niveau supérieur comme la famille, le nom du niveau supérieur doit être saisi comme nom de genre (ex: Phyllodocidae spp.).

Un genre ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule sous-famille et peut contenir 0 à n espèces. Un genre possède un seul nom, mais un même nom peut désigner plusieurs genres (notamment entre végétaux et animaux). 
Un genre est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la sous-famille à laquelle il appartient

· des commentaires (facultatif)
Groupe fonctionnel (FCTNAL_GR)

Un groupe fonctionnel est un groupe de taxons ayant une caractéristique commune (généralement morphoanatomique), mais dont la classification systématique est différente. 

Les groupes fonctionnels, au sens large dans MARBEN, sont ceux identifiés et dénombrés sur le terrain dans le cadre du suivi REBENT des estrans rocheux. Ils peuvent donc être utilisés à la place d’un taxon pour la saisie de résultats. D’autres regroupements fonctionnels existent dans MARBEN (groupes trophiques et écologiques). Ces groupes sont stockés dans des tables spécifiques.

Un groupe fonctionnel peut être rattaché à plusieurs résultats, mais un résultat ne peut être attribué qu'à 1 groupe fonctionnel. Un résultat ne peut pas concerner à la fois une espèce et un groupe fonctionnel (c'est l'un OU l'autre). Un groupe fonctionnel peut être rattaché aux espèces qu'il regroupe via la classe Espèces des groupes fonctionnels.

Un groupe fonctionnel est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom

· sa description

· des commentaires. (facultatif)
Infra-ordre (TAXO_09_INF_ORD)

Les infra-ordres sont le 10ème niveau de la classification taxonomique (après le sous-ordre et avant la section). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un infra-ordre ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul sous-ordre et peut contenir 0 à n sections.
Un infra-ordre est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code du sous-ordre auquel il appartient

· des commentaires (facultatif)
Nom de taxon (TAXON_LIST)

Les noms de taxon sont les libellés possibles des différents taxons, quel que soit leur niveau. Ex : Mollusca (embranchement), Ascidiacea (classe), Balanoidea (ordre), Mytilidae (famille), Gammarus (genre), marina (nom d'espèce). Ce nom peut être différent du nom complet du taxon : par exemple, les noms des espèces respectent la règle de nomenclature binominale [11] : Genus species (concaténation de 2 libellés).
Le stockage de tous les noms de tous les niveaux taxonomiques dans une même classe permet d'éviter de répéter les noms autant de fois que de niveaux dans lesquels ils peuvent apparaître. Par exemple, le nom Caprellidae peut être porté par la famille de crustacés Caprellidae, par le genre Caprellidae qui comporte l'espèce Caprellidae spp. (individus indéterminés de la famille des Caprellidae). 

Un nom peut ainsi être utilisé pour plusieurs niveaux différents, et plusieurs fois dans chaque niveau. En revanche, un taxon, quel que soit son niveau, ne porte qu'un seul nom. Le nom de genre et le nom d'espèce des synonymes est également pioché dans la liste des noms de taxon.

Un nom de taxon est défini par :

· un nom (chaque nom est unique dans la liste)
· des commentaires (facultatif)
Ordre (TAXO_07_ORD)

Les ordres sont le 8ème niveau de la classification taxonomique (après le super-ordre et avant le sous-ordre). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un ordre ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul super-ordre et peut contenir 0 à n sous-ordres.
Un ordre est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code du super-ordre auquel il appartient

· des commentaires (facultatif)
Photo des espèces (PHOTO_SP)

Des photos peuvent illustrer les espèces pour visualiser à quoi elles ressemblent, voire pour aider à leur identification. Les chemins vers ces images sont stockés sous forme de lien hypertexte (l'adresse des photos est toujours une URL - voir la séquence commune Gestion des photos).

Conceptuellement, une image ne peut représenter qu'une seule espèce. Si deux espèces figurent sur la même image, elle doit être saisie deux fois (une fois pour chaque espèce). Une espèce peut en revanche être illustrée par plusieurs images (vue générale, gros plan…).

Une image est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· l'identifiant de l'espèce illustrée par la photo

· l'adresse absolue (chemin) de l'image

· la légende

· une date (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Règne (TAXO_KINGDOM)

Le règne correspond au 1er niveau de classification taxonomique. Selon les systèmes de classification, il y a de 3 à plus de 5 règnes. Selon l'ERMS [5], il y a 5 règnes :

· Animalia

· Fungi

· Monera = Bacteria

· Plantae

· Protoctista

Le nom du règne est saisi manuellement : c'est un des seuls niveaux, avec l'embranchement, dont le nom n'est pas choisi dans la liste des noms de taxons, et ce pour deux raisons :

1) le niveau du règne a été créé dans une version de MARBEN qui n'avait pas une liste de noms de taxons générale, mais une liste par niveau. Or, pour les 3 règnes entrés dans MARBEN, ce n'était pas nécessaire de créer une liste à part.

2) les règnes étant très peu nombreux et portant tous des noms différents, il n'y a pas lieu de gérer une liste de noms possibles pour ce niveau.

Un règne peut contenir 0 à n embranchements, mais un embranchement ne peut appartenir qu'à un seul règne.

Le règne est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· son nom
· des commentaires (facultatif)
Section (TAXO_10_SECTION)

Les sections sont le 11ème niveau de la classification taxonomique (après l'infra-ordre et avant la super-famille). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une section ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul infra-ordre et peut contenir 0 à n super-famille.
Une section est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de l'infra-ordre auquel elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Sous-classe (TAXO_05_SS_CLA)

Les sous-classes sont le 6ème niveau de la classification taxonomique (après la classe et avant le super-ordre). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une sous-classe ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule classe et peut contenir 0 à n super-ordres. 

Une sous-classe est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la classe à laquelle elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Sous-embranchement (TAXO_02_SS_EMB)

Les sous-embranchements sont le 3ème niveau de la classification taxonomique (le 1er étant le règne, et le 2ème l'embranchement). Il est situé juste avant la super-classe. Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un sous-embranchement ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul embranchement et peut contenir 0 à n super-classes.
Un sous-embranchement est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de l'embranchement auquel il appartient

· des commentaires (facultatif)
Sous-famille (TAXO_13_SS_FAM)

Les sous-familles sont le 14ème niveau de la classification taxonomique (après la famille et avant le genre). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une sous-famille ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule famille et peut contenir 0 à n genres.
Une sous-famille est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la famille à laquelle elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Sous-ordre (TAXO_08_SS_ORD)

Les sous-ordres sont le 9ème niveau de la classification taxonomique (après l'ordre et avant l'infra-ordre). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un sous-ordre ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul ordre et peut contenir 0 à n infra-ordres.
Un sous-ordre est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de l'ordre auquel il appartient

· des commentaires (facultatif)
Super-classe (TAXO_03_SUP_CLA)

Les super-classes sont le 4ème niveau de la classification taxonomique (après le sous-embranchement et avant la classe).

Une super-classe ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seul sous-embranchement et peut contenir 0 à n classes. Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une super-classe est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code du sous-embranchement auquel elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Super-famille (TAXO_11_SUP_FAM)

Les super-familles sont le 12ème niveau de la classification taxonomique (après la section et avant la famille). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Une super-famille ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule section et peut contenir 0 à n familles.
Une super-famille est définie par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la section à laquelle elle appartient

· des commentaires (facultatif)
Super-ordre (TAXO_06_SUP_ORD)

Les super-ordres sont le 7ème niveau de la classification taxonomique (après la sous-classe et avant l'ordre). Voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique.
Un super-ordre ne peut appartenir qu'à 1 et 1 seule sous-classe et peut contenir 0 à n ordres.
Un super-ordre est défini par :

· un code = code selon The Species Directory [4]

· un nom (choisi dans la liste des noms de taxons)

· le code de la sous-classe à laquelle il appartient

· des commentaires (facultatif)
Synonyme de taxon (SYN_SP)

Les synonymes de taxons sont les synonymes des noms d'espèce du référentiel. Dans MARBEN, le référentiel de base utilisé pour initialiser le référentiel est The Species Directory [4]. Afin d'assurer la compatibilité avec QUADRIGE 2, le référentiel taxonomique de MARBEN devra à terme être celui de l'ERMS. Les noms de référence des espèces doivent être ceux de l'ERMS, les autres noms possibles de la même espèce étant stockés en tant que synonymes pour faciliter la saisie.

En effet, lorsqu'une espèce n'est pas trouvée dans la liste de référence proposée à la saisie, il est possible de consulter les synonymes, et donc de retrouver le nom recherché et son libellé valide dans le référentiel MARBEN.

Un synonyme ne peut être synonyme que d'un seul taxon, ce qui n'est pas forcément le cas dans la réalité. Il faut donc saisir le synonyme autant de fois qu'il a de noms d'espèce valides correspondant. Une espèce peut en revanche avoir plusieurs synonymes.

Un synonyme est défini par :

· un code selon The Species Directory (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique) [4]

· un nom de genre

· un nom d'espèce

· une autorité

· une espèce de référence (nom valide)

· des commentaires (facultatif)
3.3.7 Ethologie alimentaire

Environnement de l'aliment (ALIM_ENVT)

L'environnement de l'aliment est le type de milieu dans lequel les organismes trouvent leur source de nourriture (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]). Les organismes benthiques peuvent trouver leur nourriture dans le sédiment, à l'interface entre l'eau et le sédiment, ou dans la colonne d'eau. 

Cette information, combinée avec l'état et la nature de l'aliment et avec le rapport de taille entre l'organisme et l'aliment, permet de définir les groupes trophiques [8]. Il aurait été possible de stocker l'environnement dans lequel est pris l'aliment dans les commentaires du groupe trophique. Mais alors aucune requête directe n'aurait été possible sur ce paramètre. C'est pourquoi il est stocké dans une classe à part : la classe Environnement de l'aliment.

Un environnement d'aliment peut définir plusieurs groupes trophiques, mais chaque groupe trophique n'est défini que par un et un seul environnement de l'aliment.

L'environnement de l'aliment est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Etat de l'aliment (ALIM_STAT)

L'état de l'aliment définit le groupe trophique, avec la nature de l'aliment, son milieu et le rapport de taille organisme / aliment. L'état de l'aliment est "vivant", "mort", ou "mixte" (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]).

Il aurait été possible de stocker l'état de l'aliment dans les commentaires du groupe trophique. Mais alors aucune requête directe n'aurait été possible sur ce paramètre. C'est pourquoi il est stocké dans une classe à part : la classe Etat de l'aliment.

Un état d'aliment peut définir plusieurs groupes trophiques, mais chaque groupe trophique n'est défini que par un et un seul état d'aliment.

L'état de l'aliment est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Fonction des organes d'alimentation (ALIM_ORGAN_FCT)

Les fonctions des organes d'alimentation sont les façons dont sont utilisés les organes d'alimentation par les organismes pour se nourrir (filtration, paralysie de la proie, découpage…). 

Combinées avec un organe d'alimentation, elles permettent de décrire le mode d'alimentation des organismes. Une fonction d'un organe peut définir plusieurs modes d'alimentation, mais un mode d'alimentation n'est défini que par une seule fonction.

Une fonction d'organe d'alimentation est défini par : 

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Groupe trophique (TROPHIC_GR)

Le groupe trophique correspond au mode d'alimentation des organismes définis dans la fiche technique REBENT n°10 [8]. Chaque groupe est défini par :

· la nature de l'aliment ingéré (animal, végétal ou mixte)

· son état (vivant, mort ou mixte)

· le milieu dans lequel il est prélevé (sédiment, interface eau-sédiment, ou colonne d'eau)

· le rapport de taille entre l'organisme et son aliment (micro- ou macrophage)

En combinant tous ces paramètres, on obtient les groupes trophiques suivants (Tableau 4).
Tableau 4 : Définition des différents groupes trophiques [8].
	
	Environnement
	Nature
	Etat
	Rapport de taille

	Carnivores 
	Indifférent 
	Animal 
	Vivant 
	Macrophage 

	Nécrophages 
	Indifférent 
	Animal 
	Mort 
	Macrophage 

	Herbivores 
	Interface 
	Végétal 
	Vivant 
	Macrophage 

	Détritivores 
	Interface 
	Végétal 
	Mort 
	Macrophage 

	Suspensivores 
	Colonne d’eau 
	Mixte 
	Mixte 
	Microphage 

	Déposivores sélectifs 
	Interface 
	Mixte 
	Mixte 
	Microphage 

	Déposivores non sélectifs 
	Sédiment 
	Mixte 
	Mixte 
	Microphage 

	Microbrouteurs 
	Interface 
	Mixte 
	Vivant 
	Microphage


Seuls les macroinvertébrés benthiques sont concernés par cette classification (les groupes trophiques ne concernent que des hétérotrophes).

Chaque espèce ne peut avoir qu'un seul groupe trophique, chaque groupe pouvant être attribué à plusieurs espèces. Chaque groupe est défini par une seule valeur de chacun des 4 paramètres listés ci-dessus. En revanche, chaque valeur de chaque paramètre peut définir plusieurs groupes trophiques, comme le montre le Tableau 4.

Les groupes trophiques sont définis par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un code (C, N, H, DT, etc…)

· un libellé

· l'identifiant de la nature d'aliment à laquelle il correspond

· l'identifiant de l'état d'aliment auquel il correspond

· l'identifiant de l'environnement d'aliment auquel il correspond

· l'identifiant du rapport de taille organisme / aliment auquel il correspond

· des commentaires (facultatif)
Groupe trophique des espèces (TROPHIC_SP)

Il est possible d'attribuer un groupe trophique [8] aux macroinvertébrés benthiques. Cette attribution se fait selon les informations disponibles dans la littérature, et une expertise est nécessaire (C. Hily ou J. Grall par exemple) pour valider les groupes proposés. Lorsque les connaissances scientifiques actuelles ne permettent pas d'attribuer un groupe à une espèce, alors le groupe est dit "indéterminé". Lorsqu'une espèce peut avoir plusieurs modes d'alimentation en fonction des conditions du milieu, alors c'est son groupe trophique dominant qui est saisi dans MARBEN.

Cette attribution est limitée aux espèces bien que des familles entières puissent avoir le même groupe. Une espèce ne peut ainsi avoir qu'un seul groupe trophique, tandis qu'un même groupe peut être attribué à plusieurs espèces. Chaque association espèce – groupe trophique est unique et se réfère à une seule espèce et à un seul groupe.

L'association espèce – groupe trophique porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du groupe trophique associé

· des commentaires (facultatif)
Mode d'alimentation (ALIM_MOD)

Le mode d'alimentation des organismes correspond aux moyens dont ils disposent (organes d'alimentation) et à la façon dont ils les mobilisent (fonctions de ces organes) pour se nourrir. Ce mode d'alimentation ne concerne que la macrofaune benthique : ce cas pourrait être adapté à tous les hétérotrophes, mais ne concerne en aucun cas les autotrophes (végétaux).

Le mode d'alimentation correspond donc à la combinaison d'une espèce avec un organe d'alimentation, en définissant la fonction de l'organe chez l'espèce en question.

Une espèce peut avoir plusieurs modes d'alimentation (plusieurs combinaisons organe – fonction), et un mode d'alimentation ne peut correspondre qu'à une seule espèce. Si deux espèces ont le même mode d'alimentation (même organe et même fonction d'organe), il faudra le saisir deux fois (une fois pour chaque espèce).

Le mode d'alimentation est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce auquel il se réfère

· l'identifiant de l'organe auquel il correspond
· l'identifiant de la fonction de l'organe à laquelle il correspond

· des commentaires (facultatif)
Nature de l'aliment (ALIM_NAT)

La nature de l'aliment est le type de nourriture mangée par la macrofaune benthique : animale, végétale ou mixte (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]).

Cette information, combinée avec l'état de l'aliment, le milieu dans lequel il est prélevé, et le rapport de taille entre l'organisme et l'aliment, permet de définir les groupes trophiques [8]. Il aurait été possible de stocker la nature de l'aliment dans les commentaires du groupe trophique. Mais alors aucune requête directe n'aurait été possible sur ce paramètre. C'est pourquoi il est stocké dans une classe à part : la classe Nature de l'aliment.

Une nature d'aliment peut définir plusieurs groupes trophiques, mais chaque groupe trophique n'est défini que par une et une seule nature d'aliment.

La nature de l'aliment est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Organe d'alimentation (ALIM_ORGAN)

Les organes d'alimentation correspondent aux structures morphoanatomiques permettant aux organismes de se nourrir (palpes, tentacules, branchies…).

Combinés avec une fonction d'organe d'alimentation, ils permettent de décrire le mode d'alimentation des organismes. Un organe peut définir plusieurs modes d'alimentation, mais un mode d'alimentation n'est défini que par un seul organe d'alimentation.

Un organe d'alimentation est défini par : 

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Rapport de taille entre l'organisme et son aliment (SIZE_RAP)

Le rapport de taille entre l'organisme et son aliment peut prendre 2 valeurs : microphage ou macrophage. Cette information, combinée avec l'état de l'aliment, le milieu dans lequel il est prélevé, et la nature de l'aliment, permet de définir les groupes trophiques [8]. Cette caractéristique ne concerne que la faune.

Il aurait été possible de stocker le rapport de taille dans les commentaires du groupe trophique. Mais alors aucune requête directe n'aurait été possible sur ce paramètre. C'est pourquoi il est stocké dans une classe à part : la classe Rapport de taille entre l'organisme et son aliment.
Un rapport de taille peut définir plusieurs groupes trophiques, mais un groupe trophique n'est défini que par un seul rapport de taille.

Le rapport de taille entre organisme et aliment est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
3.3.8 Ecologie

Association interspécifique (INTERSP_ASSOC_SP)

Les associations interspécifiques sont les relations que peuvent entretenir deux espèces. Elles réunissent un couple d'espèce avec un type d'association interspécifique (choisi dans la classe Type d'association interspécifique).

Chaque association fait intervenir 2 espèces et un type d'association, une même espèce pouvant participer à plusieurs associations, et un type d'association pouvant caractériser plusieurs associations.

Les associations interspécifiques sont définies par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de la première espèce qui entre dans la relation

· le code de la deuxième espèce de la relation (celle qui la subit lorsque la relation n'est pas réciproque, comme la prédation par exemple)

· l'identifiant du type d'association qui unit les deux espèces

· des commentaires (facultatif)
Etage littoral (LITTORAL_STAGE)

Les étages littoraux sont à la fois ceux qui ont été définis par Pérès et Picard [6], et ceux couramment utilisés en Manche/Atlantique pour les estrans rocheux (voir la fiche technique REBENT n°5 [7]). Plusieurs niveaux de précision dans la définition des étages étant disponibles, les étages littoraux peuvent se recouper les uns les autres (par exemple, le circalittoral regroupe le circalittoral côtier et le circalittoral du large). 

Les étages littoraux peuvent être associés aux espèces via la classe Etage littoral occupé par les espèces. Un étage peut être occupé par plusieurs espèces, mais une association espèce – étage ne peut concerner qu'un seul étage.

Un étage littoral comporte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Etage littoral occupé par les espèces (LITT_STAG_SP)

Il s'agit de l'association d'une espèce avec un étage littoral. Les niveaux du littoral que peut occuper une espèce donnent des indications sur sa sensibilité à certaines pollutions (comme les marées noires), mais permet aussi de définir des habitats (comme les ceintures algales par exemple). Les étages littoraux occupés par les espèces concernent aussi bien la faune que la flore.

Les associations espèce – étage ne concernent qu'une seule espèce et un seul étage à la fois, mais une espèce peut occuper plusieurs étages, et un étage peut regrouper plusieurs espèces.

Les associations espèce – étage sont définies par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant de l'étage littoral occupé

· des commentaires (facultatif)
Groupe écologique (ECOLO_GR)

Le groupe écologique correspond à l'indice biotique définit par Hily (1986) [9]. Cet indice est repris pour le traitement des données stationnelles du REBENT (fiche technique REBENT n°10 [8]).

Les différents groupes sont les suivants :

· Groupe I : sensibles à une hypertrophisation

· Groupe II : Indifférentes à une hypertrophisation

· Groupe III : Tolérantes à une hypertrophisation

· Groupe IV : Opportunistes de second ordre

· Groupe V : Opportunistes de premier ordre

Seuls les macroinvertébrés benthiques sont concernés par cette classification (les poissons et les végétaux n'ont pas de groupe écologique selon ce système, mais ils pourraient en avoir d'autres).

Chaque espèce ne peut avoir qu'un seul groupe écologique, chaque groupe pouvant être attribué à plusieurs espèces.

Les groupes écologiques sont définis par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un code (I, II, III, etc…)

· un libellé

· une description

· des commentaires (facultatif)
Groupe écologique des taxons (ECOLO_GR_SP)

Il est possible d'attribuer un indice biotique [8] aux taxons (niveau famille, genre ou espèce) de macroinvertébrés benthiques (les poissons et végétaux ne sont pas concernés). Cette attribution peut se faire en utilisant la base de données AMBI (AZTI Marine Biotic Index) [10]. Pour les taxons non répertoriés dans l'AMBI, une expertise est nécessaire (C. Hily ou J. Grall par exemple) pour déterminer à quel groupe appartient chaque taxon. Lorsque les connaissances scientifiques actuelles ne permettent pas d'attribuer un groupe à un taxon, alors le groupe est dit "indéterminé". 

Si cette attribution est possible pour les familles, les genres et les espèces, l'essentiel est d'attribuer un groupe aux espèces, puisque c'est sur elles que portent les extractions de données. Le code des familles et des genres est là pour aider à déterminer le groupe des espèces. 
Un taxon ne peut ainsi avoir qu'un seul groupe écologique, tandis qu'un même groupe peut être attribué à plusieurs taxons. Chaque association taxon – groupe écologique est unique et se réfère à un seul taxon et à un seul groupe. Le taxon associé au groupe est soit une famille, soit un genre, soit une espèce, mais jamais deux ou trois niveaux en même temps.
L'association taxon – groupe écologique porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de la famille concernée, ou

· le code du genre concerné, ou

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du groupe écologique associé

· la source (référence) de laquelle provient l'information sur le groupe écologique de l'espèce, du genre ou de la famille

· des commentaires (facultatif)
Type d'association interspécifique (INTERSP_ASSOC)

Les associations interspécifiques sont les relations que peuvent entretenir deux espèces. Elles sont de plusieurs types : commensalisme, entraide, symbiose, parasitisme, prédation… Ces types d'associations sont plutôt réservés à la macrofaune benthique (la flore étant exclue), l'objectif n'étant pas de reconstituer les réseaux trophiques, mais plutôt de voir l'influence des relations interspécifiques, comme la compétition, sur l'évolution et l'adaptabilité des communautés benthiques.

Un type d'association interspécifique peut caractériser plusieurs couples d'espèces. Cette combinaison d'un binôme d'espèces et d'un type d'association fait l'objet de la classe Association interspécifique. Une association interspécifique ne peut être que d'un seul type.

Les types d'association interspécifique portent les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Zone biogéographique (BIOGEO_ZONE)

Les zones biogéographiques n'ont pas fait l'objet d'une définition précise dans le cadre de l'élaboration de MARBEN. Ce concept est proche de celui des habitats tel que défini dans les grands systèmes de classification comme EUNIS [12]. Une classe a toutefois été prévue pour stocker l'information.

Une zone biogéographique peut présenter plusieurs espèces, et une même espèce peut occuper plusieurs zones. L'association se fait via la classe Zone biogéographique des espèces.

Une zone biogéographique comporte les informations suivantes :

·  un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Zone biogéographique des espèces (BIOGEO_SP)
Les zones biogéographiques des espèces correspondent à l'association d'une espèce avec une zone biogéographique. Elles permettent de définir quelles espèces occupent quelles zones biogéographiques. Ces associations sont possibles pour toutes les espèces (qu'elles soient animales ou végétales).

Une association correspond donc à une seule espèce et à une seule zone biogéographique, alors qu'une espèce peut appartenir à plusieurs zones et chaque zone peut contenir plusieurs espèces.

Une association espèce – zone biogéographique est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce à laquelle elle se réfère

· l'identifiant de la zone biogéographique concernée

· des commentaires (facultatif)
3.3.9 Biologie

Association congénérique (CONGENER)

Les associations congénériques sont les modes d'organisation des individus d'une même espèce entre eux (libres solitaires, libres grégaires, coloniaux…). L'association congénérique des individus participe à la définition du mode de vie des organismes.

Une espèce n'a qu'un seul mode de vie, défini notamment par une seule association congénérique, mais une association congénérique peut définir le mode de vie de plusieurs espèces.

L'association congénérique est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Catégorie de taille (SP_SIZE)

La catégorie de taille d'un organisme correspond à sa dimension selon la classification suivante :

· nanobenthos : taille < 63µm

· microbenthos : taille comprise entre 63 et 100µm

· méiobenthos : taille comprise entre 100 et 500µm

· macrobenthos : taille > 500 µm

· mégabenthos : grande taille, visible

La catégorie de taille participe à la définition du mode de vie des espèces : un mode de vie ne peut être défini que par une seule catégorie de taille, tandis qu'une catégorie de taille peut définir plusieurs modes de vie et être utilisée pour plusieurs espèces.

La catégorie de taille est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Distance au substrat (SBST_LEVEL)

La distance au substrat correspond à la dépendance des organismes par rapport au substrat : soit ils vivent dans le substrat (endobenthos), soit ils vivent et se déplacent sur le substrat (épibenthos), soit ils peuvent vivre et se déplacer à une certaine distance du substrat, mais sont obligés de revenir au fond pour certaines fonctions comme se nourrir ou s'abriter (suprabenthos). 

La distance au substrat n'est définie que pour la faune (d'autres définitions seraient nécessaires pour la flore, à savoir développement libre sur le fond ou en suspension dans l'eau, ou développement avec fixation au substrat). La distance au substrat participe à la définition du mode de vie des espèces.

Le mode de vie d'une espèce n'est associé qu'à une seule distance au substrat, tandis qu'une distance au substrat peut définir plusieurs modes de vie.

La distance au substrat porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Fixation des espèces au substrat (FIX_SP)

La fixation des espèces au substrat correspond à l'association d'une espèce avec un mode de fixation au substrat (par exemple l'espèce Mytilus edulis avec le mode de fixation "byssus"). Ce type d'association n'est possible que pour la faune, bien qu'elle pourrait concerner également la flore. 

Chaque association est unique : elle n'associe qu'une espèce et un mode de fixation. En revanche, une espèce peut avoir plusieurs modes de fixation au substrat, et un mode de fixation peut être commun à plusieurs espèces. Il faut donc saisir autant d'associations que de modes de fixation d'une même espèce.

Chaque association espèce – mode de fixation porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du mode de fixation

· des commentaires (facultatif)
Milieu de développement des larves (LARV_ENVT)

Le milieu de développement des larves est l'endroit où se développe chaque stade larvaire, que ce soit libre dans le milieu (benthos, pelagos…) ou dans une partie du corps d'un organisme (abdomen de la mère ou du père, en parasite dans une autre espèce…).

Le milieu de développement des larves sert à définir les stades larvaires des espèces. Une espèce peut avoir plusieurs stades larvaires, chaque stade étant défini par un type de larve et le milieu dans lequel il se développe. Un milieu de développement de larve peut être commun à plusieurs larves d'espèces, chaque larve d'espèce ne pouvant se développer que dans un seul milieu.

Le milieu de développement des larves est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mobilité (MOBILITY)

La mobilité représente la capacité des organismes à se déplacer par eux-mêmes. Pour simplifier les valeurs possibles, la mobilité est définie par trois catégories : mobile, peu mobile ou sédentaire/fixé. La mobilité n'est bien sûr définie que pour les espèces animales. La mobilité participe à la définition du mode de vie des espèces.

Le mode de vie d'une espèce n'est associé qu'à une seule mobilité, tandis qu'une mobilité peut définir plusieurs modes de vie.

La mobilité porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de développement (REP_DVLPT)

Le mode de développement des organismes correspond à la présence de stades larvaires ou non (développement direct ou indirect). Le mode de développement participe à la définition de la reproduction des espèces. Cette caractéristique ne concerne que la faune (les cycles reproductifs des végétaux, et notamment des algues, ne sont pas inclus ici).

Les caractéristiques reproductives d'une espèce ne peuvent comporter qu'un seul mode de développement, tandis qu'un mode de développement peut décrire la reproduction de plusieurs espèces.

Le mode de développement est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de fécondation (REP_FECOND)

Le mode de fécondation des organismes correspond au milieu dans lequel a lieu la fécondation (fécondation interne ou externe). Le mode de fécondation participe à la définition de la reproduction des espèces. Cette caractéristique ne concerne que la faune (les cycles reproductifs des végétaux, et notamment des algues, ne sont pas inclus ici).

Les caractéristiques reproductives d'une espèce ne peuvent comporter qu'un seul mode de fécondation, tandis qu'un mode de fécondation peut décrire la reproduction de plusieurs espèces.

Le mode de fécondation est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de fixation au substrat (FIX_MOD)

Les modes de fixation au substrat sont les moyens par lesquels les organismes benthiques se maintiennent au fond (sur le fond dans le cas des substrats durs, mais aussi dans le sédiment pour les substrats meubles) (ex : le byssus des moules, les tubes de certains polychètes sédentaires…). 

Une espèce peut avoir plusieurs modes de fixation au substrat, et un mode de fixation peut être commun à plusieurs espèces. L'association espèce – mode de fixation se fait via la classe Fixation des espèces au substrat.

Le mode de fixation est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de locomotion (LOCO_MOD)

Les modes de locomotion sont les moyens par lesquels les organismes benthiques se déplacent dans, sur ou à proximité du fond (ex : nage, marche…). 

Une espèce peut avoir plusieurs modes de locomotion, et un mode de locomotion peut être commun à plusieurs espèces. L'association espèce – mode de locomotion se fait via la classe Mode de locomotion des espèces.

Le mode de locomotion est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de locomotion des espèces (LOCO_SP)

La locomotion des espèces correspond à l'association d'une espèce avec un mode de fixation locomotion. Ce type d'association n'est possible que pour la faune. 

Chaque association est unique : elle n'associe qu'une espèce et un mode de locomotion. En revanche, une espèce peut avoir plusieurs modes de locomotion, et un mode de locomotion peut être commun à plusieurs espèces. Il faut donc saisir autant d'associations que de modes de locomotion d'une même espèce.

Chaque association espèce – mode de locomotion porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du mode de locomotion

· des commentaires (facultatif)
Mode de reproduction (REP_MODE)

Le mode de reproduction des organismes correspond à la présence ou non de gamètes dans le cycle reproductif (reproduction asexuée, sexuée, ou les deux alternativement). Le mode de reproduction participe à la définition de la reproduction des espèces. Cette caractéristique ne concerne bien entendu que la faune (les cycles reproductifs des végétaux, et notamment des algues, ne sont pas décrits ici).

Les caractéristiques reproductives d'une espèce ne peuvent comporter qu'un seul mode de reproduction, tandis qu'un mode de reproduction peut décrire la reproduction de plusieurs espèces.

Le mode de reproduction est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Mode de vie (LIFE_MODE)

Le mode de vie des espèces correspond à la description des conditions de vie des organismes :

· mobilité (mobile, peu mobile ou sédentaire)

· catégorie de taille (méga-, macro- ou microbenthos)

· distance au substrat (supra-, épi- ou endobenthos)

· association congénérique (libre solitaire, libre grégaire, colonial…)

Le mode de vie ne concerne que la faune benthique (la flore est exclue de cette définition). Il est défini par la combinaison d'une espèce avec 0 ou 1 valeur de chacun des paramètres ci-dessus. 

Une espèce ne peut avoir qu'un seul mode de vie (mais c'est facultatif), et un mode de vie n'appartient qu'à une seule espèce. Il peut être défini par une catégorie de taille, une distance au substrat, une mobilité et une association congénérique. Chacun de ces éléments peut définir plusieurs modes de vies.

Le mode de vie porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant d'une catégorie de taille (facultatif)
· l'identifiant d'une distance au substrat (facultatif)
· l'identifiant d'une mobilité (facultatif)
· l'identifiant d'une association congénérique (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Reproduction (REPRODUCTION)

La reproduction des organismes correspond à l'ensemble de leurs caractéristiques reproductives :

· mode de reproduction (sexuée, asexuée…)

· type de reproduction (bourgeonnement, scissiparité…)

· mode de fécondation (interne, externe…)

· mode de développement (direct, indirect…)

· type de gestation (ovipare, vivipare…)

La reproduction n'est définie que pour la faune, les paramètres sélectionnés ici n'étant pas adaptés à la flore.

Chaque espèce n'a qu'une seule reproduction, c'est-à-dire une seule valeur pour chacun de ces paramètres (même si en réalité certains organismes peuvent avoir plusieurs modes de reproduction). Ce sont les caractéristiques reproductives principales des espèces qui sont saisies. De même, un ensemble de paramètres reproductifs n'est défini que pour une seule espèce. Chacun des paramètres ne peut avoir qu'une seule valeur.

La reproduction des espèces porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du mode de reproduction de l'espèce (facultatif)
· l'identifiant du type de reproduction de l'espèce (facultatif)
· l'identifiant du mode de fécondation de l'espèce (facultatif)
· l'identifiant du mode de développement de l'espèce (facultatif)
· l'identifiant du type de gestation de l'espèce (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Stades larvaires des espèces (LARV_SP)

Les stades larvaires des espèces sont les types de larves que présente chaque espèce, ainsi que l'environnement dans lequel ils se développent. Cette définition s'adresse uniquement à la faune (la flore en est exclue).

Chaque espèce peut avoir plusieurs stades larvaires, chaque stade étant défini pour une espèce données, avec un type larvaire donné, développé dans un milieu donné. Ainsi, il faut saisir autant de stades larvaires par espèce qu'elle présente de combinaisons type de larve – milieu. Si un de ses stades larvaires se développe dans deux environnements successifs, il faudra saisir deux stades larvaires différents.

Les stades larvaires des espèces portent les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du type de larve, et/ou
· l'identifiant du milieu de développement larvaire

· des commentaires (facultatif)
Type de gestation (REP_EGG)

Le type de gestation des organismes correspond au type de développement des œufs : ovipare, ovovivipares, ou vivipares. Le type de développement participe à la définition de la reproduction des espèces. Cette caractéristique ne concerne bien entendu que la faune (les cycles reproductifs des végétaux, et notamment des algues, ne sont pas inclus ici).

Les caractéristiques reproductives d'une espèce ne peuvent comporter qu'un seul type de gestation, tandis qu'un type de gestation peut décrire la reproduction de plusieurs espèces.

Le type de gestation est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Type de larve (LARV_TYP)

Les types de larves sont les noms donnés aux stades larvaires des organismes (planula, trochophore, mysis, zoe…). Cette information ne concerne que la faune (les stades des cycles végétaux ne sont pas gérés dans MARBEN).

Le type de larve permet de définir les stades larvaires que présentent les espèces. Une espèce peut présenter plusieurs types de larves, et un même type de larve peut exister chez plusieurs espèces. L'association type de larve – espèce fait l'objet de la classe Stades larvaires des espèces.

Le type de larve est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Type de reproduction (REP_TYPE)

Le type de reproduction des organismes correspond au moyen par lequel les individus se multiplient : gonochorisme, bourgeonnement, scissiparité… Le type de reproduction participe à la définition de la reproduction des espèces. Cette caractéristique ne concerne bien entendu que la faune (les cycles reproductifs des végétaux, et notamment des algues, ne sont pas inclus ici).

Les caractéristiques reproductives d'une espèce ne peuvent comporter qu'un seul type de reproduction, tandis qu'un type de reproduction peut décrire la reproduction de plusieurs espèces.

Le type de reproduction est défini par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
3.3.10 Sensibilité

Degré de sensibilité (SENSIBILITY)

Les degrés de sensibilité des organismes correspondent à leur réaction en cas de perturbation : est-ce que leur population disparaît (ils y sont sensibles), est-ce qu'elle diminue un peu mais sans disparaître (tolérants), est-ce qu'elle reste stable (insensibles), ou est-ce qu'au contraire l'espèce prolifère (opportuniste).
Ces degrés de sensibilité permettent de définir la sensibilité des espèces à différents critères de sensibilité, listés dans la classe Sensibilité. Chaque degré peut définir plusieurs critères de sensibilité de plusieurs espèces, mais un critère ne peut être défini que par un seul degré de sensibilité.

Les degrés de sensibilité sont définis par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Halosensibilité (HALOSENSIB)

La halosensibilité correspond à la sensibilité des organismes aux variations de salinité : les organismes euryhalins supportent de grandes variations de salinité, et peuvent donc vivre en estuaire ou sur les niveaux supérieurs des estrans, tandis que les organismes sténohalins ne supportent pas les variations de salinité, et occupent des milieux plus stables.

La halosensibilité participe à la définition de la sensibilité générale des macroinvertébrés benthiques (la définition est limitée à ces espèces dans MARBEN, bien qu'elle pourrait s'appliquer à l'ensemble des êtres vivants, végétaux y compris).

La halosensibilité est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
Sensibilité (SP_SENSIB)

La sensibilité des organismes est un ensemble de paramètres pour lesquels un degré de sensibilité peut être défini :

· sensibilité à un excès de matière organique

· sensibilité à un déficit de matière organique

· sensibilité à un déficit d'oxygène dissous

· sensibilité aux métaux lourds

· sensibilité aux PCBs

· sensibilité aux HAPs

· thermosensibilité

· halosensibilité

Ces critères sont plutôt adaptés à la faune, et ne sont donc pas renseignés pour la flore.

Chaque critère de sensibilité peut être défini par un degré de sensibilité (sensible, peu sensible, indifférente, opportuniste…). Chaque degré de sensibilité peut définir plusieurs critères de sensibilité pour plusieurs espèces. Chaque espèce ne peut avoir qu'une seule combinaison de sensibilités, et une combinaison de sensibilité n'est définie que pour une seule espèce. Donc si deux espèces ont les mêmes degrés de sensibilité sur tous les critères, il faudra saisir les degrés de sensibilité de chaque critère 2 fois (une fois par espèce).

Le degré de thermosensibilité est choisi dans la classe Thermosensibilité, et le degré de halosensibilité dans la classe Halosensibilité.

La sensibilité porte les informations suivantes :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· le code de l'espèce concernée

· l'identifiant du degré de sensibilité à l'excès de matière organique (facultatif)
· l'identifiant du degré de sensibilité au déficit de matière organique (facultatif)
· l'identifiant du degré de sensibilité au déficit d'oxygène dissous (facultatif)
· l'identifiant du degré de sensibilité aux métaux lourds (facultatif)
· l'identifiant du degré de sensibilité aux PCBs (facultatif)
· l'identifiant du degré de sensibilité aux HAPs (facultatif)
· l'identifiant du degré de thermosensibilité (facultatif)
· l'identifiant du degré de halosensibilité (facultatif)
· des commentaires (facultatif)
Thermosensibilité (THERMOSENSIB)

La thermosensibilité correspond à la sensibilité des organismes aux variations de température : les organismes eurythermes supportent de grandes variations de température, et peuvent donc vivre sur les niveaux supérieurs des estrans, tandis que les organismes sténothermes ne supportent pas les grandes variations de température, et occupent des milieux plus stables.

La thermosensibilité participe à la définition de la sensibilité générale des macroinvertébrés benthiques (la définition est limitée à la faune dans MARBEN, bien qu'elle pourrait s'appliquer à l'ensemble des êtres vivants, végétaux y compris).

La thermosensibilité est définie par :

· un identifiant (numéro incrémenté automatiquement par Access)

· un nom

· des commentaires (facultatif)
4 DICTIONNAIRE DES CHAMPS
4.1 Présentation des champs
Pour une meilleure lisibilité, les champs de chaque classe sont présentés package par package. Le diagramme de classe détaillé est présenté, puis chaque attribut de chaque classe est défini. Dans le diagramme, les champs soulignés sont les identifiants des classes (= champ qui possède une valeur unique pour chaque élément de la classe = clé primaire dans Access). Les champs en italique sont les champs dont les valeurs sont choisies dans une autre classe (= champ qui relie les classes = clé externe dans Access). 
Les types des champs sont indiqués à côté de leur nom :

· integer = nombre entier

· real = nombre réel

· string = texte

· boolean = champ qui ne peut prendre que 2 valeurs (Oui/Non = Vrai/Faux)

· Date = date

· Lien Hypertexte = lien vers une adresse Internet

Les informations présentées pour chaque champ (ou attribut) sont :
· sa définition

· son rôle dans la table (dans la classe)

· son format (texte, nombre, date…)

· sa longueur notamment pour les champs de type texte)

· les règles de topographie s'il y en a (majuscules, minuscules…)

· l'étendue des valeurs possibles

Au sein de chaque package, les champs sont présentés par ordre alphabétique des classes. Au sein de chaque classe, les champs sont indiqués dans l'ordre du diagramme. Les noms de la classe et de ses champs sont indiqués de la façon suivante :
Nom dans le diagramme de classe (NOM_ACCESS)

Nom du champ dans le diagramme (NOM_CHAMP_ACCESS)
4.2 Séquences communes

Les séquences communes sont des éléments partagés par plusieurs champs des entités. En les définissant ici, la répétition des informations à chaque champ concerné est évitée.

4.2.1 Champs de localisation géographique
Les champs permettant de définir la localisation géographique des points, des stations et des prélèvements, sont décrits ci-après.
Latitude

La latitude correspond à la coordonnée géographique verticale des entités. Elle est exprimée en degrés minutes décimales (00°00'000) selon le système géodésique WGS84. Dans le cas des données gérées dans MARBEN, la latitude est toujours "nord" (N). Cette direction n'est donc pas précisée.

Format : 
Texte (il n'y a pas que des chiffres, il y a aussi les caractères ° et ')

Longueur : 
9

Typographie : 
00°00'000. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__°__'____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 3°48'569, il suffit de taper 0348569. Tous les chiffres sont obligatoires (pour 3° par exemple, il faut saisir 03°).

Règle de validation : la latitude doit être comprise entre 42°00'000 et 52°00'000, qui sont les latitudes limites des côtes françaises métropolitaines (la Corse est en partie exclue de ce périmètre) (annexe 1). Si une latitude extérieure à ce périmètre est saisie, le système renvoie le message d'erreur suivant :
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Longitude

La longitude correspond à la coordonnée géographique horizontale des entités. Elle est exprimée en degrés minutes décimales (00°00'000) selon le système géodésique WGS84. Dans le cas des données gérées dans MARBEN, la longitude peut être "Ouest" ou "Est". Cette direction est précisée par le champ Direction de la longitude (voir plus loin).

Format : 
Texte (il n'y a pas que des chiffres, il y a aussi les caractères ° et ')

Longueur : 
9

Typographie : 
00°00'000. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__°__'____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 3°48'569, il suffit de taper 0348569. Tous les chiffres sont obligatoires (pour 3° par exemple, il faut saisir 03°).

Règle de validation : la longitude doit être inférieure à 08°00'000, que ce soit "Est" ou "Ouest", ce qui englobe le littoral métropolitain, mais exclue la Corse (annexe 1). Si une longitude extérieure à ce périmètre est saisie, le système renvoie le message d'erreur suivant : 
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En effet, en pratique, les longitudes ne devraient pas dépasser 05°00'000 W et 08°00'000 E.

Direction de la longitude

La direction de la longitude correspond à l'orientation de la coordonnée géographique "Longitude" entrée dans le champ précédent. La direction peut être "Est" ou "Ouest", et rien d'autre (la quasi-totalité des données de MARBEN concernant la Bretagne, la direction sera presque toujours Ouest).

Format : 
Texte

Longueur : 
1

Typographie : 
"E" ou "W". Pour éviter que d'autres valeurs soient saisies, une liste de choix propose ces deux valeurs. Cette liste est interne à la table (les valeurs sont choisies dans la table, et non dans une autre table de la base de données).

Coordonnée X

La coordonnée X correspond à l'abscisse de l'entité dans le système de projection NTF, selon la projection locale Lambert-II étendu. Elle est exprimée en mètres.
Format : 
Entier long

Longueur : jusqu'à 2 147 483 648

Règle de validation : X doit être inférieur à 1 200 000, ce qui comprend tout le littoral métropolitain et s'étend jusqu'à la côte Est de la Corse (annexe 2). Si un nombre extérieur à ce domaine est saisi, le système renvoie le message d'erreur suivant : 
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Coordonnée Y

La coordonnée Y correspond à l'ordonnée de l'entité dans le système de projection NTF, selon la projection locale Lambert-II étendu. Elle est exprimée en mètres.
Format : 
Entier long

Longueur : jusqu'à 2 147 483 648

Règle de validation : Y doit être inférieure à 3 000 000, ce qui limite le domaine au nord des Pays-Bas (annexe 2). Si un nombre extérieur à ce domaine est saisi, le système renvoie le message d'erreur suivant : 
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Système d'origine

Le système d'origine est le système géodésique dans lequel les coordonnées ont été acquises (NTF – Lambert-II étendu ou WGS84). Voir la séquence commune Localisation géographique des entités.
Format : 
Texte

Longueur : 
20

Typographie : 
"Latitude-Longitude" ou "Lambert-II étendu". Pour éviter que d'autres valeurs soient saisies, une liste de choix propose ces deux valeurs. Cette liste est interne à la table (les valeurs sont choisies dans la table, et non dans une autre table de la base de données).

Position (POSITION)

La position correspond à l'outil de positionnement utilisé pour localiser les entités. Ce renseignement a été ajouté pour assurer la compatibilité de MARBEN avec le système QUADRIGE. 

Cet outil n'est pas saisi manuellement, mais choisi dans la liste des "positions" (classe Position). Le choix s'effectue sur le nom de l'outil, mais c'est son identifiant (identifiant de la table Position, caché à l'affichage de la liste) qui est stocké. C'est pourquoi le champ Position des tables hébergeant des données à composante cartographique est de type numérique.
Format : 
Entier long

4.2.2 Champs de validation des données

Les champs permettant la validation des prélèvements et des échantillons sont décrits ci-après.
Validation (VALID)

La validation consiste en une case à cochée : cochée = donnée validée = donnée non modifiable ; décochée = donnée non validée = donnée modifiable.
Format : 
Booléen (Type Oui/Non d'Access)

Date de validation (DATE_VALID)

La date de validation correspond à la date à laquelle le prélèvement ou l'échantillon a été validé. Elle permet de sélectionner les données par date de validation (notamment pour le transfert des données REBENT vers l'Ifremer : il sera possible d'envoyer toutes les données validées à la date t, puis, pour le second transfert, de sélectionner toutes les données validées après t).
Format : 
Date

Longueur : 
8 chiffres

Typographie : jj/mm/aaaa. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__/__/____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 01/01/2006, il faut taper 01012006. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires!

Valideur (VALIDATOR)

La valideur (ou validateur) est la personne qui a validé le prélèvement ou l'échantillon. Cette information est essentielle compte-tenu de la multiplicité des intervenants dans MARBEN. Elle permet, en cas de contestation d'une donnée validée, de demander au validateur les raisons de cette validation. En cas de validation volontaire de données suspectes ou aberrantes, les raisons de la validation peuvent être indiquées dans les commentaires de l'échantillon.
Le valideur est choisi parmi la liste des personnes de la classe Personne. Lors de la validation, le choix du validateur s'effectue sur son nom et son prénom, et non sur son identifiant. Mais c'est l'identifiant de la personne qui est stocké dans le champ Valideur de la table Echantillon. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.
Format :
Entier long

4.2.3 Champs des photos

Chaque photo, quel que soit l'entité qu'elle représente, est caractérisée par les champs décrits ci-après.
Un identifiant

Voir la séquence commune Les identifiants.
Chemin de l'image
Le chemin de l'image peut être de deux types :

Cas des sites, des points et des échantillons :

Le chemin correspond à l'adresse absolue de l'image sur le réseau local du LEMAR.
Format : 
Texte

Longueur : 255 caractères maximum (ce qui implique que les noms des dossiers qui contiennent les photos soient courts)

Typographie : \\nom_ordinateur\dossier_partage\dossier_photo\PhotoX.jpg
Le nom des dossiers ne doit pas comporter d'espaces ou de caractères spéciaux (é è ? / ...). Les photos peuvent être dans n'importe quel format (.jpg, .bmp, .gif), mais le format .jpg est conseillé pour son moindre volume qui accélère le processus de recherche des images dans la base.

Cas des engins d'échantillonnage et des espèces :

Le chemin de l'image correspond à l'URL de la photo.
Format : 
Lien Hypertexte

Typographique : http://www.nomdusite.fr/image1.jpg
Légende
La légende correspond à la description de l'image, de ce qu'elle représente, de son format (panoramique, macro...) ou encore de sa direction. 

Format : 
Texte

Longueur : 
255 caractères maximum

Date
Date à laquelle a été prise la photo. La date permet de classer les photos par ordre chronologique (permet de voir l'évolution d'un site par exemple), et de retrouver éventuellement les phénomènes et évènements liés à l'époque de prise de vue. Ce champ est facultatif.
Format : 
Date

Longueur : 
8 chiffres

Typographie : jj/mm/aaaa. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__/__/____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 01/01/2006, il suffit de taper 01012006. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires!

Commentaires
Voir la séquence commune Les commentaires.

4.2.4 Les identifiants

Dans une base de données, chaque table (ou classe) contient des éléments uniques, c'est-à-dire qu'ils peuvent être identifiés par un critère dont chaque valeur sera unique : c'est l'identifiant. Qu'il s'agisse d'un code, d'un numéro ou d'un nom, cet identifiant est obligatoire.

La gestion d'identifiants codés nécessite un connaissance des codes par les utilisateurs de la base de données, ainsi qu'une certaine transparence de ces codes : il faut qu'avec le code seul, les principales caractéristiques de l'élément soient retrouvées. Dans Access, cette codification oblige les utilisateurs à saisir eux-mêmes ces codes, démarche beaucoup trop lourde pour l'utilisation de MARBEN (les stagiaires et personnels temporaires doivent pouvoir utiliser la base de données).

Ainsi, dans MARBEN, la quasi-totalité des identifiants sont des nombres auto-incrémentés par Access dès qu'un nouvel élément est créé dans une table. L'utilisateur ne le voit pas et n'a pas en s'en préoccuper. Les critères dont les valeurs doivent être uniques (code des espèces, noms des points…) sont "indexés sans doublons", c'est-à-dire que leur valeur doit être unique, mais ils ne sont pas l'identifiant de la table.

La gestion des relations entre tables dans Access est d'ailleurs plus souple et plus efficace avec des clés primaires simples (un seul identifiant par table) de type numéro automatique (N°Auto). Les seuls codes conservés en tant qu'identifiant sont des codes dont les valeurs sont fixes et dont l'évolution est peu probable à moyen terme (à long terme, tout est toujours possible!). Ex : code des thèmes.
Dans les diagrammes suivants, lorsque l'identifiant (champ souligné) se nomme "Identifiant", c'est un numéro automatique. S'il se nomme "Code", c'est une chaîne de caractères saisie par l'utilisateur.

4.2.5 Les commentaires

Des commentaires ont été ajoutés pour chacune des classes de la base de données. Ils permettent de stocker toutes les informations relatives aux éléments de la classe et qui n'ont pas leur place dans les autres champs, parce que ce sont des sortes de notes, et non des informations sur lesquelles les données devront être liées, triées, classées ou extraites.

Le champ Commentaires figure donc dans chaque classe, sous forme de texte dont la taille peut être supérieure à 255 caractères. Dans Access, un type spécial est prévu pour cela : le type Mémo (jusqu'à 65 535 caractères). Le champ Commentaires étant identique dans toutes les classes, il ne sera jamais détaillé.
4.2.6 Les unités de mesure

La notion d'unité étant reprise pour plusieurs informations de la base, toutes les unités sont stockées dans une liste, dans laquelle le présent champ vient piocher (cela évite d'avoir plusieurs orthographes pour une même unité).

Lors de la saisie, le choix de l'unité s'effectue sur son symbole (par exemple "m²" pour mètre carré), l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Unité) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Unité de la classe Echantillon est de type numérique.

Format : 
Entier long

4.2.7 Lien père – fils entre les taxons

Pour établir l'arborescence des taxons (= classification taxonomique), il faut attribuer des taxons fils à des taxons pères. Chaque niveau taxonomique est stocké dans une table distincte, la relation entre ces tables établissant le lien père – fils.
Lors de la saisie, le choix du taxon père s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique pour établir la filiation. En effet, le taxon père est celui dont le code est le plus proche au-dessus de celui du fils. Avec les codes, la constitution d'un lien père-fils est plus fiable. Cela dit, dans les interfaces (formulaires), l'établissement d'un lien père fils se fait par sélection du père, puis par saisie de taxons fils pour ce taxon père.
4.3 Définition des champs

4.3.1 Données spatiales
4.3.1.1 Définition des champs
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Photo des points (PHOTO_PT)
Voir séquence commune Champs des photos.
Photo des sites (PHOTO_SITE)

Voir séquence commune Champs des photos.

Point (POINT)
Identifiant (ID_POINT)
Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom (POINT_NAME)
Le nom du point correspond au libellé du point. Ce peut être un nom de lieu (Arzon 1, Lanveoc…) ou bien un code (ex : A07, B, S2…). Les noms des points sont uniques : il permettent donc d'identifier les points de manière univoque. Le nom du point est le critère sur lequel s'effectue le choix du point lors de la saisie des données qui lui sont rattachées.

Attention! Lors de l'ajout d'un nouveau point, il faut toujours vérifier qu'il ne s'agit pas d'un point déjà existant mais renommé autrement pour les besoins d'un autre programme ou d'une autre campagne. 

Format : 
Texte

Longueur : 
40 caractères maximum
Topographie :
Pour les points REBENT, une règle de nomenclature a été décidée : un point porte le nom du site auquel il appartient suivi d'un numéro (1, 2 ou 3). Dans le cas de l'intertidal rocheux, les points portent le nom du site et le terme "rocheux" est remplacé par le niveau de chaque point (Pelvetia, Fucus ou Blocs). Dans le cas des points déplacés sur un même site, la typographie des noms de point est la suivante :

	
	Nom initial
	1er changement
	2ème changement

	Points de la 1ère campagne
	Nom du site 1
	Nom du site (1)1
	Nom du site (1)1

	
	Nom du site 2
	Nom du site (1)2
	Nom du site (1)2

	
	Nom du site 3
	Nom du site (1)3
	Nom du site (1)3

	Points de la 2ème campagne
	
	Nom du site 1
	Nom du site (2)1

	
	
	Nom du site 2
	Nom du site (2)2

	
	
	Nom du site 3
	Nom du site (2)3

	Points de la 3ème campagne
	
	
	Nom du site 1

	
	
	
	Nom du site 2

	
	
	
	Nom du site 3


Les points sont renommés : les nouveaux points prennent le nom de leurs prédécesseurs, et les anciens points se voient ajouter le numéro du changement entre parenthèses devant le numéro du point.

Activité (PT_ACTIVITY)
L'activité du point correspond à sa disponibilité pour la création (et parfois pour l'affichage) de nouvelles stratégies : lorsqu'un point est actif, de nouvelles données peuvent lui être rattachées.

Ce champ a pour objectif de gérer l'évolution des suivis REBENT : lors des premières campagnes, certains points ont été prospectés, mais l'analyse de leurs prélèvements a révélé qu'ils ne correspondaient pas exactement aux objectifs du programme. D'autres points ont alors été prospectés lors des campagnes suivantes. Les premiers points sont alors désactivés (leur case "Activité" est décochée). Cela permet également de ne proposer à la saisie que les points actifs, et de ne pas s'encombrer avec les données archivées.
Les points non REBENT sont tous actifs.

Format :
Booléen (type Oui/Non d'Access)
Typographie : Case à cocher

Localisation géographique

Les champs décrivant la localisation géographique des points sont décrits dans la séquence commune Champs de localisation géographique.

Bathymétrie (BATHY_PT)
La bathymétrie correspond à la profondeur du point en mètres par rapport au 0 hydrographique (0 SHOM). Il s'agit d'une profondeur, donc d'un nombre positif. En intertidal, aucune bathymétrie n'est indiquée.
Format : 
Réel simple

Longueur : 
maximum 2 décimales

Site (SITE)
Le site correspond à l'identifiant du site auquel appartient le point. Lors de la saisie, le choix du site s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Site) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Site de la classe Point est de type numérique.
Format : 
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Position (POSITION)
Identifiant (ID_POSITION)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Position (POSITION)

Ce champ contient le nom des outils de positionnement des entités géographiques (points, stations, prélèvements). Cette liste a été initialisée à partir des données de QUADRIGE 1 (fournie par Antoine HUGUET
). Chaque nom est unique.
Format : 
Texte

Longueur : 
25

Valeurs possibles (en février 2006) : Tableau 5
Tableau 5 : Liste des positionnement disponibles dans MARBEN.

	ID_POSITION
	POSITION
	COMMENT

	1
	Inconnu
	

	2
	Cartes IGN
	

	3
	GPS Différentiel
	

	4
	GPS
	

	5
	Pas de position
	

	6
	Cartes SHOM
	

	7
	Ortholittorales
	positionnement effectué sur les ortholittorales 2000

	9
	SIG
	Positionnement par rapport au trait de côte SHOM, ou à fond de carte géoréférencé


Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Secteur (SECTOR)
Identifiant (ID_SECTOR)
Voir la séquence commune Les identifiants.

Rang (SECTOR_ORDER)
Le rang du secteur correspond à sa position sur le littoral Breton, le rang 1 étant le plus au nord. Ce champ permet de classer les données REBENT du nord au sud, et d'observer des modifications de certains paramètres (comme la distribution des espèces) en fonction de la latitude (effets du réchauffement climatique global).

Format : 
Entier de 1 à 19 (type Octet d'Access)

Valeurs possibles (en février 2006) : Tableau 6
Tableau 6 : Liste des secteurs REBENT de MARBEN.
	ID_SECTOR
	SECTOR_ORDER
	SECTOR_NAME
	COMMENT

	1
	1
	Baie du Mont Saint-Michel
	

	2
	2
	Embouchure de la Rance
	

	3
	3
	Baie de Saint-Brieuc
	

	4
	4
	Trégor-Goëlo
	

	5
	5
	Baie de Morlaix
	

	6
	6
	Roscoff
	

	7
	7
	Baie de Goulven
	

	8
	8
	Les Abers
	

	9
	9
	Molène
	

	10
	10
	Rade de Brest
	

	11
	11
	Baie de Douarnenez
	

	12
	12
	Baie d'Audierne
	

	13
	13
	Baie de Concarneau
	

	14
	14
	Les Glénan
	

	15
	15
	Lorient-Gâvres
	

	16
	16
	Quiberon
	

	17
	17
	Golfe du Morbihan
	

	18
	18
	Baie de Vilaine
	

	19
	19
	Le Croisic
	


Nom (SECTOR_NAME)
Le nom du secteur correspond à son appellation telle que définie dans le cadre du REBENT avec l'ensemble des partenaires (voir Tableau 6). Les données REBENT sont en effet regroupées par secteur, puis par site, et enfin par point. La liste des secteurs REBENT ne doit pas être modifiée sans instructions précises des responsables des données REBENT (C. Hily, J. Grall pour le LEMAR, C. Rollet
 pour l'Ifremer).
Format : 
Texte

Longueur : 
35
Typographie : 
Le nom des secteurs s'écrit en minuscule avec une majuscule au début.
Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Site (SITE)
Identifiant (ID_SITE)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom (SITE_NAME)
Le nom du site correspond au libellé du site. C'est généralement un nom de lieu (Arzon, Plage de l'Aber…). Les noms des sites sont uniques : il permettent donc d'identifier les sites de manière univoque. Le nom du site est le critère sur lequel s'effectue le choix du site lors de la saisie des données qui lui sont rattachées.

Attention! Lors de l'ajout d'un nouveau site, il faut toujours vérifier qu'il ne s'agit pas d'un site déjà existant mais renommé autrement pour les besoins d'un autre programme ou d'une autre campagne. 

Format : 
Texte

Longueur :
35
Typographie : Pour les sites REBENT, une règle de nomenclature a été décidée : les sites portent le nom du lieu sur lequel ils se trouvent (Kerjouanno, Arzon, Roscanvel…), suivi du type d'habitat prospecté (Herbier, Maërl, Sables pour l'intertidal meuble, Rocheux pour l'intertidal rocheux). Ex : Baie de Saint-Brieuc Maërl, Sainte-Marguerite Sables, L'Arcouest Herbier, Doëlan Rocheux…
Le nom du site s'écrit avec une majuscule au début du nom de lieu et au début du nom d'habitat.

Activité (SITE_ACTIVITY)
L'activité du site correspond à sa disponibilité pour la création (et parfois pour l'affichage) de nouvelles stratégies : lorsqu'un site est actif, de nouvelles données peuvent lui être rattachées, et notamment des points. Cette activité se matérialise par une case à cocher. 

Ce champ a pour objectif de gérer l'évolution des suivis REBENT : lors des premières campagnes, certains sites ont été prospectés, mais l'analyse de leurs prélèvements a révélé qu'ils ne correspondaient pas exactement aux objectifs du programme. D'autres sites ont alors été prospectés lors des campagnes suivantes. Les premiers sites sont alors désactivés (leur case "Activité" est décochée). Cela permet également de ne proposer à la saisie que les points dont le site est actif, et de ne pas s'encombrer avec les données archivées.
Attention! La désactivation d'un site n'entraîne pas la désactivation de ses points! Il faut donc toujours désactiver les points lorsqu'un site est désactivé.

Les sites non REBENT sont tous actifs.

Format : 
Booléen (type Oui/Non d'Access)

Typographie : Case à cocher

Secteur (SECTOR)
Le secteur correspond à l'identifiant du secteur REBENT auquel appartient le site REBENT. Cette information ne concerne que les sites REBENT (les autres sites n'appartiennent à aucun secteur, même si géographiquement c'est faux). 

Lors de la saisie, le choix du secteur s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Secteur) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Secteur de la classe Site est de type numérique.
Format : 
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Points des zones d'étude (ZONE_PT)
Identifiant (ID_ZONE_PT)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Zone (ZONE)
La zone correspond à l'identifiant de la zone à laquelle appartient le point du champ suivant. Il s'agit ici de choisir une zone pour la combiner à un point, et ainsi, en rentrant toutes les combinaisons zone / point, de définir tous les points qui appartiennent aux zones d'étude.

Lors de la saisie, le choix de la zone s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Zone d'étude) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Zone de la classe Points des zones d'étude est de type numérique.
Format : 
Entier long

Point (POINT)
Le point correspond à l'identifiant du point appartenant à la zone sélectionnée dans le champ précédent. Il s'agit ici de choisir un point pour le combiner à une zone, et ainsi, en rentrant toutes les combinaisons zone / point, de définir tous les points qui appartiennent aux zones d'étude.

Lors de la saisie, le choix du point s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Point) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Point de la classe Points des zones d'étude est de type numérique.
Format : 
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Zone d'étude (ZONE_STUD)
Identifiant (ID_ZONE)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de la zone (ZONE_NAME)
Le nom de la zone correspond au libellé de la zone. C'est généralement le nom d'une baie ou d'un golfe (Rade de Brest, Baie de Morlaix, Golfe de Gascogne…). Les noms des zones sont uniques : il permettent donc d'identifier les zones de manière univoque. Le nom de la zone est le critère sur lequel s'effectue le choix de la zone lors de la saisie d'informations.

Format : 
Texte

Longueur :
35
Toponymie : Le nom des zones s'écrit en minuscules avec une majuscule au début.

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.1.2 Conversion des coordonnées géographiques

Toutes les conversions doivent se faire avec le logiciel CIRCE 2000 proposé par l'IGN
 [13]. 
4.3.1.2.1 Des latitude – longitude aux coordonnées X – Y

Les latitudes et longitudes sont acquises dans le système géodésique WGS84. Ce sont des coordonnées géographiques (et non des coordonnées projetées). Elles sont exprimées en degrés minutes décimales. L'objectif est de les convertir en coordonnées projetées en Lambert-II étendu.
Pour convertir les coordonnées géographiques WGS84 en coordonnées planes en Lambert-II étendu, sélectionnez les options encadrées en rouge dans le logiciel CIRCE 2000 (Figure 4).
Attention! Le séparateur de décimales dans CIRCE 2000 est le point, et non la virgule comme c'est le cas par défaut dans Excel.
4.3.1.2.2 Des coordonnées X – Y aux latitude – longitude

Les coordonnées planes (ou projetées) X et Y sont acquises dans le système géodésique NTF, dans le système local Lambert-II étendu. Elles sont exprimées en mètres. L'objectif est de les convertir en coordonnées géographiques en WGS84. 

Pour cela, sélectionnez les options encadrées en rouge dans le logiciel CIRCE 2000 (Figure 5). 

Attention! Le séparateur de décimales dans CIRCE 2000 est le point, et non la virgule comme c'est le cas par défaut dans Excel.
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Figure 4 : Conversion des coordonnées WGS84 en Lambert-II étendu avec CIRCE 2000.

[image: image11.jpg]A propos e Cros 2000 Transtormeon tandar | rnsfomelen e |

Mo
(T @ Interactif " Fichier

Systéme de départ

e =] e [ roecton [Lambert dert

p—

Em  [s971513

Nm)  [2397984 55

Composante Vertiale (métres)
raueur Ezeokiam o  attude @ Haeur  pasinfo| |

Systéme darrivie

[rosas — ~| Type  [oographioues v Projestion |

Lon [ * [Eamms CEt © ouwst
Lt [a5 * [z E

Heuteur Elipscidele(m) [ 48207 Mériden Origine
& Greenwich

Unité  [Deg tin décimales

Lapplcation des paraméires standerd rtrodut une erreur & sfouter & Ferreur prapre sur les coordannées
intiles (ci de Forc de 2.3 5m)

cuter Cacier | side Géooésinue





Figure 5 : Conversion des coordonnées Lambert-II étendu en WGS84 avec CIRCE 2000.

4.3.2 Programme et stratégie
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Personne (PERSON)
Identifiant (ID_PERSON)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de la personne (PERS_NAME)

Le nom de la personne correspond à son nom de famille. C'est selon l'ordre alphabétique de ce nom que les personnes sont classées, notamment lorsqu'il s'agit d'en choisir une pour lui rattacher des données.
Format :
Texte

Longueur :
20 caractères maximum

Typographie :
Majuscules

Prénom de la personne (PERS_SURNAME)

Le prénom de la personne correspond au deuxième critère de classement des personnes (elles sont classées par nom, puis par prénom). 
Format :
Texte

Longueur :
20 caractères maximum

Typographie :
Le prénom s'écrit en minuscules avec une majuscule au début.

Organisme de rattachement (ORGANISM)

L'organisme de rattachement est l'organisme dans lequel travail actuellement la personne. Dans le cas des étudiants ayant travaillé ponctuellement au LEMAR dans le cadre du REBENT, l'organisme peut être le LEMAR ou bien l'université dans laquelle l'étudiant poursuit sa formation. Il serait utile de garder un contact fiable jusqu'à validation complète des données sur lesquelles l'étudiant a travaillé, notamment s'il a participé à des campagnes terrain ou à l'analyse des prélèvements en laboratoire.

L'organisme doit porter un nom qui permette de le distinguer, mais suffisamment concis pour permettre des requêtes dessus (par exemple : quelles sont les personnes travaillant pour le LEMAR?).

Dans le cas du personnel du LEMAR, le nom du laboratoire a été écrit de la façon suivante : "LEMAR, UMR 6539 CNRS". Il faut respecter cette typographie pour permettre les requêtes.
Format :
Texte

Longueur :
75 caractères maximum

Statut (STATUS
)

Le statut correspond au type de poste occupé par la personne. Plusieurs statuts sont proposés :

· "Stagiaire"

· "Ingénieur"

· "Chercheur"

· "Technicien"

· "Capitaine" (sous-entendu "de bateau")
Le statut doit obligatoirement être choisi dans cette liste. Pour les stagiaires, il est possible de définir le niveau et l'objet du stage dans le champ Missions.

Ce champ contient donc une liste de choix interne à la table (les statuts ne devraient pas changer dans le temps, donc il n'est pas nécessaire de leur créer une table à part).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Typographie : 
Limité à la liste de choix

Missions (MISSIONS)

Les missions sont les compétences de la personne et la liste des projets / programmes / études sur lesquels elle travaille. Les missions sont décrites par un petit texte libre.
Format :
Texte

Longueur :
150 caractères maximum

Adresse (ADRESS)

L'adresse de la personne correspond à son adresse administrative (adresse de l'organisme dans lequel elle travaille). L'adresse contient le numéro de rue, le nom de la voie, le numéro de bâtiment, d'étage, de bureau, ainsi que le numéro de boîte postale s'il y a lieu. Le code postal et la ville sont stockés dans les champs suivants.

Dans le cas des étudiants, n'ayant pas d'adresse administrative fixe, il est possible de saisir leur adresse personnelle s'ils en donnent l'autorisation, ou bien l'adresse de leur université. L'adresse peut rester vide dans les cas contraires.
Format :
Texte

Longueur :
100 caractères maximum

Code postal (CP)

Le code postal correspond au code postal de l'adresse indiquée dans le champ précédent. Ce code postal est formaté selon la nomenclature métropolitaine (code sur 5 chiffres).
Format :
Texte

Longueur :
5

Typographie : 
00000. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (_____). Ce masque oblige à saisir tous les chiffres.

Ville (TOWN)

La ville est celle correspondant à l'adresse mentionnée dans les champs précédents. Elle peut comprendre un "Cedex" suivi d'un numéro si nécessaire.
Format :
Texte

Longueur :
30

Typographie :
Majuscules

N° de téléphone (PHONE_NB)

Le numéro de téléphone correspond au numéro de téléphone administratif de la personne. Dans le cas des étudiants, le numéro personnel peut être saisi avec leur autorisation. L'objectif est d'assurer un suivi des données jusqu'à leur validation. Des questions doivent donc pouvoir être posées à toute personne ayant participé à l'une des étapes d'acquisition ou de traitement des données. Les numéros de téléphone et adresses mail sont généralement plus fiables que les adresses postales.

Le numéro de téléphone est saisi selon le format métropolitain (10 chiffres).
Format :
Texte

Longueur :
14

Typographie :
00/00/00/00/00. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__/__/__/__/__). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 01/01/2006, il suffit de taper 01012006. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires!

Adresse mail (MAIL)

L'adresse mail correspond à l'adresse de messagerie électronique de la personne. Ex : Nom.Prenom@serveur.fr. 

Attention! Il faut indiquer ici une adresse plus ou moins pérenne (pas l'adresse de l'université attribuée à tout contractuel). 

Dans le cas des étudiants, une adresse de messagerie personnelle peut être demandée, et saisie avec leur autorisation. L'adresse mail est la seule information personnelle susceptible d'être exigée (elle n'engage en rien la personne, et l'objectif est uniquement de maintenir un suivi des données).

Format : Lien hypertexte. Remarque : rien ne sert de cliquer sur l'adresse pour envoyer un mail à la personne : Access recherche une URL et non une messagerie, et renvoie le message d'erreur suivant :
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Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Programme (DATA_SOURCE)
Identifiant (ID_DATA_SOURCE)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom du programme (SOURCE_NAME)
Le nom du programme correspond à son libellé court, au nom couramment utilisé pour y faire référence, par ex. "REBENT" pour le Réseau Benthique. C'est sur ce champ que s'effectue le choix du programme pour y rattacher des données. Le nom doit donc être clair, concis, tout en distinguant clairement les programmes les uns des autres.
Format :
Texte
Longueur :
75 caractères maximum
Acronyme du programme (SOURCE_INITIALS)
L'acronyme est le sigle à prononciation syllabique qui représente le programme (ex : REBENT pour Réseau Benthique, PNEC pour Programme National Environnement Côtier…). Il a pour but d'effectuer des recherches rapides sur les programmes, ou de rendre plus brèves les informations éditées dans les requêtes.
L'acronyme n'est pas obligatoire (c'est pourquoi le choix des programmes ne s'effectue pas sur ce champ, mais sur le nom du programme).
Format :
Texte

Longueur :
10 caractères maximum
Typographie :
Majuscules

Description (DESC_SOURCE)
La description du programme peut correspondre à sa référence bibliographique (dans le cas des données historiques numérisées à partir de rapports), ou bien d'un petit texte décrivant les objectifs du programme et les moyens mis en œuvre par exemple.
Format :
Texte

Longueur : 
Jusqu'à 65 535 caractères (type Mémo d'Access) : certaines références bibliographiques dépassent 255 caractères. Il est donc nécessaire de passer au type texte le plus long possible.
Date (SOURCE_DATE)
La date du programme peut correspondre à plusieurs choses selon le programme : à la date de mise en œuvre pour les programmes actuellement en cours, à la date de publication pour les données historiques issues de rapports, à la date de soutenance pour les thèses, etc… La date doit être représentative de l'époque d'activité des programmes, et doit permettre de les classer par ordre chronologique.
Format : 
Date

Longueur : 
8 chiffres

Typographie : jj/mm/aaaa. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__/__/____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 01/01/2006, il suffit de taper 01012006. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires!

Attention! Une fois saisie, la date ne s'affiche plus que sous forme d'année (aaaa), mais c'est la date complète qui est stockée et qui doit être saisie (pour coller par exemple la date 1998 dans ce champ, il faudrait coller 01/01/1998).

Responsable du programme (SOURCE_RESP)
Le responsable du programme est le responsable de toute la chaîne de traitement de la donnée dans MARBEN, même si ce n'est pas lui qui effectue les prélèvements et les analyses, ni la saisie. C'est lui qui valide les données et/ou peut expliquer les données aberrantes. C'est un expert de la thématique traitée. 

Il est choisi parmi la liste des personnes ayant un statut de chercheur dans la classe Personne. Lors de la saisie du programme, le choix du responsable s'effectue sur le nom et le prénom de la personne, et non sur son identifiant. Mais c'est l'identifiant de la personne qui est stocké dans le champ Responsable de la table Programme. C'est pourquoi il est de type numérique.
Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Stratégie (DATA_STRATEGY)
Identifiant (ID_DATA_STRATEGY)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Programme (SOURCE)
Le programme correspond à l'identifiant du programme pour lequel est définie la stratégie. Il s'agit ici de choisir un programme pour le combiner avec un thème et un point (ou un site), et ainsi, de définir les stratégies.

Lors de la saisie, le choix du programme s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Programme) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Programme de la classe Stratégie est de type numérique. Cette saisie d'un programme est obligatoire.
Format : 
Entier long

Thème (THEME)
Le thème correspond au code du thème pour lequel est défini la stratégie. Il s'agit ici de choisir un thème pour le combiner avec un programme et un point (ou un site), et ainsi, de définir les stratégies.

Lors de la saisie, le choix du thème s'effectue sur son nom, le code étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code du thème de la classe Thème) qui est stocké ici. Cette saisie d'un thème est obligatoire.
Format : 
Texte

Longueur : 
30 caractères maximum. (remarque : le code du thème ne dépassant pas 2 caractères, ce champ pourrait également être dimensionné à 2 caractères).
Point (POINT)
Le point correspond à l'identifiant du point pour lequel est définie la stratégie. Il s'agit ici de choisir un point pour le combiner avec un thème et un programme, et ainsi, de définir les stratégies.

Lors de la saisie, le choix du point s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Point) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Point de la classe Stratégie est de type numérique.

Une stratégie est basée soit sur un point, soit sur un site (voir la définition de la classe Stratégie). Le point n'est donc renseigné que si le champ Site de la stratégie est vide.

Format : 
Entier long

Site (SITE)
Le site correspond à l'identifiant du site pour lequel est définie la stratégie. Il s'agit ici de choisir un site pour le combiner avec un thème et un programme, et ainsi, de définir les stratégies.

Lors de la saisie, le choix du site s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Site) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Site de la classe Stratégie est de type numérique.

Une stratégie est basée soit sur un point, soit sur un site (voir la définition de la classe Stratégie). Le site n'est donc renseigné que si le champ Point de la stratégie est vide.

Format : 
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Thème (THEME)
Code du thème (CODE_THEME)

Le code du thème est une combinaison de 2 caractères permettant d'identifier rapidement une thématique, et de sélectionner simplement un thème dans une requête. Les codes jusqu'à présent établis sont présentés dans le Tableau 2.

Format :
Texte
Longueur :
2 caractères maximum
Nom du thème (THEME_NAME)

Le nom du thème est le libellé en clair du thème. Par exemple, "Intertidal Meuble" (voir Tableau 2). Il permet d'identifier les thématiques de manière transparente pour tout utilisateur. 
Format :
Texte
Longueur :
30 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.3 Stations

[image: image14.jpg]Stratégie
Position |1
Capitaine d bateas
01—
Personne

o

Station
Station Bateau

[Getfiant  ntecer [Gertiant  rtecer

Stratégte  mtoger o du bateau: string

IDate : Date. [Immatricuation : string

[Jour connu : boalean o,.1[Propriétaire : string

Latiude :string [adresse vieh nfos : Lien Hypertexte.

Longitude : string e |Commertaires : string

IDirection : string

[t nteger

Météo

v tinteger
[Systeme dacauistion :string 0. et : nteger

|Positon : ineger activte anthropique |~ [ton  sger

fathymetri :real Cosfcent de marée : integer|
|Bateau - ineger [denktFint - nteger |Conditions météo : string
Capitaine : integar o e Factive : string |Commentaires : string

(Commentaies :strng 1 |Commentaies :sting

Unité

{ .

ctivités anthropiques des stations ; L ot
— Activités anthropiques des stati Uit de gurtiication de
[Gertiant  rtecer o

[Gertfiant  rtecer
| Station  integer
|Persomne  integer
|Commertaires : string

| Station  integer
\dctivts antiropique : nager
|Quentiication :resl

Uit - integer

|Commertaires : string

ot




Activité anthropique (H_ACTIVITY)

Identifiant (ID_H_ACTIVITY)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de l'activité (H_ACTIVITY)

Le nom de l'activité est le libellé sous lequel l'activité est reconnue dans le milieu des professionnels de la mer tant que des scientifiques. Les activités proposées dans MARBEN en février 2006 sont indiquées dans le Tableau 7.

D'autres activités peuvent être ajoutées, et il n'est pas proscrit que les activités se recoupent (par exemple, on peut avoir Conchyliculture et Mytiliculture).

Tableau 7 : Liste des activités anthropiques disponibles dans MARBEN.

	ID_H_ACTIVITY
	H_ACTIVITY

	1
	Baignade

	2
	Conchyliculture

	3
	Port de Commerce

	4
	Dragages

	5
	Extraction de granulats

	6
	Non renseigné

	7
	Pêche à pied

	8
	Plaisance

	9
	Port de pêche

	10
	Tourisme (promeneurs)


Format :
Texte
Longueur :
30 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Activités anthropiques des stations (H_STATION)
Identifiant (ID_H_STATION)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Station (STATION)
La station correspond à l'identifiant de la station sur laquelle a été constatée l'activité anthropique sélectionnée dans le champ suivant. Sélectionner une station sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date (et donc la station). Mais c'est l'identifiant de la station choisie qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Activité anthropique (H_ACTIVITY)
L'activité anthropique correspond à l'identifiant de l'activité constatée sur la station sélectionnée dans le champ précédent.

Lors de la saisie, le choix de l'activité s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Activité anthropique) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Activité anthropique de la classe Activités anthropiques des stations est de type numérique.

Format : 
Entier long

Quantification (ACTIVITY_QTY)
Le champ Quantification permet d'associer une valeur numérique à l'activité anthropique sur la station sélectionnée. Par exemple : pour l'activité "Plaisance" sur la station "Arradon Herbier 1, 05/05/2004", la quantité peut être de 17 bateaux : le champ Quantification accueille la valeur "17".

Ce champ a pour but de voir l'évolution des activités anthropiques en terme de pression sur le milieu. L'unité dans laquelle s'exprime la valeur entrée dans ce champ est sélectionnée dans le champ suivant. Cette information est facultative (il est possible d'indiquer une activité sur une station sans la quantifier)
Format : 
Réel simple (permet de saisir tout type de valeurs, entières ou pas)
Unité (UNIT)
L'unité correspond à l'unité dans laquelle est exprimée la valeur saisie dans le champ Quantification. Si aucune quantification n'est mentionnée, l'unité ne doit pas être remplie.
Voir la séquence commune Les unités de mesure.

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Bateau (BOATS)

Identifiant (ID_BOAT)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom du bateau (BOAT_NAME)
Le nom du bateau correspond au nom sous lequel le bateau est immatriculé (ex : Le Côtes de la Manche, Thalia…). C'est sur ce nom que s'effectue le choix du bateau utilisé pour une station : il est donc important que ce nom soit clair et permette d'identifier de manière univoque chaque bateau. Ce champ est donc obligatoire.
Pour les stations intertidales, aucun bateau n'étant utilisé, un bateau " Pas de bateau utilisé" a été créé. Pour les stations subtidales dont le bateau utilisé n'est pas mentionné, un bateau nommé " Non renseigné" a été créé.
Format : 
Texte
Longueur :
30 caractères maximum
Typographie : 
Majuscules
Immatriculation (BOAT_REGISTRATION)
L'immatriculation du bateau correspond à la combinaison de chiffres et de lettres qui permettent de l'identifier (par exemple "BR 385795 N" pour le Thalia). Cette information est facultative.
Format :
Texte
Longueur :
15 caractères maximum
Propriétaire (BOAT_LICENSEE)
Le propriétaire correspond à la personne physique ou morale qui possède ou gère le bateau (Genavir pour le Thalia par exemple). Il s'agit ici d'indiquer la personne ou l'organisme à contacter pour toute information sur le bateau. Cette information est facultative, mais il est vivement recommandé de la renseigner.
Format : 
Texte

Longueur :
35 caractères maximum
Adresse Web infos (BOAT_INFO)
L'adresse Web infos correspond à l'adresse du site ou de la page Internet contenant des informations sur le bateau. Evidemment, tous les bateaux n'ont pas de page Web qui leur est dédiée. Cette information est donc facultative.
Format : 
Lien Hypertexte (permet d'accéder à la page directement depuis Access en cliquant sur le lien).
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Météo (METEO)
Identifiant (ID_METEO)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Station (STATION)
La station correspond à l'identifiant de la station pour laquelle sont décrites les conditions météorologiques. Sélectionner une station sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date (et donc la station). Mais c'est l'identifiant de la station choisie qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Coefficient de marée (TIDE_COEF)
Le coefficient de marée correspond au plus grand coefficient de marée de la journée correspondant à la station (coefficient du cycle de marée le plus grand de la journée sur les deux cycles journaliers).
Format : 
Entier (format Octet d'Access)
Règle de validation : le coefficient de marée doit être compris entre 20 et 130. Si une valeur dépassant cet intervalle, mais comprise entre 0 et 256, est saisie, le système renvoie le message d'erreur suivant :
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Si la valeur saisie dépasse 256 ou n'est pas un entier, le système renvoie le message d'erreur suivant :
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Conditions météo (DESC_METEO)
Les conditions météo sont une description sommaire des conditions météorologiques générales le jour de la sortie sur la station (conditions anticyclonique, avis de tempête, neige, vent d'ouest avec conditions dépressionnaires…).

Ces conditions peuvent permettre d'expliquer des erreurs dans les prélèvements, ou l'absence de certains prélèvements (par exemple, par certains vents d'ouest et conditions dépressionnaires, l'herbier d'Arradon, dans le Golfe du Morbihan, découvre peu, et laisse peu de temps à l'échantillonnage. C'est pourquoi, en mai 2004, certains comptages n'avaient pu être réalisés).
Format :
Texte
Longueur :
255 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mission (MISSION)
Identifiant (ID_MISSION)
Voir la séquence commune Les identifiants.

Station (STATION)
La station correspond à l'identifiant de la station sur laquelle s'est déplacée la personne sélectionnée dans le champ suivant. L'objectif est de combiner stations et personnes afin de renseigner les participants aux sorties terrain (et donc les personnes ayant réalisé les prélèvements).

Sélectionner une station sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date (et donc la station). Mais c'est l'identifiant de la station choisie qui est stocké ici.
Format : 
Entier long

Personne (PERSON)
La personne est celle ayant participé à la mission terrain sur la station sélectionnée dans le champ précédent. Cette personne peut être du LEMAR où d'un autre laboratoire, et son statut peut aller du stagiaire au chercheur. 

Elle est choisie parmi la liste des personnes de la classe Personne. Lors de la saisie d'une mission, le choix du participant s'effectue sur son nom et son prénom, son identifiant étant masqué. Mais c'est cet identifiant de la personne qui est stocké dans le champ Personne de la table Mission. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.
Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Station (STATION)

Identifiant (ID_STATION)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Stratégie (DATA_STRATEGY)

La stratégie correspond à l'identifiant de la stratégie à laquelle correspond la station. Sélectionner une stratégie sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point (et donc la stratégie correspondante). Mais c'est l'identifiant de la stratégie choisie (contenu du champ Identifiant de la classe Stratégie qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Date (DATE_STATION)

Date à laquelle a été réalisée la sortie sur le point choisi (sur la stratégie). La date est indispensable puisque c'est elle qui précise quand ont été réalisés les prélèvements. Elle permet de classer les données par ordre chronologique. Elle peut avoir une précision variable, du mois au jour. 
Format : 
Date

Longueur : 
8 chiffres

Typographie : jj/mm/aaaa. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__/__/____). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 01/01/2006, il faut taper 01012006. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires! Si la précision ne dépasse pas le mois (le jour exact n'est pas connu), mettre le 1er du mois et décocher le champ Jour connu (champ suivant) : par exemple, pour juin 2005, mettre 01/06/2005.

Jour connu (DAY_KNOWN)

Ce champ donne la précision de la date saisie dans le champ précédent : il arrive pour certaines données (notamment les données historiques), que le jour exact de sortie terrain ne soit pas connu (par ex. "juin 1977"). Dans ce cas, la date saisie dans le champ Date de la classe Station est le 1er du mois (01/06/1977 dans notre exemple).

Il faut alors pouvoir distinguer les stations dont la date réelle est le 01/mm/aaaa de celles dont la date est en fait mm/aaaa et dont le jour "01" a été choisi par défaut. Par défaut, le champ est coché (le jour est connu).
Format : 
Booléen (type Oui/Non d'Access)
Typographie : Case à cocher : cochée = oui = le jour est exact, décochée = non = le jour n'est pas le bon (ne considérer que le mois et l'année).

Localisation géographique

Les champs décrivant la localisation géographique des stations sont décrits dans la séquence commune Champs de localisation géographique.

Bathymétrie (BATHY_STA)

Voir le champ Bathymétrie de la classe Point .
Bateau (BOAT)

Le bateau correspond au bateau utilisé pour effectuer les prélèvements sur la station. Ce champ ne concerne donc que les stations subtidales. Dans le cas des stations intertidales, la valeur "Pas de bateau utilisé" doit être saisie.

Lors de la saisie, le choix du bateau s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Bateau) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Capitaine (CAPTAIN)

Le capitaine correspond à la personne dirigeant le bateau utilisé sur la station. Ce champ ne concerne donc que les stations subtidales. Dans le cas des stations intertidales, ce champ ne doit pas être rempli.

Il est choisi parmi la liste des personnes ayant un statut de capitaine dans la classe Personne. Lors de la saisie de la station, le choix du capitaine s'effectue sur son nom et son prénom, son identifiant étant masqué. Mais c'est cet identifiant qui est stocké dans le champ Capitaine de la table Station. C'est pourquoi il est de type numérique.
Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.4 Prélèvements et échantillons
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Echantillon (SAMPLE)

Identification (ID_SAMPLE)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Prélèvement (COLLECTION)

Le prélèvement correspond à l'identifiant du prélèvement duquel provient l'échantillon. Sélectionner un prélèvement sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date, et enfin le nom du prélèvement. Mais c'est l'identifiant du prélèvement choisi qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Nom de l'échantillon (SAMPLE_NAME)
Le nom de l'échantillon correspond au libellé sous lequel l'échantillon est reconnu au sein du prélèvement (par exemple "sous-quadrat 1", "sous-quadrat 2", ou "pied 1", "pied 2"). Dans le cadre du REBENT, les procédures étant répétées dans le temps, les noms d'échantillons sont identiques d'une saison à l'autre. Afin d'éviter des erreurs de saisie empêchant les requêtes sur le nom des échantillons, ce nom est choisi dans la liste des noms de prélèvements et d'échantillons.
Lors de la saisie de l'échantillon, le choix du nom s'effectue sur le nom lui-même, l'identifiant étant masqué. Mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Nom de prélèvements et d'échantillons) qui est stocké ici.

Format :
Entier long

Taille de l'échantillon (SAMPLE_SIZE)
La taille de l'échantillon est souvent différente de celle du prélèvement (rappel : la notion de prélèvement et d'échantillon rejoint celle d'échantillon et de sous-échantillon). Il faut donc la renseigner pour connaître à quelle dimension se rapportent les données rattachées à l'échantillon.
La taille de l'échantillon est un renseignement facultatif : il n'est rempli que s'il diffère de la taille du prélèvement, ou s'il est identifiable (dans le cas des pieds de zostères, un pied ne constitue pas une taille quantifiable).

Format :
Réel simple
Unité (UNIT)
L'unité correspond à l'unité dans laquelle est exprimée la taille de l'échantillon saisie dans le champ précédent. Si aucune taille n'est mentionnée, l'unité ne doit pas être remplie.

Voir la séquence commune Les unités de mesure.
Validation

Les champs permettant la validation des échantillons sont décrits dans la séquence commune Champs de validation des données.

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Engin d'échantillonnage (SAMPLERS)

Identifiant (ID_SAMPLER)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de l'engin (SAMPLER_NAME)
Le nom de l'engin correspond au libellé sous lequel l'engin est reconnu. C'est sur ce nom que s'effectue le choix des engins pour leur rattacher des données (méthodes d'échantillonnage ou photos). Cette information est donc indispensable : le nom de l'engin doit être le plus concis possible, mais doit permettre d'identifier sans équivoque l'engin.
Format :
Texte

Longueur :
100 caractères maximum
Description (DESC_SAMPLER)
La description de l'engin donne des informations l'engin (dimensionnement, localisation, éléments permettant de le reconnaître comme sa couleur par exemple, etc…). Cette information facultative est néanmoins importante puisqu'elle permet d'expliquer certaines distinctions entre des engins qui portent des noms proches (ex : "Pompe FLYGT modèle 2051" et " Pompe FLYGT modèle BS 2051 MT").
Format :
Texte

Longueur :
150 caractères maximum
Taille de l'engin (SAMPLER_SIZE)
La taille de l'engin correspond à la quantité de matériel qu'il prélève. Ce peut être un volume, une surface, une masse… (par exemple, la taille de la benne Smith Mac Intyre est 0,1 m²).

Cette taille est essentielle car c'est elle qui permet de compléter la taille des prélèvements de manière automatique : la taille d'un prélèvement est égale à la taille de l'échantillonneur multipliée par le nombre de coups de l'engin dans 1 prélèvement (par exemple, les carottes de macrofaune REBENT sont constituées de 3 coups de carottiers : leur taille = 3 x taille du carottier). C'est cette formule qui est utilisée pour compléter automatiquement le champ via une requête de mise à jour.
Format :
Réel simple
Unité (UNIT)
L'unité correspond à l'unité dans laquelle est exprimée la taille de l'engin d'échantillonnage. Si aucune taille n'est mentionnée, l'unité ne doit pas être remplie.

Voir la séquence commune Les unités de mesure.

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Etat d'avancement des analyses (ANALYS_STAT)
Identifiant (ID_ANALYS_STAT)
Voir la séquence commune Les identifiants.

Prélèvement (COLLECTION)
Le prélèvement correspond à l'identifiant du prélèvement auquel correspond l'état d'avancement. Sélectionner un prélèvement sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date, et enfin le nom du prélèvement. Mais c'est l'identifiant du prélèvement choisi qui est stocké ici.

Ce champ n'est pas automatiquement rempli : l'état d'avancement concerne soit un prélèvement (le champ est rempli), soit un échantillon (ce champ est vide et c'est le champ Echantillon qui est rempli). Dans les interfaces (formulaires), seuls les champs utiles sont présentés.

Format : 
Entier long

Echantillon (SAMPLE)
L'échantillon correspond à l'identifiant de l'échantillon auquel correspond l'état d'avancement. Sélectionner un échantillon sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date, puis le prélèvement, et enfin le nom de l'échantillon. Mais c'est l'identifiant de l'échantillon choisi qui est stocké ici.

Ce champ n'est pas automatiquement rempli : l'état d'avancement concerne soit un échantillon (le champ est rempli), soit un prélèvement (ce champ est vide et c'est le champ Prélèvement qui est rempli). Dans les interfaces (formulaires), seuls les champs utiles sont présentés.

Format : 
Entier long
Tri (SCREENING)
Le tri correspond en réalité à la 1ère étape d'analyse des prélèvements. Il s'agit donc du tri pour la macrofaune, et de l'analyse granulométrique pour les sédiments (les autres prélèvements ne sont pas concernés). 

Ce champ se présente sous la forme d'une case à cocher. Lorsqu'elle est cochée, cela signifie que le sac correspondant au prélèvement a été trié (macrofaune) ou analysé (sédiment) en laboratoire, et que, dans le cas de la macrofaune, des piluliers, contenant les spécimens à déterminer, ont été préparés. Si le champ n'est pas coché, cela signifie que le prélèvement n'a pas été analysé (donc le sac correspondant est encore dans le local de stockage).
Format :
Booléen (Type Oui/Non d'Access)
Détermination / comptage (DETERMINED/COUNTED)
La détermination (ou le comptage) correspond à la 2ème étape d'analyse des prélèvements. Il s'agit donc de la détermination des espèces pour la faune, et du dénombrement des individus de chaque espèce.

Ce champ se présente sous la forme d'une case à cocher. Lorsqu'elle est cochée, cela signifie que les piluliers préparés à l'étape précédente ont été analysés. Si elle n'est pas cochée, et que l'étape de tri est cochée, cela signifie que les piluliers attendent quelque part dans le laboratoire.

Ce champ est essentiel car c'est lui qui permet de discriminer les prélèvements de macrofaune azoïques des prélèvements non analysés dans les requêtes d'extraction de richesse spécifique. En effet, un prélèvement non analysé et un prélèvement azoïque ont tous deux une richesse spécifique nulle. La seule chose qui permet de les distinguer est l'accomplissement de l'étape de détermination, c'est-à-dire si le champ Détermination/comptage est coché (prélèvement azoïque) ou pas (prélèvement non analysé).

Format :
Booléen (Type Oui/Non d'Access)
Analyse de biomasse (WEIGHT ANALYSIS)
Les analyses de biomasse correspondent à la 3ème étape d'analyse des prélèvements. Il s'agit de l'analyse de biomasse spécifique pour la macrofaune, et de la mesure du taux de matière organique pour les sédiments (les autres prélèvements ne sont pas concernés).
Ce champ se présente sous la forme d'une case à cocher. Lorsqu'elle est cochée, cela signifie que les piluliers conservés après détermination des espèces ont été analysés dans le cas de la macrofaune, et qu'une portion du sédiment a fait l'objet d'une estimation de la perte au feu dans le cas des sédiments.

Format :
Booléen (Type Oui/Non d'Access)

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Méthode d'échantillonnage (SAMPL_METH)

Identifiant (ID_SAMPLE_METH)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de la méthode (SAMPLE_METH_NAME)
Le nom de la méthode d'échantillonnage correspond au libellé sous lequel la méthode est reconnue. Le nom de la méthode doit permettre d'identifier le type d'engin qu'elle utilise, ainsi que le programme spécifique auquel elle s'applique si tel est le cas (par exemple, la méthode "Carottes macrofaune REBENT" permet de dire que l'engin utilisé est un carottier, et que cette méthode ne s'applique que dans le cadre du REBENT).
C'est sur ce champ que s'effectue le choix d'une méthode lors de la saisie d'un prélèvement. Le nom de la méthode est donc indispensable.
Format :
Texte
Longueur :
75 caractères maximum
Engin utilisé (SAMPLER)
L'engin utilisé correspond à l'échantillonneur utilisé pour réaliser les prélèvements. Ce renseignement est indispensable puisque c'est via la méthode d'échantillonnage et l'engin associé que le système calcule la taille des prélèvements.
L'engin utilisé est choisi dans la liste des engins de la classe Engins. Le choix s'effectue sur le nom de l'engin, mais c'est son identifiant (identifiant de la table Engin, caché à l'affichage de la liste) qui est stocké. C'est pourquoi le champ Engin utilisé de la table Méthode d'échantillonnage est de type numérique.
Format : 
Entier long

Nombre de coups de l'engin (NB_TIME_SAMPL)
Le nombre de coups de l'engin correspond au nombre d'applications de l'échantillonneur sur le milieu pour constituer un prélèvement. Voir la description de la classe Méthode d'échantillonnage.
Ce champ doit donc être obligatoirement rempli pour permettre au système de calculer la taille des prélèvements automatiquement.
Format :
Réel simple

Description de la méthode (DESC_SAMPL_METH)
La description de la méthode d'échantillonnage correspond à une explicitation du nom de la méthode (comment est utilisé l'engin d'échantillonnage, à quels types de milieux s'applique cette méthode…).

Ce champ est facultatif, mais il est vivement conseillé de le remplir. Dans le cas des données historiques, le paragraphe du rapport décrivant la méthode peut être cité entre guillemets.
Format :
Texte
Longueur :
255 caractères maximum
Référence de la méthode (SAMPL_METH_REF)
La référence de la méthode correspond à la référence bibliographique du rapport, de la publication, de la thèse, de la norme, ou de tout autre document contenant une description de la méthode d'échantillonnage.
Format :
Texte
Longueur :
255 caractères maximum.
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Nom de prélèvement et d'échantillon (COLLECTION_LIST)
Identifiant (ID_COLLECTION_LIST)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Nom de prélèvement (COLLECTION_LIST)

Les noms de prélèvement correspondent à la liste de tous les noms que peuvent porter les prélèvements ou les échantillons. C'est dans cette liste qu'est choisi le nom des prélèvements et échantillons lors de leur saisie, et c'est ce nom qui permet de les identifier au sein de la station à laquelle ils sont rattachés.

Seul l'administrateur de la base peut ajouter des noms de prélèvements.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Photo des échantillons (PHOTO_SAMPL)

Voir séquence commune Champs des photos.

Photo des engins (PHOTO_SAMPLERS)

Voir séquence commune Champs des photos.

Prélèvement (COLLECTION)
Identifiant (ID_COLLECTION)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Station (STATION)

La station correspond à l'identifiant de la station sur laquelle a été effectué le prélèvement. Sélectionner une station sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date (et donc la station). Mais c'est l'identifiant de la station choisie qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Nom du prélèvement (COLLECTION_NAME)

Le nom du prélèvement correspond au libellé sous lequel le prélèvement est reconnu au sein de la station (par exemple "carotte 1", "carotte 2", ou "Epiphytes", "Benne 1", etc…). Dans le cadre du REBENT, les procédures étant répétées dans le temps, les noms de prélèvement sont identiques d'une saison à l'autre. Afin d'éviter des erreurs de saisie empêchant les requêtes sur le nom des prélèvements, ce nom est choisi dans la liste des noms de prélèvements et d'échantillons.

Lors de la saisie du prélèvement, le choix du nom s'effectue sur le nom lui-même, et non sur son identifiant. Mais c'est l'identifiant du nom de prélèvement (contenu du champ Identifiant de la classe Nom de prélèvements et d'échantillons) qui est stocké ici.

La saisie du nom est indispensable puisque c'est sur ce champ que s'effectue le choix du prélèvement pour lui rattacher des données.

Format :
Entier long

Méthode d'échantillonnage (SAMPL_METH)

La méthode d'échantillonnage correspond à la méthode utilisée pour réaliser le prélèvement. Il est indispensable de bien remplir ce champ, car c'est par lui que la taille du prélèvement est calculée (taille du prélèvement = taille de l'engin d'échantillonnage x nombre de coups d'engin). 

C'est par la méthode d'échantillonnage employée que l'échantillonneur utilisé est connu, ce qui est indispensable, d'une part, pour connaître la taille du prélèvement comme expliqué ci-dessus, et, d'autre part, pour savoir quelles données peuvent être comparées (par exemple, dans le cadre de l'intercalibration DCE, seul les prélèvements effectués avec une benne Smith ou Van Veen on été retenus, pas ceux effectués à la Shipeck).
Lors de la saisie du prélèvement, le choix de la méthode s'effectue sur le nom de la méthode, l'identifiant étant masqué. Mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Méthode d'échantillonnage) qui est stocké ici.

Format :
Entier long

Taille du prélèvement (COLLECTION_SIZE)

La taille du prélèvement est indispensable pour connaître à quel volume ou à quelle surface se rapportent les données qui y sont rattachées. En effet, avoir 3 individus d'une espèce dans 0,1 m² est totalement différent d'en avoir 3 dans 1 m².

La taille du prélèvement est généralement égale à la taille de prélevée par l'échantillonneur. Parfois, il faut plusieurs coups de l'engin pour obtenir 1 prélèvement (cas des carottes de macrofaune REBENT par exemple : 1 carotte = 3 coups de carottier). Dans ces deux cas, la taille du prélèvement est automatiquement connue via la méthode d'échantillonnage, et le champ Taille du prélèvement n'a pas besoin d'être rempli. Il le sera automatiquement via l'exécution d'une requête de mise à jour par l'administrateur de la base de données.

La taille du prélèvement est donc un renseignement facultatif : elle n'est saisie manuellement que si elle diffère de "taille de l'engin" x "nombre de coups de l'engin".

Format :
Réel simple

Unité (UNIT)

L'unité correspond à l'unité dans laquelle est exprimée la taille du prélèvement saisie dans le champ précédent. Si aucune taille n'est mentionnée, l'unité ne doit pas être remplie. Elle le sera automatiquement par la requête de mise à jour qui remplit le champ Taille du prélèvement.
Voir la séquence commune Les unités de mesure.

Localisation géographique

Les champs décrivant la localisation géographique des prélèvements sont décrits dans la séquence commune Champs de localisation géographique.

Heure de début (H_BEGIN)

L'heure de début correspond à l'heure de commencement du prélèvement, dans le cas où le prélèvement n'est pas instantané, et où la durée de prélèvement a une influence sur le résultat.

Ce n'est à ce jour le cas d'aucun prélèvement saisi dans MARBEN, mais ce champ a été créé pour assurer la compatibilité d'information avec QUADRIGE 2.
Format : 
Heure (Type Date/Heure d'Access)

Longueur :
5
Typographie : 00:00. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__:__). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 15h30, il faut taper 1530. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires (pour 2h15 du matin, taper 0215)!

Heure de fin (H_END)

L'heure de fin correspond à l'heure à laquelle se termine le prélèvement, dans le cas où le prélèvement n'est pas instantané, et où la durée de prélèvement a une influence sur le résultat.

Ce n'est à ce jour le cas d'aucun prélèvement saisi dans MARBEN, mais ce champ a été créé pour assurer la compatibilité d'information avec QUADRIGE 2.
Format : 
Heure (Type Date/Heure d'Access)

Longueur :
5

Typographie : 00:00. Un masque de saisie affiche les espaces contenant les chiffres (__:__). Il n'est donc pas nécessaire de taper tous les caractères, les chiffres suffisent. Par exemple, pour saisir 15h30, il faut taper 1530. En revanche, tous les chiffres sont obligatoires (pour 2h15 du matin, taper 0215)!

Longueur du transect (TRANSECT_LENGTH)

La longueur du transect correspond à la distance parcourue pendant le prélèvement, dans le cas où le prélèvement n'est pas ponctuel (c'est le cas des prélèvements au haveneau dans le cadre du suivi REBENT des herbiers, par exemple : la longueur du transect est de 10 m).

Ce champ est bien sûr facultatif. 
Format :
Réel simple

Bathymétrie (BATHY_COLL)

Voir le champ Bathymétrie de la classe Point.

Validation

Les champs permettant la validation des échantillons sont décrits dans la séquence commune Champs de validation des données.

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.5 Résultats
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Méthode d'analyse (METH_ANA)
Identifiant (ID_METH_ANA)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom de la méthode (METH_ANA_NAME)

Le nom de la méthode d'analyse correspond au libellé sous lequel elle est reconnue. Il doit permettre d'identifier les méthodes d'analyse de manière univoque puisque c'est sur ce champ que s'effectue le choix d'une méthode lors de la saisie d'un résultat.

Ce nom est donc obligatoire. Il doit être le plus concis possible, mais permettre d'identifier le type de méthode (chimique, physique, biologique), ainsi que les programmes auxquels elle peut s'appliquer (il pourrait exister des méthodes REBENT, ou des méthodes testées à titre expérimental dans le cadre de certains programmes).
Format :
Texte
Longueur :
70 caractères maximum
Description de la méthode (METH_ANA_DESC)

La description de la méthode a pour but de préciser les informations que le libellé ne donne pas (type de méthode, matériel utilisé, conditions d'utilisation…). 

Cette description est importante car elle permet de différencier des méthodes dont le nom est très proche (ex : "Absorption atomique (8)" et "Absorption atomique (9)"). De plus, sans description, comment savoir lors de la saisie d'un résultat si la méthode utilisée pour l'obtenir existe déjà dans la base de données ? Plus une méthode est décrite, moins elle aura de chance d'être dupliquée dans la base.
Format : 
Texte
Longueur :
200 caractères maximum
Conditionnement des échantillons (DESC_CONDITION)

Le conditionnement des échantillons correspond aux manipulations effectuées sur les échantillons entre leur prélèvement et le début de leur analyse (tamisage, congélation, fixation au formol…).

Comme la description, ce champ, s'il n'est pas obligatoire, doit être complété le plus possible, afin de discriminer différentes méthodes (par exemple, pour la macrofaune benthique, entre deux méthodes d'analyse de l'abondance spécifique, la seule différence peut être une fixation au formol 10% ou une fixation au formol 7%).
Format :
Texte
Longueur :
255 caractères maximum
Préparation des échantillons (DESC_PREPAR)

La préparation des échantillons correspond aux manipulations effectuées sur les échantillons avant l'analyse proprement dite (tri, broyage, pré-filtration, fractionnement, séchage, coloration…).

Comme le conditionnement, ce champ, s'il n'est pas obligatoire, doit être complété le plus possible, afin de discriminer différentes méthodes.
Format :
Texte

Longueur :
255 caractères maximum

Conservation des échantillons (DESC_CONSERV)

La conservation des échantillons correspond aux manipulations effectuées sur les échantillons après leur analyse (conservation dans l'alcool 70°, destruction, préparation pour d'autres analyses…).

Comme la description, ce champ, s'il n'est pas obligatoire, doit être complété le plus possible, afin de discriminer différentes méthodes (par exemple, pour la macrofaune benthique, entre deux méthodes d'analyse de l'abondance spécifique, la seule différence peut être une conservation dans l'alcool 70° ou dans l'alcool 80°).
Format :
Texte

Longueur :
255 caractères maximum

Référence de la méthode (METH_ANA_REF)

La référence de la méthode correspond à la référence de l'ouvrage, de la publication, du rapport, de la norme, ou de tout autre document décrivant la méthode d'analyse.

Ce champ est facultatif, mais il est vivement recommandé de le renseigner, ne serait-ce qu'en indiquant une fiche de laboratoire ou un document de paillasse, ou encore une personne de référence.
Format :
Texte

Longueur :
255 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Paramètre (PARAMETERS)
Identifiant (ID_PARAM)
Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom du paramètre (PARAM_NAME)

Le nom du paramètre correspond au libellé sous lequel le paramètre est reconnu et identifié. Il doit être concis mais suffisamment explicite pour permettre le choix d'un paramètre sur ce seul critère.

La liste des noms de paramètres a été initialisée à partir du référentiel QUADRIGE 1, puis complétée pour les besoins du REBENT.
Format :
Texte
Longueur :
70 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Résultat (RESULTS)
Identifiant (ID_RESULTS)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Prélèvement (COLLECTION)

Le prélèvement correspond à l'identifiant du prélèvement auquel est rattaché le résultat. Sélectionner un prélèvement sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date, et enfin le nom du prélèvement. Mais c'est l'identifiant du prélèvement choisi qui est stocké ici.

Ce champ n'est pas automatiquement rempli : un résultat peut être rattaché soit à un prélèvement (le champ est rempli), soit à un échantillon (ce champ est vide et c'est le champ Echantillon qui est rempli). Dans les interfaces (formulaires), seuls les champs utiles sont présentés.

Format : 
Entier long

Echantillon (SAMPLE)

L'échantillon correspond à l'identifiant de l'échantillon auquel rattaché le résultat. Sélectionner un échantillon sur son identifiant étant impossible, les interfaces (formulaires) de la base de données permettent de sélectionner d'abord le programme, puis le point, puis la date, puis le prélèvement, et enfin le nom de l'échantillon. Mais c'est l'identifiant de l'échantillon choisi qui est stocké ici.

Ce champ n'est pas automatiquement rempli : un résultat peut être rattaché soit à un échantillon (le champ est rempli), soit à un prélèvement (ce champ est vide et c'est le champ Prélèvement qui est rempli). Dans les interfaces (formulaires), seuls les champs utiles sont présentés.

Format : 
Entier long

N° de résultat (N°RESULT)

Le numéro de résultat peut correspondre à plusieurs choses :

· Dans le cas des données granulométriques, il sert à stocker la taille des particules (tableau 8), c'est-à-dire la borne inférieure de la classe de taille de particules. C'est ce nombre qui sera utilisé comme axe des abscisses en échelle logarithmique pour établir les profils granulométriques (figure 6). Ce nombre étant stocké dans la base, il est directement extrait avec les données, et donc disponible pour faire les graphiques dans Excel.
	Tableau 8 : Utilisation du n° de résultat pour les analyses granulométriques.

N°Fraction

Paramètre

1

Fraction < 63 µm

63

Fraction de 63 à 80 µm

80

Fraction de 80 à 100 µm

100

Fraction de 100 à 125 µm

125

Fraction de 125 à 160 µm

160

Fraction de 160 à 200 µm

200

Fraction de 200 à 315 µm

315

Fraction de 315 à 500 µm

500

Fraction de 500 µm à 1 mm

1000

Fraction de 1000 à 1250 µm

1250

Fraction de 1250 à 2000 µm

2000

Fraction de 2000 à 3150 µm

3150

Fraction de 3150 à 5000 µm

5000

Fraction de 5000 à 10000 µm

10000

Fraction > 10000 µm
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Figure 6 : Exemple de profil granulométrique.


· Dans le cas des prélèvements REBENT Herbier "Epiphytes" et "1/2 quadrats", le n° de résultat sert à stocker le numéro du pied de zostère auquel se rapporte le résultat (tableau 9). Cela permet d'avoir une subdivision du prélèvement sans passer par l'échantillon (le but rechercher est d'avoir le plus souvent possible la même hiérarchie des données. Or, la nécessité d'avoir un niveau échantillon est rare).
Tableau 9 : Utilisation du numéro de résultat pour les prélèvements "Epiphytes" et "1/2 quadrat" REBENT Herbier.

	N° résultat
	Paramètres
	Valeur
	Unité
	Méthodes d'analyse

	
	Biomasse des feuilles de Zostera marina (Herbier REBENT)
	4,43
	g
	Biomasse en pssc

	1
	Largeur moyenne des feuilles de Zostera marina
	4
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	99
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	118
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	180
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	196
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	200
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	202
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la gaine du pied de Zostera marina
	48
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Largeur moyenne des feuilles de Zostera marina
	4
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	118
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	196
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	218
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	224
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la gaine du pied de Zostera marina
	55
	mm
	Mesure biométrique macroscopique


· Dans le cas des prélèvements REBENT Herbier "Maladies", les pieds de zostères sont des échantillons, mais il faut une subdivision supplémentaire : le numéro de la feuille. Le n° de résultat sert alors à stocker ce numéro de feuille, de manière à pouvoir regrouper tous les paramètres mesurés sur une même feuille (longueur et taux de nécrose) (tableau 10).

Tableau 10 : Utilisation du numéro de résultat pour les prélèvements "Maladies" REBENT Herbier.

	N°résultat
	Paramètres
	Valeur
	Unité
	Méthodes d'analyse

	
	Largeur moyenne des feuilles de Zostera marina
	6
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	
	Longueur de la gaine du pied de Zostera marina
	120
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	% maladie
	2
	%
	Mesure biométrique macroscopique

	1
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	312
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	% maladie
	10
	%
	Mesure biométrique macroscopique

	2
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	322
	mm
	Mesure biométrique macroscopique

	3
	% maladie
	0
	%
	Mesure biométrique macroscopique

	3
	Longueur de la feuille de Zostera marina
	310
	mm
	Mesure biométrique macroscopique


· Dans le cas du suivi REBENT des champs de blocs, le n° de résultat est utilisé pour coder la partie du bloc à laquelle se rapporte le résultat : 0 = dessous, 1 = dessus du bloc.

Ce champ est donc facultatif, et peut être utilisé à d'autres fins. Il peut correspondre à la notion de fraction de QUADRIGE 2 (à savoir une sous-partie du prélèvement ou de l'échantillon).
Format :
Réel double (permet de stocker n'importe quel nombre, grand ou petit, entier ou décimal).
Espèce (SPECIES)
L'espèce correspond au taxon du niveau espèce auquel se rapporte le résultat. Tous les résultats ne sont pas rattachés à une espèce (les résultats granulométriques, par exemple). Ce champ est donc facultatif. Il doit être renseigné pour les résultats d'abondance, de biomasse spécifique, ou encore pour certains taux de recouvrement (dans le cadre du suivi REBENT des estrans rocheux).
Ce champ ne doit pas être complété si le résultat se rapporte à un groupe fonctionnel : le résultat est rattaché soit à une espèce, soit à un groupe fonctionnel, soit à aucun des deux (mais jamais aux deux en même temps).

Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 12 caractères).
Groupe fonctionnel (FCTNAL_GR)

Le groupe fonctionnel correspond au groupe d'espèces auquel se rapporte le résultat. Tous les résultats ne sont pas rattachés à un groupe fonctionnel. Ce champ est donc facultatif. Il doit être renseigné pour certains résultats d'abondance, ou encore de taux de recouvrement dans le cadre du suivi REBENT des estrans rocheux. 

Il n'est rempli que si aucune espèce (où aucun autre niveau taxonomique) ne correspond au résultat (par exemple, "Balanes" n'est pas un groupe fonctionnel, mais un taxon du niveau de l'ordre = Balanoidea, saisi sous forme d'espèce = Balanoidea spp. En revanche, les "ascidies coloniales" peuvent appartenir à différents taxons, et n'englobe pas forcément toutes les espèces de ces taxons : c'est un groupe fonctionnel). 
Ce champ ne doit donc pas être complété si le résultat se rapporte à une espèce: le résultat est rattaché soit à une espèce, soit à un groupe fonctionnel, soit à aucun des deux (mais jamais aux deux en même temps).

Lors de la saisie, le choix du groupe fonctionnel s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Groupe fonctionnel) qui est stocké ici.

Format : 
Entier long

Valeur numérique (NUM_VAL)

La valeur numérique correspond au nombre caractérisant le résultat. Cette valeur n'a pas de sens sans l'unité dans laquelle elle est exprimée et le paramètre auquel elle correspond. En effet, ce peut être une valeur réelle (par exemple une abondance de 5 individus), ou un indice (par exemple, les taux de recouvrement en intertidal rocheux peuvent être exprimés en indices d'abondance - Tableau 11).

Tableau 11 : Indices de recouvrement utilisés pour le suivi REBENT des estrans rocheux.

	Taux de recouvrement (%)
	Indice de recouvrement correspondant

	0
	0

	0 à 5
	1

	5 à 25
	2

	25 à 50
	3

	50 à 75
	4

	> 75
	5


Deux cas sont donc possibles :
· le paramètre est quantitatif : la valeur est une valeur réelle

· le paramètre est qualitatif : la valeur est un code a définir clairement dans un document à part.

Format :
Réel double (permet de stocker n'importe quel nombre, grand ou petit, entier ou décimal).
Paramètre (PARAM)

Le paramètre correspond la propriété mesurée sur le prélèvement ou l'échantillon. Le paramètre est indispensable pour savoir à quoi correspond la valeur numérique saisie. Il est obligatoire, et doit être renseigné avec soin et de manière homogène pour permettre les requêtes (c'est pourquoi les interfaces de saisie des résultats sont spécifiques à certains paramètres, et la liste des paramètres possibles y est limitée).

Lors de la saisie, le choix du paramètre s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Paramètre) qui est stocké ici.
Format : 
Entier long

Méthode d'analyse (METH_ANA)

La méthode d'analyse correspond aux moyens et outils employés pour obtenir le résultat (étapes de traitement des prélèvement ou échantillons pour obtenir le résultat). La méthode d'analyse est indispensable pour savoir comment a été obtenue la valeur numérique, et connaître sa précision.

Elle est obligatoire, et doit être renseignée avec soin et de manière homogène pour permettre les requêtes (c'est pourquoi les interfaces de saisie des résultats sont spécifiques à certains paramètres, et la liste des méthodes d'analyse possibles y est limitée).

Lors de la saisie, le choix de la méthode s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Méthode d'analyse) qui est stocké ici. C'est pourquoi le champ Méthode d'analyse de la classe Résultat est de type numérique.

Format : 
Entier long

Unité (UNIT)

L'unité correspond à l'unité dans laquelle est exprimée la valeur numérique du résultat. Voir la séquence commune Les unités de mesure.

Cassée (BROKEN)

Le champ Cassée est spécifique aux données de biométrie foliaire des herbiers de zostères (suivi stationnel REBENT). Il permet, lors de la saisie de résultats sur une feuille d'herbier, de savoir si cette feuille est cassée ou entière. En effet, notamment pour la longueur des feuilles, le fait d'avoir la feuille dans sa totalité ou pas peut fausser le résultat. Il est donc possible d'appliquer un coefficient de correction aux mesures en fonction de l'état de la feuille.

Ce champ se matérialise par une case à cochée : cochée = feuille cassée; décochée = feuille entière.
Format : 
Booléen (Type Oui/Non d'Access)

Type de résultat (RESULT_TYP)

· Le type de résultat correspond à une information nécessaire pour assurer la compatibilité avec le système QUADRIGE 2. (Voir la définition de la classe Résultat)
Le champ Type de résultat est renseigné en prenant 1 des deux valeurs suivantes : "RESMES" ou "RESDEN". Ce champ contient une liste de choix interne limitée exclusivement à ces deux valeurs.

Lors de la saisie d'un résultat via les interfaces (formulaires), ce champ se remplit automatiquement : chaque interface n'est dédiée qu'à un seul type de résultat. La valeur du type est donc saisie par défaut, le champ étant masqué pour l'utilisateur qui n'a pas à se soucier de le remplir.
Format :
Texte
Longueur :
6 caractères exactement
Typographie :
"RESMES" ou "RESDEN"

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Type d'unité (UNIT_TYP)
Identifiant (ID_TYP_UNIT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom du type (TYPE_UNIT)

Le nom du type correspond au libellé du type d'unité (volume, masse, surface, vitesse…). Il permet de regrouper les unités de mesure par catégorie.

Dans MARBEN, le type d'unité n'a pas vraiment d'utilité, mais il a été conservé pour assurer la compatibilité avec le système QUADRIGE 2.
Format :
Texte
Longueur :
35 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Unité (UNIT)
Identifiant (ID_UNIT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom de l'unité (UNIT_NAME)

Le nom de l'unité correspond à son libellé en toutes lettres (par exemple "mètre carré"). C'est le nom en clair de l'unité. Il traduit le symbole de l'unité, et doit respecter les règles de nomenclature (ce qui comprend l'orthographe).
La liste des noms d'unité a été initialisée à partir du référentiel QUADRIGE 1, c'est pourquoi beaucoup d'unités non utilisées dans MARBEN y sont quand même présentes.
Format :
Texte
Longueur :
100 caractères maximum
Symbole de l'unité (UNIT_SYMB)

Le symbole de l'unité correspond aux caractères par lesquels l'unité est représentée (par exemple : m² pour mètre carré). C'est sur ce symbole que s'effectue le choix d'une unité dans les autres classes. Il est donc indispensable, et unique. Il respecte les règles de typographie des symboles d'unités (par exemple, le mètre est symbolisé "m").
La liste des symboles des unités a été initialisée à partir du référentiel QUADRIGE 1.
Format :
Texte
Longueur :
20 caractères maximum
Type d'unité (UNIT_TYP)

Le type d'unité correspond à la catégorie à laquelle appartient l'unité. Le type n'est pas saisi manuellement, mais choisi parmi la liste des types d'unité de la classe Type d'unité. Ce type est obligatoire.
Lors de la saisie, le choix du type s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type d'unité) qui est stocké ici. 

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.6 Taxonomie
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Autorité (AUTHORITY)

Identifiant (ID_AUTHORITY)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom d'autorité (AUTHORITY)

L'autorité d'un taxon correspond au nom de l'auteur (ou des auteurs) et à la date de nomenclature du taxon. Cette nomenclature a fait l'objet d'une (ou plusieurs) publication(s), dont les références ne sont pas gérées dans MARBEN. L'objectif de l'autorité est de citer les taxons selon les règles internationales de nomenclature [11] : Bidulus machinus (Auteur, date) par exemple.
Les citations possibles des auteurs et des dates associées, avec ou sans parenthèses (selon si c'est le premier nom du taxon ou pas), sont saisies dans une liste, dans laquelle seront piochées les autorités des espèces et des synonymes des espèces (les genres ne portent pas d'autorité dans MARBEN). 

Chaque autorité est unique, mais il faut signaler que le nom de certains auteurs peut parfois être cité de plusieurs façons différentes. Par exemple : G.O. Sars = Sars = GO Sars. Il faut toutefois faire attention à ne pas trop vite regrouper certains noms en un seul, car la distinction de deux orthographes ou deux typographies d'un même nom peut signifier qu'il s'agit de deux auteurs différents (d'un père et de son fils, ou d'un homme et de sa femme par exemple).
Le contenu de ce champ a été initialisé à partir de la version numérique du Species Directory [4].

Format :
Texte

Longueur :
85 caractères maximum
Typographie :
Voir les règles de nomenclature internationales [11].

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Classe (TAXO_04_CLA)
Code (CODE_CLA)
Le code de la classe correspond au code attribué au taxon classe selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque classe est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des classes au sein d'un phylum (embranchement) ou d'un sous-embranchement.
Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Classe, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de classe" et qui porte le code de la super-classe de laquelle elle provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum (mais généralement 5 caractères à ce niveau taxonomique).
Typographie : Majuscules

Super-classe (SUP_CLA)
La super-classe correspond au code de la super-classe à laquelle appartient la classe. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau super-classe (pères) et les taxons de niveau classe (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la super-classe s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte
Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).
Typographie : Majuscules

Nom de classe (CLA)
Le nom de classe correspond au libellé de la classe. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). Si le niveau Classe n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une classe doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS CLA" (pas de classe).
Le nom est obligatoire.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Embranchement (01_EMB)
Code (CODE_EMB)

Le code de l'embranchement correspond au code attribué au taxon Embranchement selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque embranchement est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des phylums (embranchements).

Le niveau de l'embranchement est indispensable pour tout taxon (pour les espèces macrobenthiques, le phylum est toujours déterminable, à moins de n'avoir qu'un débris d'organisme, auquel cas il n'est pas comptabilisé).
Format :
Texte

Longueur :
10 caractères maximum (pour l'embranchement, le code est de 5 caractères, et si d'autres phylums étaient créés, ce qui n'arrive pas tous les jours, il y en aurait suffisamment peu pour limiter le code à 10 caractères au lieu de 12 comme pour les autres niveaux taxonomiques).

Typographie : Majuscules

Règne (KINGDOM)

Le règne correspond à l'identifiant du règne auquel appartient l'embranchement. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau règne (pères) et les taxons de niveau embranchement (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix du règne s'effectue sur son nom, mais c'est l'identifiant du règne (contenu du champ Identifiant de la classe Règne) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique et non pas texte.
Format :
Entier long

Nom d'embranchement (EMB)

Le nom d'embranchement correspond au libellé de l'embranchement. Il est saisi manuellement, contrairement aux niveaux inférieurs dont le nom est choisi dans la liste des libellés de taxon. Le nom est obligatoire.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Espèce (TAXONOMIE)
Code (CODE_SP)
Le code de l'espèce correspond au code attribué au taxon Espèce selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque espèce est unique, et doit respecter l'ordre alphabétique des espèces au sein d'un genre.

Le niveau de l'espèce est indispensable pour rattacher le taxon à des résultats (lors de la saisie des résultats, c'est le contenu du champ Code de la classe Espèce qui est stocké).

Des règles ont été établies pour fixer les codes des espèces :

· Si l'espèce porte un nom précis (Genre espèce), le code est celui donné dans The Species Directory, ou bien celui du synonyme de l'espèce dans The Species Directory, ou bien un code qui s'intercale entre ceux du Species Directory grâce au rajout de chiffres supplémentaires (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique).

· Si l'espèce est indéterminée (Genre sp.) : le code est celui du genre + "ax"

· S'il y a plusieurs espèces indéterminées (par exemple Phyllodocidae spp.) : le code est celui du genre + "x"

· S'il s'agit d'une espèce indéterminée mais qui doit être suivie en attendant son identification (Genre sp1, Genre sp2…), le code est celui du genre + "a" (sp1) ou "b" (sp2) ou "c" (sp3)…
Format :
Texte

Longueur :
14 caractères maximum (pour l'espèce, le besoin d'ajouter des chiffres pour créer les codes des espèces absentes du Species Directory nécessite plus de caractères que pour les autres niveaux : 14 au lieu de 12).

Typographie : Majuscules

Libellé (NOM_SP)
Le libellé de l'espèce correspond à son nom complet selon la nomenclature binominale en vigueur (Genre espèce) [11]. Ce nom pouvait être obtenu en concaténant le nom de genre et le nom d'espèce, mais il était alors impossible après saisie d'un résultat de conserver le double affichage : le choix se serait effectué sur le genre et l'espèce, mais seul le nom de genre aurait été affiché après sélection.
Si le champ Libellé oblige à saisir manuellement le nom complet de l'espèce, il permet d'avoir une vérification des noms de genre et d'espèce choisis (il faut que les genre et espèce choisis coïncident avec le libellé entré).

Attention toutefois aux fautes de frappe, notamment à la majuscule au nom de genre qui est souvent oubliée.

Ce champ est indispensable puisque c'est sur lui que se base le choix des espèces lors de la saisie de données, que ce soit les résultats ou les informations relatives à l'espèce elle-même (écologie, biologie…).
Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum
Typographie : Nomenclature binominale impérative [11]

Genre (GENRE)
Le genre correspond au code du genre auquel appartient l'espèce. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau genre (pères) et les taxons de niveau espèce (fils).

Lors de la saisie, le choix du genre s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Nom d'espèce (ESPECE)
Le nom d'espèce correspond à la deuxième partie du libellé de l'espèce selon la nomenclature binominale (dans le libellé Genre espèce, il s'agit du nom "espèce"). Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon).

Le nom est obligatoire. Il peut correspondre à une espèce indéterminée quelconque ("sp."), à plusieurs espèces indéterminées d'un même niveau taxonomique ("spp."), ou encore à une espèce indéterminée précise ("sp1", "sp2", etc.).
Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum (ce champ pourrait être limité à 30 caractères puisque le nom de taxon qui y est stocké ne dépasse pas 30 caractères).

Autorité (AUTHORITY)
L'autorité de l'espèce correspond à l'identifiant de la citation de son auteur et de sa date de nomenclature. En effet, les espèces ont souvent porté plusieurs noms au cours du temps en fonction de leur position dans l'arbre phylogénique. Ces noms ont été donnés par des auteurs différents, à des dates différentes. Afin de situer un nom d'espèce, il doit toujours être suivi au moins une fois dans chaque publication du nom de son (ou de ses) auteur(s) et de sa date de nomenclature s'il en est l'usage (pour la flore, les dates ne sont pas toujours citées).

Une même autorité pouvant être associée à plusieurs espèces ("Linnaeus, 1758" par exemple), les autorités ont été listées dans une classe à part (classe Autorité). C'est dans cette liste que la présente autorité est piochée : le choix s'effectue sur le libellé de l'autorité ("Montagu, 1808" par exemple), mais c'est l'identifiant de cette autorité (contenu du champ Identifiant de la classe Autorité) qui est stocké ici.
Si l'autorité n'est pas connue, l'espèce doit porter l'autorité nommée "Indéterminée", de même s'il s'agit d'un niveau supérieur à l'espèce (Caprellidae spp. par exemple). Dans le cas des genres (Genre sp. ou Genre spp.), il est possible d'attribuer à l'espèce l'autorité de son genre, trouvée dans la littérature (ERMS [5]), mais ce n'est pas obligatoire (mettre "Indéterminée" sinon).
Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Espèces des groupes fonctionnels (FCTNAL_GR_SP)
Identifiant (ID_FCT_GR_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Groupe fonctionnel (FCTNAL_GR)

Le groupe fonctionnel correspond à l'identifiant du groupe fonctionnel auquel appartient l'espèce sélectionnée dans le champ suivant. Il s'agit ici de combiner espèces et groupes fonctionnels afin de déterminer à quel(s) groupe(s) appartient chaque espèce, et quelle(s) espèce(s) appartien(nen)t à chaque groupe fonctionnel.

Lors de la saisie, le choix du groupe fonctionnel est basé sur son nom, mais c'est son identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Groupe fonctionnel) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.
Format :
Entier long

Espèce (SPECIES)

L'espèce correspond au code de l'espèce appartenant au groupe fonctionnel sélectionné dans le champ précédent. Il s'agit ici de combiner espèces et groupes fonctionnels afin de déterminer à quel(s) groupe(s) appartient chaque espèce, et quelle(s) espèce(s) appartien(nen)t à chaque groupe fonctionnel.

Lors de la saisie, le choix de l'espèce est basé sur son nom complet (libellé), mais c'est son code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.
Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum (ce champ pourrait être limité à 14 caractères puisque le code des espèces qu'il contient est lui-même limité à 14 caractères).
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Famille (TAXO_12_FAM)
Code (CODE_FAM)

Le code de la famille correspond au code attribué au taxon famille selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque famille est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des familles au sein d'une super-famille ou du niveau supérieur.

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Famille, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de famille " et qui porte le code de la super-famille de laquelle elle provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Super-famille (SUP_FAM)

La super-famille correspond au code de la super-famille à laquelle appartient la famille. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau super-famille (pères) et les taxons de niveau famille (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la super-famille s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de famille (FAM)

Le nom de famille correspond au libellé de la famille. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). Si le niveau Famille n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une famille doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS FAM" (pas de famille).

Le nom est obligatoire.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Genre (TAXO_14_GENRE)
Code (CODE_GENRE)

Le code du genre correspond au code attribué au taxon genre selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque genre est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des genres au sein d'une sous-famille ou du niveau supérieur.

Pour saisir des espèces correspondant à un niveau supérieur au genre (Phyllodocidae spp. par exemple), il faut tout de même saisir un genre afin de respecter la nomenclature binominale. Dans ce cas, le code du genre est celui de la sous-famille à laquelle il appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Sous-famille (SS_FAM)

La sous-famille correspond au code de la sous-famille à laquelle appartient le genre. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau sous-famille (pères) et les taxons de niveau genre (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la sous-famille s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de genre (GENRE)

Le nom de genre correspond au libellé du genre. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Pour saisir des espèces correspondant à un niveau supérieur au genre (Phyllodocidae spp. par exemple), il faut tout de même saisir un genre afin de respecter la nomenclature binominale. Dans ce cas, le nom du niveau supérieur en question est saisi comme nom de genre.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Groupe fonctionnel (FCTNAL_GR)
Identifiant (ID_FCTNAL_GR)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom du groupe (FCTNAL_GR_NAME)
Le nom du groupe fonctionnel correspond au libellé sous lequel le groupe est identifié et sélectionné lors de la saisie des résultats qui lui sont rattachés. Les groupes fonctionnels ne sont pas exclusifs les uns des autres (on peut par exemple avoir un groupe "Faune + Flore" et un groupe "Eponges coloniales" : les éponges coloniales appartiennent au groupe faune et flore).

Le nom de chaque groupe doit être unique pour pouvoir différencier les groupes les uns des autres. Il doit correspondre à un regroupement qui n'est pas taxonomique (les nom de niveaux taxonomiques sont proscrits, comme par exemple "Caprellidés" ou "Pycnogonides"). Les noms doivent correspondre aux réalités terrain, c'est-à-dire au nom utilisé couramment par les personnes réalisant leur identification.
L'objectif des groupes fonctionnels est de rattacher des résultats à des groupes de taxons effectués sur des critères autres que la systématique (par exemple sur la morphoanatomie : "algues encroûtantes", "algues dressées", "ascidies coloniales"…). Ce sont donc des groupes identifiés de la même manière que les espèces, in situ ou en laboratoire, et qui font l'objet d'une quantification directe, sans passer par la quantification des espèces et des individus qui les composent.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum
Description (DESC_FCTNAL_GR)
La description des groupes fonctionnels est un petit texte permettant de préciser le libellé du groupe, et de définir dans quelles conditions ce groupe est identifié, dans quel(s) objectif(s), et surtout de définir les limites de son utilisation pour la saisie de résultats.
La description des groupes est facultative mais vivement conseillée.
Format :
Texte

Longueur :
255 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Infra-ordre (TAXO_09_INF_ORD)

Code (CODE_INF_ORD)
Le code de l'infra-ordre correspond au code attribué au taxon infra-ordre selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque infra-ordre est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des infra-ordres au sein d'un sous-ordre.

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Infra-ordre, il faut tout de même en créer un qui s'appelle "pas d'infra-ordre " et qui porte le code du sous-ordre duquel il provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Sous-ordre (SS_ORD)
Le sous-ordre correspond au code du sous-ordre auquel appartient l'infra-ordre. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau sous-ordre (pères) et les taxons de niveau infra-ordre (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix du sous-ordre s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom d'infra-ordre (INF_ORD)
Le nom d'infra-ordre correspond au libellé de l'infra-ordre. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Infra-ordre n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, un infra-ordre doit tout de même être créé. Il porte alors le nom de "PAS INF_ORD" (pas d'infra-ordre).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Nom de taxon (TAXON_LIST)
Nom de taxon (TAXON_NAME)

Les noms de taxons sont l'ensemble des noms que peuvent porter les taxons, quel que soit leur niveau. La nomenclature binominale des espèces ne fait pas partie de ces noms, elle est saisie séparément. 

L'intérêt de cette liste de noms est d'éviter de saisir plusieurs fois un nom qui serait utilisé pour plusieurs taxons (par exemple, il existe plusieurs espèces du nom de "marina" ou "maritima". Autre exemple : le nom d'une famille ou d'un genre peut être utilisé à la fois pour le niveau famille ou genre et pour le niveau espèce, comme Phyllodocidae (famille) et Phyllodocidae spp. (espèce)).

Les noms de taxon sont uniques et peuvent être utilisés pour n'importe quel niveau taxonomique : peu importe donc leur typographie (majuscules, minuscules). 

C'est une exception dans MARBEN : le nom de taxon est son propre identifiant. Puisque les noms sont uniques et ne dépassent pas 30 caractères, il peuvent être utilisés comme identifiant de la classe Nom de taxon, même s'il eût été préférable d'ajouter un identifiant numérique auto-incrémenté par Access.
Format :
Texte
Longueur :
30 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Ordre (TAXO_07_ORD)
Code (CODE_ORD)

Le code de l'ordre correspond au code attribué au taxon ordre selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque ordre est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des ordres au sein d'un super-ordre ou du niveau supérieur. 
Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Ordre, il faut tout de même en créer un qui s'appelle "pas d'ordre" et qui porte le code du super-ordre duquel il provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Super-ordre (SUP_ORD)

Le super-ordre correspond au code du super-ordre auquel appartient l'ordre. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau super-ordre (pères) et les taxons de niveau ordre (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix du super-ordre s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom d'ordre (ORD)

Le nom d'ordre correspond au libellé de l'ordre. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Ordre n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, un ordre doit tout de même être créé. Il porte alors le nom de "PAS ORD" (pas d'ordre).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Photo des espèces (PHOTO_SP)
Voir séquence commune Champs des photos.

Règne (TAXO_KINGDOM)

Identifiant (ID_KINGDOM)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom de règne (KINGDOM)

Le nom du règne correspond à son libellé. Tout comme l'embranchement et contrairement au nom des autres niveaux taxonomiques, le nom de règne est saisi manuellement. En effet, les règnes sont au nombre de 3 dans MARBEN (il sont 5 selon l'ERMS), et leur nom est unique. Il n'y a donc pas ici nécessité d'une liste contenant tous les noms possibles.

Le code est lui aussi inutile. De plus, dans The Species Directory [4], le niveau Règne n'existe pas, et n'a donc pas de code. Le système de codification utilisé dans MARBEN était donc difficilement applicable aux règnes. 

Les règnes sont les suivants :

	MARBEN 2.1
	ERMS

	ANIMALIA
	ANIMALIA

	
	FUNGI

	BACTERIA
	MONERA = BACTERIA

	PLANTAE
	PLANTAE

	
	PROTOCTISTA


Format :
Texte
Longueur :
20 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Section (TAXO_10_SECTION)

Code (CODE_SECTION)
Le code de la section correspond au code attribué au taxon section selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque section est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des sections au sein d'un infra-ordre. 

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Section, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de section" et qui porte le code de l'infra-ordre duquel elle provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Infra-ordre (INF_ORD)
L'infra-ordre correspond au code de l'infra-ordre auquel appartient la section. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau infra-ordre (pères) et les taxons de niveau section (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de l'infra-ordre s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de section (SECTION)
Le nom de section correspond au libellé de la section. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Section n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une section doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS SECTION" (pas de section).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Sous-classe (TAXO_05_SS_CLA)
Code (CODE_SS_CLA)

Le code de la sous-classe correspond au code attribué au taxon sous-classe selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque sous-classe est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des sous-classes au sein d'une classe. 

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Sous-classe, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de sous-classe" et qui porte le code de la classe de laquelle elle provient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Classe (CLA)

La classe correspond au code de la classe à laquelle appartient la sous-classe. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau classe (pères) et les taxons de niveau sous-classe (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la classe s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de sous-classe (SS_CLA)

Le nom de sous-classe correspond au libellé de la sous-classe. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Sous-classe n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une sous-classe doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS SS_CLA" (pas de sous-classe).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Sous-embranchement (TAXO_02_SS_EMB)
Code (CODE_SS_EMB)

Le code du sous-embranchement correspond au code attribué au taxon Sous-embranchement selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque sous-embranchement est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des sous-embranchements au sein des embranchements.

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Sous-embranchement, il faut tout de même en créer un qui s'appelle "pas de sous-embranchement" et qui porte le code de l'embranchement auquel il appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum (mais généralement 5 caractères à ce niveau taxonomique).

Typographie : Majuscules

Embranchement (EMB)

L'embranchement correspond au code de l'embranchement auquel appartient le sous-embranchement. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau embranchement (pères) et les taxons de niveau sous-embranchement (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de l'embranchement s'effectue sur son nom, mais c'est son code (contenu du champ Code de la classe Embranchement) qui est stocké ici. En effet, les embranchements sont peu nombreux et facilement identifiables par leur nom (lors de la saisie d'un taxon, il est aisé de dire s'il s'agit d'un crustacé, d'un annélide ou d'un mollusque par exemple).
Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de sous-embranchement (SS_EMB)

Le nom de sous-embranchement correspond au libellé du sous-embranchement. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Sous-embranchement n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, un sous-embranchement doit tout de même être créé. Il porte alors le nom de "PAS_SS_EMB" (pas de sous-embranchement).

Attention! Dans la série "pas de …", le sous-embranchement est le seul dont le nom prend 2 "_" (PAS_SS_EMB)!

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Sous-famille (TAXO_13_SS_FAM)
Code (CODE_SS_FAM)

Le code de la sous-famille correspond au code attribué au taxon sous-famille selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque sous-famille est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des sous-familles au sein d'une famille ou du niveau supérieur. 

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Sous-famille, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de sous-famille" et qui porte le code de la famille à laquelle elle appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Famille (FAM)

La famille correspond au code de la famille à laquelle appartient la sous-famille. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau famille (pères) et les taxons de niveau sous-famille (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la famille s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de sous-famille (SS_FAM)

Le nom de sous-famille correspond au libellé de la sous-famille. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Sous-famille n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une sous-famille doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS SS_FAM" (pas de sous-famille).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Sous-ordre (TAXO_08_SS_ORD)
Code (CODE_SS_ORD)
Le code du sous-ordre correspond au code attribué au taxon Sous-ordre selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque sous-ordre est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des sous-ordres au sein des ordres.

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Sous-ordre, il faut tout de même en créer un qui s'appelle "pas de sous-ordre " et qui porte le code de l'ordre auquel il appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Ordre (ORD)
L'ordre correspond au code de l'ordre auquel appartient le sous-ordre. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau ordre (pères) et les taxons de niveau sous-ordre (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de l'ordre s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de sous-ordre (SS_ORD)
Le nom de sous-ordre correspond au libellé du sous-ordre. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Sous-ordre n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, un sous-ordre doit tout de même être créé. Il porte alors le nom de "PAS SS_ORD" (pas de sous-ordre).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Super-classe (TAXO_03_SUP_CLA)
Code (CODE_SUP_CLA)

Le code de la super-classe correspond au code attribué au taxon super-classe selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque super-classe est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des super-classes au sein d'un sous-embranchement ou du niveau supérieur. 

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Super-classe, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de super-classe " et qui porte le code du sous-embranchement auquel elle appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules
Sous-embranchement (SS_EMB)

Le sous-embranchement correspond au code du sous-embranchement auquel appartient la super-classe. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau sous-embranchement (pères) et les taxons de niveau super-classe (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix du sous-embranchement s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de super-classe (SUP_CLA)

Le nom de super-classe correspond au libellé de la super-classe. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Super-classe n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une super-classe doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS SUP_CLA" (pas de super-classe).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Super-famille (TAXO_11_SUP_FAM)
Code (CODE_SUP_FAM)
Le code de la super-famille correspond au code attribué au taxon super-famille selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque super-famille est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des super-familles au sein d'une section ou du niveau supérieur. 

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Super-famille, il faut tout de même en créer une qui s'appelle "pas de super-famille" et qui porte le code de la section à laquelle elle appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Section (SECTION)
La section correspond au code de la section à laquelle appartient la super-famille. Elle permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau section (pères) et les taxons de niveau super-famille (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la section s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de super-famille (SUP_FAM)
Le nom de super-famille correspond au libellé de la super-famille. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Super-famille n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, une super-famille doit tout de même être créée. Elle porte alors le nom de "PAS SUP_FAM" (pas de super-famille).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Super-ordre (TAXO_06_SUP_ORD)
Code (CODE_SUP_ORD)

Le code du super-ordre correspond au code attribué au taxon super-ordre selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Le code de chaque super-ordre est unique, et doit respecter l'ordre phylogénique des super-ordres au sein des sous-classes ou du niveau supérieur.

Si la hiérarchie taxonomique à créer ne comporte pas de niveau Super-ordre, il faut tout de même en créer un qui s'appelle "pas de super-ordre " et qui porte le code de la sous-classe à laquelle il appartient.
Format :
Texte

Longueur :
12 caractères maximum

Typographie : Majuscules

Sous-classe (SS_CLA)

La sous-classe correspond au code de la sous-classe à laquelle appartient le super-ordre. Il permet d'assurer le lien père-fils entre les taxons de niveau sous-classe (pères) et les taxons de niveau super-ordre (fils). Ce lien est obligatoire pour saisir des niveaux inférieurs.

Lors de la saisie, le choix de la sous-classe s'effectue sur son code, le nom n'étant pas toujours le plus pratique (voir la séquence commune Lien père – fils entre les taxons).
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (mais ce champ pourrait être limité à 12 caractères puisqu'il contient un code de taxon limité lui-même à 12 caractères).

Typographie : Majuscules

Nom de super-ordre (SUP_ORD)

Le nom de super-ordre correspond au libellé du super-ordre. Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom est obligatoire. Si le niveau Super-ordre n'existe pas dans la hiérarchie taxonomique à créer, un super-ordre doit tout de même être créé. Il porte alors le nom de "PAS SUP_ORD" (pas de super-ordre).

Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Synonyme de taxon (SYN_SP)
Identifiant (ID_SYN_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Code (CODE_SYN_SP)

Le code du synonyme correspond au code attribué au taxon synonyme selon The Species Directory [4] (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique). Contrairement au code de l'espèce, le code des synonymes n'est pas obligatoirement unique : deux synonymes peuvent avoir le même code s'ils sont synonymes du même taxon.

Des règles ont été établies pour fixer les codes des synonymes (voir la séquence commune Gestion du référentiel taxonomique) :

· Si le synonyme est recensé dans The Species Directory en tant que libellé valide, le code du synonyme est celui du taxon dans The Species Directory.

· Si le synonyme est recensé dans The Species Directory en tant que synonyme, le code du synonyme est celui du taxon dont il est synonyme dans The Species Directory.

· Si le synonyme n'est pas recensé dans The Species Directory, il porte le code du taxon dont il est synonyme dans MARBEN.
Format :
Texte

Longueur :
14 caractères maximum (pour l'espèce, le besoin d'ajouter des chiffres pour créer les codes des espèces absentes du Species Directory nécessite plus de caractères que pour les autres niveaux – 14 au lieu de 12).

Typographie : Majuscules

Nom de genre (GENRE_SYN)

Le nom de genre correspond au libellé du genre du synonyme (la nomenclature des synonymes étant binominale, il faut un nom de genre et un nom d'espèce pour le composer). Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom de genre est obligatoire.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Nom d'espèce (ESPECE_SYN)

Le nom d'espèce correspond au libellé d'espèce du synonyme (la nomenclature des synonymes étant binominale, il faut un nom de genre et un nom d'espèce pour le composer). Il est choisi parmi la liste des noms de taxons possibles (champ Nom de taxon de la classe Nom de taxon). 

Le nom d'espèce est obligatoire.
Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum

Autorité (AUTHORITY_SYN)

L'autorité du synonyme correspond à l'identifiant de la citation de son auteur et de sa date de nomenclature. En effet, dans tout rapport ou toute publication, tout nom de taxon du niveau de l'espèce doit être cité au moins une fois avec le nom de son (ou de ses) auteur(s) et sa date de nomenclature si tel en est l'usage.

Une même autorité pouvant être associée à plusieurs espèces ("Linnaeus, 1758" par exemple), les autorités ont été listées dans une classe à part (classe Autorité). C'est dans cette liste que la présente autorité est piochée : le choix s'effectue sur le libellé de l'autorité ("Montagu, 1808" par exemple), mais c'est l'identifiant de cette autorité (contenu du champ Identifiant de la classe Autorité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Si l'autorité n'est pas connue, le synonyme doit porter l'autorité nommée "Indéterminée".
Format :
Entier long

Libellé valide (ESPECE_SOURCE)

Le libellé valide correspond au nom valide de l'espèce dont le taxon est le synonyme. Il permet, pour chaque taxon du référentiel taxonomique, de lister les autres noms qu'il peut porter.

Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 12 caractères).
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.7 Ethologie alimentaire
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Environnement de l'aliment (ALIM_ENVT)
Identifiant (ID_ALIM_ENVT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Environnement de l'aliment (ALIM_ENVT)

L'environnement de l'aliment est le type de milieu dans lequel les organismes trouvent leur source de nourriture (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]). Les "environnements" d'aliment ont été définis dans le cadre d'une classification des macroinvertébrés benthiques selon leur groupe trophique (Tableau 12).

Tableau 12 : Liste des environnements d'aliment de MARBEN (en février 2006).

	ID_ALIM_ENVT
	ALIM_ENVT
	COMMENT

	7
	Colonne d'eau
	

	8
	Sédiment
	

	9
	Interface
	

	10
	Indifférent
	

	11
	Indéterminé
	

	12
	Non renseigné
	


Remarque : les valeurs "Indéterminé" et "Non renseigné" ont été ajoutées pour créer les groupes trophiques "Indéterminé" (manque de connaissances sur l'espèce) et "Non renseigné" (groupe trophique de l'espèce à rechercher).
Format :
Texte
Longueur :
13 caractères maximum (limité aux valeurs présentes à ce jour)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Etat de l'aliment (ALIM_STAT)
Identifiant (ID_ALIM_STAT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Etat de l'aliment (ALIM_STAT)

L'état de l'aliment participe à la définition des groupes trophiques (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]). Les "états" d'aliment ont été définis dans le cadre d'une classification des macroinvertébrés benthiques selon leur groupe trophique (Tableau 13).

Tableau 13 : Liste des états d'aliment de MARBEN (en février 2006).

	ID_ALIM_STAT
	ALIM_STAT
	COMMENT

	1
	Vivant
	

	2
	Mort
	

	3
	Mixte
	

	4
	Indéterminé
	

	5
	Non renseigné
	


Remarque : les valeurs "Indéterminé" et "Non renseigné" ont été ajoutées pour créer les groupes trophiques "Indéterminé" (manque de connaissances sur l'espèce) et "Non renseigné" (groupe trophique de l'espèce à rechercher).
Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (limité aux valeurs présentes à ce jour)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Fonction des organes d'alimentation (ALIM_ORGAN_FCT)
Identifiant (ID_ALIM_ORGAN_FCT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nom de fonction (ALIM_ORGAN_FCT)
Les fonctions des organes d'alimentation sont les façons dont sont utilisés les organes d'alimentation par les organismes pour se nourrir (filtration, paralysie de la proie, découpage…).

A ce jour, ce concept n'est pas utilisé dans MARBEN, et devra donc faire l'objet de recherches approfondies pour être complété.

Format :
Texte

Longueur :
75 caractères maximum (la longueur laissée devrait être suffisante pour contenir toutes les futures données à stocker dans ce champ)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Groupe trophique (TROPHIC_GR)
Identifiant (ID_TROPHIC_GR)
Voir la séquence commune Les identifiants.
Code du groupe (CODE_TROPHIC_GR)
Le code du groupe trophique correspond aux initiales définies dans la fiche technique REBENT n°10 [8]. Il permet, lors des extractions de données notamment, de visualiser la composition trophique des communautés benthiques avec des étiquettes simples et courtes.

Les codes des groupes trophiques sont présentés dans le Tableau 14.
Tableau 14 : Liste des groupes trophiques de MARBEN (en février 2006).

	ID_TROPHIC
_GR
	CODE_
TROPHIC_GR
	TROPHIC_GR
	ALIM_NAT
	ALIM_STAT
	ALIM_ENVT
	SIZE_RAP

	1
	C
	Carnivores
	Animal
	Vivant
	Indifférent
	Macrophage

	2
	N
	Nécrophage
	Animal
	Mort
	Indifférent
	Macrophage

	3
	H
	Herbivores
	Végétal
	Vivant
	Interface
	Macrophage

	4
	DT
	Détritivores
	Végétal
	Mort
	Interface
	Macrophage

	5
	S
	Suspensivores
	Mixte
	Mixte
	Colonne d'eau
	Microphage

	6
	DS
	Déposivores sélectifs
	Mixte
	Mixte
	Interface
	Microphage

	7
	DNS
	Déposivores non sélectifs
	Mixte
	Mixte
	Sédiment
	Microphage

	8
	uB
	Microbrouteurs
	Mixte
	Vivant
	Interface
	Microphage

	9
	Ind
	Indéterminé
	Indéterminé
	Indéterminé
	Indéterminé
	Indéterminé

	10
	NoR
	Non renseigné
	Non renseigné
	Non renseigné
	Non renseigné
	Non renseigné


Format :
Texte
Longueur :
3 caractères maximum (la liste étant figée, le nombre de caractères est limité aux données actuelles)
Libellé du groupe (TROPHIC_GR)
Le libellé du groupe trophique correspond à son nom en clair (explicitation du code). Les libellés des groupes trophiques sont ceux décrits dans la fiche technique REBENT n°10 [8] (Tableau 14).
Cette liste de libellés est close : elle ne doit pas être modifiée, car elle correspond à une publication précise. Si d'autres groupes devaient être créés, il faudrait créer une autre classe pour les stocker.

Format :
Texte

Longueur :
25 caractères maximum (la liste étant figée, le nombre de caractères est limité aux données actuelles).
Nature de l'aliment (ALIM_NAT)
La nature de l'aliment correspond au type d'aliment consommé par les organismes appartenant au groupe trophique (animal, végétal ou mixte).
Lors de la saisie, le choix de la nature d'aliment s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Nature de l'aliment) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Etat de l'aliment (ALIM_STAT)
L'état de l'aliment correspond à l'état de l'aliment consommé par les organismes appartenant au groupe trophique (vivant, mort ou mixte).
Lors de la saisie, le choix de l'état d'aliment s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Etat de l'aliment) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Environnement de l'aliment (ALIM_ENVT)
L'environnement de l'aliment correspond au milieu dans lequel est prélevé l'aliment consommé par les organismes appartenant au groupe trophique (sédiment, colonne d'eau…).
Lors de la saisie, le choix de l'environnement s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Environnement de l'aliment) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Rapport de taille (SIZE_RAP)
Le rapport de taille correspond au rapport de taille entre les organismes appartenant au groupe trophique et leur aliment (macro- ou microphage).
Lors de la saisie, le choix du rapport de taille s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Rapport de taille entre l'organisme et son aliment) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Groupe trophique des espèces (TROPHIC_SP)
Identifiant (ID_TROPHIC_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce correspond au taxon du niveau espèce dont le groupe trophique est défini dans le champ suivant. L'objectif est de définir le groupe trophique de chaque espèce. Il est possible dans la table Access d'effectuer plusieurs associations entre une même espèce et plusieurs groupes trophiques, mais Access ne peut alors hiérarchiser les groupes (lequel est dominant, lequel est exceptionnel?). Il ne faut donc saisir qu'une et une seule association espèce – groupe trophique par espèce (les interfaces = formulaires de MARBEN empêchent en partie les saisies inappropriées).

Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 12 caractères).
Groupe trophique (TROPHIC_GR)

Le groupe trophique correspond au groupe trophique de l'espèce sélectionnée dans le champ précédent.
Lors de la saisie, le choix du groupe s'effectue sur son code, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Groupe trophique) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode d'alimentation (ALIM_MOD)
Identifiant (ID_ALIM_MOD)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce correspond au taxon du niveau espèce dont le mode d'alimentation est défini par les champs suivants. L'objectif est de définir les modalités d'alimentation de chaque espèce. Chaque espèce peut avoir plusieurs modes d'alimentation (plusieurs organes d'alimentation et plusieurs fonctions de ces organes). Il faut alors saisir autant d'associations espèce-organe-fonction que de modes d'alimentation de l'espèce.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 12 caractères).
Organe d'alimentation (ALIM_ORGAN)
L'organe d'alimentation correspond à l'organe utilisé par l'espèce sélectionnée dans le champ précédent pour se nourrir.
Lors de la saisie, le choix de l'organe s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Organe d'alimentation) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Fonction de l'organe (ALIM_ORGAN_FCT)
La fonction de l'organe correspond à la manière dont l'organe sélectionné dans le champ précédent est utilisé pour se nourrir par l'espèce sélectionnée.
Lors de la saisie, le choix de la fonction de l'organe s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Fonction des organes d'alimentation) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Nature de l'aliment (ALIM_NAT)
Identifiant (ID_ALIM_NAT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Nature de l'aliment (ALIM_NAT)

La nature de l'aliment est le type de nourriture mangée par la macrofaune benthique : animale, végétale ou mixte (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]).

Les "natures" d'aliment ont été définies dans le cadre d'une classification des organismes selon leur groupe trophique (Tableau 15).

Tableau 15 : Liste des natures d'aliment de MARBEN (février 2006).

	ID_ALIM_STAT
	ALIM_STAT
	COMMENT

	1
	Vivant
	

	2
	Mort
	

	3
	Mixte
	

	4
	Indéterminé
	

	5
	Non renseigné
	


Remarque : les valeurs "Indéterminé" et "Non renseigné" ont été ajoutées pour créer les groupes trophiques "Indéterminé" (manque de connaissances sur l'espèce) et "Non renseigné" (groupe trophique de l'espèce à rechercher).
Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (limité aux valeurs présentes à ce jour)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Organe d'alimentation (ALIM_ORGAN)
Identifiant (ID_ALIM_ORGAN)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Organe d'alimentation (ALIM_ORGAN)

Les organes d'alimentation correspondent aux structures morphoanatomiques permettant aux organismes de se nourrir (palpes, tentacules, branchies…).

A ce jour, ce concept n'est pas utilisé dans MARBEN, et devra donc faire l'objet de recherches approfondies pour être complété.

Format :
Texte

Longueur :
75 caractères maximum (la longueur laissée devrait être suffisante pour contenir toutes les futures données à stocker dans ce champ)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Rapport de taille entre l'organisme et son aliment (SIZE_RAP)
Identifiant (ID_SIZE_RAP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Rapport de taille (SIZE_RAP)

Le rapport de taille entre l'organisme et son aliment peut prendre 2 valeurs : microphage ou macrophage. Cette information, combinée avec l'état de l'aliment, le milieu dans lequel il est prélevé, et la nature de l'aliment, permet de définir les groupes trophiques [8]. 
Remarque : des valeurs "Indéterminé" et "Non renseigné" ont été ajoutées pour créer les groupes trophiques "Indéterminé" (manque de connaissances sur l'espèce) et "Non renseigné" (groupe trophique de l'espèce à rechercher).
Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (limité aux valeurs présentes à ce jour)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.
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Association interspécifique (INTERSP_ASSOC_SP)
Identifiant (ID_INTERSP_ASSOC_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce 1 (SPECIES_1)

L'espèce 1 est l'espèce qui agit dans l'association interspécifique. Dans le cas d'associations réciproques (mutualisme, coopération…), l'association n'est pas "orientée". Mais pour les autres associations (prédation, parasitisme, symbiose), il faut préciser quelle est l'espèce qui domine dans l'association, et quelle est celle qui la "subit". L'espèce 1 est donc l'espèce dominante (c'est l'espèce qui prédate, qui parasite, c'est le symbiote, etc…).
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Espèce 2 (SPECIES_2)

L'espèce 2 est l'espèce qui subit l'association interspécifique. Dans le cas d'associations réciproques (mutualisme, coopération…), l'association n'est pas "orientée". Mais pour les autres associations (prédation, parasitisme, symbiose), l'espèce 2 est l'espèce dominée (c'est l'espèce parasitée, l'espèce qui abrite le symbiote, l'espèce qui est mangée dans le cas de la prédation…).
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Association interspécifique (ASSOC_TYP)

L'association interspécifique est la relation qui existe entre les espèces 1 et 2 sélectionnées précédemment. Elle est choisie parmi les types d'associations possibles (classe Type d'association interspécifique).
Lors de la saisie, le choix de l'association s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type d'association interspécifique) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Etage littoral occupé par les espèces (LITT_STAG_SP)
Identifiant (ID_LITT_STAG_SP)
Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)
L'espèce est celle dont l'étage littoral occupé est saisi dans le champ suivant. L'objectif est ici de définir un niveau de l'estran (ou une ceinture en milieu rocheux) que peut occuper l'espèce sélectionnée.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).

Etage littoral (LITTORAL_STAGE)
L'étage littoral correspond au niveau de l'estran occupé par l'espèce sélectionnée dans le champ précédent. Si une espèce occupe plusieurs niveaux, il faut saisir autant de combinaison espèce – étage que de niveaux occupés par l'espèce.
Lors de la saisie, le choix de l'étage s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Etage littoral) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Etage littoral (LITTORAL_STAGE)

Identifiant (ID_LITTORAL_STAGE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Libellé de l'étage (LITTORAL_STAGE)

Le libellé de l'étage correspond au nom donné à l'étage littoral dans la littérature (médiolittoral supérieur, infralittoral…). C'est sur ce nom que s'effectue le choix d'un étage pour en définir les espèces présentes.

Ce nom est donc obligatoire. Les étages peuvent se recouper les uns les autres (pas d'exclusivité des étages), mais tout étage doit porter un nom reconnu et reconnaissable par l'ensemble des utilisateurs.
Format :
Texte

Longueur :
75 caractères maximum
Description de l'étage (DESC_STAGE)

La description de l'étage doit permettre d'en définir les limites et/ou de préciser les équivalences avec d'autres niveaux (comme les ceintures algales ou les niveaux de marée). La description est vivement conseillée afin d'éviter toute ambiguïté entre les étages.

La liste des étages présents à ce jour dans MARBEN avec leur définition est présentée dans le Tableau 16. 
Tableau 16 : Liste des étages littoraux de MARBEN (février 2006).

	ID_LITTORAL_STAGE
	LITTORAL_STAGE
	DESC_STAGE
	COMMENT

	1
	Supralittoral
	Au-dessus des PMVEmoy : étage des lichens en milieu rocheux.
	

	2
	Médiolittoral supérieur
	Ceinture à Pelvetia canaliculata
	

	3
	Médiolittoral moyen
	Ceinture à Ascophyllum nodosum - Fucus vesiculosus en milieu rocheux.
	

	4
	Médiolittoral inférieur
	Ceinture à Fucus Serratus - Chondrus crispus en milieu rocheux
	

	5
	Infralittoral
	Des BMVEmoy à la limite inférieure de vie des phanérogames marines.
	c'est également l'étage des laminaires en milieu rocheux

	6
	Non renseigné
	
	

	7
	Variable
	
	

	8
	Médiolittoral
	Des PMVEmoy aux BMVEmoy.
	

	9
	Circalittoral côtier
	
	

	10
	Circalittoral du large
	
	

	11
	Circalittoral
	De la limite inférieure de vie des phanérogames à la limite de vie des algues sciaphiles.
	


Format :
Texte
Longueur :
150 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Groupe écologique (ECOLO_GR)
Identifiant (ID_GR_ECOL)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Code du groupe (CODE_GR_ECOL)

Le code du groupe écologique correspond au chiffre romain représentant le groupe (I pour le groupe 1, II pour le groupe 2, etc…). Il permet, lors des extractions de données notamment, de visualiser la composition écologique des communautés benthiques avec des étiquettes simples et courtes.

Pour le groupe nommé "Non renseigné" (cas des espèces n'ayant pas encore fait l'objet d'une saisie), le code sur 3 caractères est NoR. Pour le groupe "Indéterminé" (cas des espèces dont l'état des connaissances scientifiques ne permettent pas de définir un groupe), le code est "Ind".

Format :
Texte

Longueur :
3 caractères maximum (la liste étant figée, le nombre de caractères est limité aux données actuelles)

Libellé du groupe (GR_ECOL)

Le libellé du groupe écologique correspond à son nom en clair (explicitation du code). Les libellés des groupes trophiques sont les libellés courts décrits dans la fiche technique REBENT n°10 [8].
Cette liste de libellés est close : elle ne doit pas être modifiée, car elle correspond à une publication précise. Si d'autres groupes devaient être créés, il faudrait créer une autre classe pour les stocker.

Format :
Texte

Longueur :
15 caractères maximum (la liste étant figée, le nombre de caractères est limité aux données actuelles).

Description du groupe (DESC_GR_ECOL)

La description des groupes écologiques correspond à la définition des groupes donnée dans la fiche technique REBENT n°10 [8]. C'est une sorte de libellé long de chaque groupe.
Format :
Texte

Longueur :
100 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Groupe écologique des taxons (ECOLO_GR_SP)
Identifiant (ID_ECOL_GR_SP)
Voir la séquence commune Les identifiants.
Famille (FAMILY)

La famille est celle dont le groupe écologique est renseigné dans le champ Groupe écologique. Le groupe écologique peut être défini pour une famille OU un genre OU une espèce. Le champ Famille ne doit donc être complété que si les champs Genre et Espèce sont vides.
Lors de la saisie, le choix de la famille s'effectue sur le couple code – nom de la famille, mais seul le code (contenu du champ Code de la classe Famille) est stocké ici. La liste des familles est limitée à la faune.
Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code de la famille est limité à 12 caractères).
Genre (GENUS)

Le genre est celui dont le groupe écologique est renseigné dans le champ Groupe écologique. Le groupe écologique peut être défini pour une famille OU un genre OU une espèce. Le champ Genre ne doit donc être complété que si les champs Famille et Espèce sont vides.
Lors de la saisie, le choix du genre s'effectue sur son nom, le code étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Genre) est stocké ici. La liste des genres est limitée à la faune.
Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 12 caractères puisque le code du genre est limité à 12 caractères).
Espèce (SPECIES)
L'espèce est celle dont le groupe écologique est renseigné dans le champ Groupe Ecologique. Le groupe écologique peut être défini pour une famille OU un genre OU une espèce. Le champ Espèce ne doit donc être complété que si les champs Famille et Genre sont vides.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet (par exemple Amphiura brachiata), le code étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) est stocké ici. La liste des espèces est limitée à la faune.
Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Groupe écologique (ECOLO_GR)
Le groupe écologique correspond au groupe de la famille ou du genre ou de l'espèce sélectionnée dans un des champs précédents.
Lors de la saisie, le choix du groupe s'effectue sur son code, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Groupe écologique) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Source (SOURCE)
La source correspond à la référence bibliographique, à la base de données, ou à la personne ayant défini le groupe écologique. La principale source est la base de données AMBI [10]. Pour les espèces non renseignées dans l'AMBI, des experts thématiques comme Jacques GRALL ou Christian HILY peuvent intervenir et être cités comme source. 

L'objectif de la source est d'indiquer une référence en cas de contestation d'un groupe écologique d'une espèce par un tiers. L'AMBI devra être la source utilisée prioritairement pour assurer la compatibilité de MARBEN avec d'autres systèmes, comme QUADRIGE 2 par exemple.
Format :
Texte
Longueur :
255 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Type d'association interspécifique (INTERSP_ASSOC)
Identifiant (ID_INTERSP_ASSOC)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Libellé du type d'association (INTERSP_ASSOC)

Le libellé de l'association correspond au nom de l'association dans la littérature scientifique (prédation, commensalisme, symbiose…). Des définitions précises correspondent à ces termes.

MARBEN 2.1 a été initialisée avec une liste de types d'association (Tableau 17) mais une étude approfondie sera nécessaire pour compléter ces informations.

Tableau 17 : Liste des types d'association interspécifiques de MARBEN (février 2006).

	ID_INTERSP_ASSOC
	INTERSP_ASSOC

	1
	Compétition

	2
	Symbiose

	3
	Commensalisme

	4
	Parasitisme

	5
	Autre

	6
	Non renseigné

	7
	Prédation


Format :
Texte

Longueur :
40 caractères maximum
Description du type d'association (DESC_ASSOC)

La description du type d'association correspond à sa définition dans la littérature. Ce champ, vide à ce jour, devra faire l'objet de recherches approfondies pour être complété.
Format :
Texte
Longueur :
150 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Zone biogéographique des espèces (BIOGEO_SP)
Identifiant (ID_BIOGEO_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce est celle dont la zone biogéographique est renseignée dans le champ suivant. Si une espèce appartient à plusieurs zones biogéographiques, il faut saisir autant de combinaisons espèce – zone que de zones auxquelles appartient l'espèce.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet (par exemple Amphiura brachiata), le code étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Zone biogéographique (BIOGEO_ZONE)

Les zones biogéographiques doivent faire l'objet d'une définition précise et doivent être listées, après quoi il sera possible de choisir la zone à laquelle appartient l'espèce sélectionnée dans le champ précédent. Si une espèce occupe plusieurs zones, il faut saisir autant de combinaison espèce – zones que de zones occupées par l'espèce.
Lors de la saisie, le choix de la zone s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Zone biogéographique) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Zone biogéographique (BIOGEO_ZONE)
Identifiant (ID_BIOGEO_ZONE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Libellé de la zone (BIOGEO_ZONE)

Le libellé de la zone correspond à son nom tel que défini dans la littérature. Les zones biogéographiques doivent faire l'objet d'une définition précise et doivent être listées.
Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum (le champ a été laissé à sa longueur par défaut pour héberger des noms suffisamment long, mais il sera peut-être nécessaire de rallonger ce champ lorsque les zones auront été définies).
Description de la zone (DESC_BIOGEO)

La description de la zone correspond aux caractéristiques de la zone ou à un libellé long. Les zones biogéographiques devront être définies (la classe Zone biogéographique est à ce jour vide). Ce champ Description pourra donc être adapté en fonction des besoins ultérieurs, et son contenu pourra être redéfini.
Format :
Texte

Longueur :
255 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.
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Association congénérique (CONGENER)
Identifiant (ID_CONGENER)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Association congénérique (CONGENER)

Les associations congénériques correspondent aux façons dont les organismes d'une même espèce vivent les uns par rapport aux autres. La liste des types d'association a été établie sur les propositions de Dominique HAMON
 (Tableau 18).

Tableau 18 : Liste des types d'association congénérique de MARBEN (février 2006).

	ID_CONGENER
	CONGENER
	COMMENT

	1
	Libre (solitaire)
	

	2
	Libre grégaire
	

	3
	Colonial
	

	4
	Indéterminé
	

	5
	Non renseigné
	


Le type "Indéterminé" a été créé pour les taxons dont l'association congénérique est inconnue aux vues des connaissances scientifiques actuelles. Le type "Non renseigné" a été créé pour les taxons dont le type d'association congénérique doit être recherché dans la littérature.

Cette classe est uniquement adaptée à la faune. Les associations congénériques ne doivent donc pas concerner les végétaux.

Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Catégorie de taille (SP_SIZE)

Identifiant (ID_SP_SIZE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Catégorie de taille (SP_SIZE)
Les catégories de taille sont les classes de taille retenues pour le benthos marin. L'objectif est de distinguer le macrobenthos de la méiofaune et des autres catégories de taille des organismes benthiques. 
Il existe plusieurs systèmes de classification, fixant les tailles limites de ces catégories à différents niveaux [6]. Les catégories retenues forment un consensus entre toutes ces classifications (Tableau 19).

Tableau 19 : Liste des catégories de taille des organismes benthiques de MARBEN.

	ID_SP_SIZE
	SP_SIZE
	COMMENT

	1
	Mégabenthos
	grande taille, visible

	2
	Macrobenthos
	taille > 500µm

	3
	Méiobenthos
	taille comprise entre 100 et 500µm

	4
	Microbenthos
	taille comprise entre 63 et 100µm

	8
	Nanobenthos
	taille < 63µm

	5
	Autre
	

	6
	Indéterminé
	

	7
	Non renseigné
	


Les classes de taille sont volontairement exclusives les unes des autres, car chaque espèce ne peut appartenir qu'à une seule catégorie dans MARBEN. Mais théoriquement, la méiofaune est une partie du microbenthos. 

Le type "Autre" prévoit le cas des organismes appartenant à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans une de ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter la catégorie de taille de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.
Cette notion n'étant à ce jour pas utilisée dans MARBEN, la restructuration de MARBEN 2.1 a mis l'accent sur d'autres concepts, mais la notion de catégorie de taille devra faire l'objet d'adaptations structurelles pour optimiser son utilisation.

Format :
Texte

Longueur :
17 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu).
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Distance au substrat (SBST_LEVEL)
Identifiant (ID_SBST_LEVEL)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Distance au substrat (SBST_LEVEL)

La distance au substrat est un des critères de classification des organismes benthiques. Il définit la dépendance des organismes par rapport au substrat (Tableau 20).

Tableau 20 : Liste des distances au substrat de MARBEN 2.1.

	ID_SBST_LEVEL
	SBST_LEVEL
	COMMENT

	1
	Suprabenthos
	Organismes qui vivent au-dessus du fond mais qui y viennent régulièrement pour s'y nourrir, s'y abriter…

	2
	Epibenthos
	Organismes qui vivent sur le fond

	3
	Endobenthos
	Organismes qui vivent dans le substrat

	4
	Autre
	

	5
	Indéterminé
	

	6
	Non renseigné
	


Cette classification concerne à la fois la faune et la flore. 

La liste des catégories est complète et ne sera (a priori) pas complétée ni modifiée. Le type "Autre" prévoit le cas des organismes appartenant à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans une de ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter la distance au substrat de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.

Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Fixation des espèces au substrat (FIX_SP)
Identifiant (ID_FIX_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce est celle dont le mode de fixation au substrat est saisi dans le champ suivant. L'objectif est ici de définir un mode de fixation au substrat pour l'espèce sélectionnée.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Mode de fixation (FIX_MOD)

Le mode de fixation correspond à la méthode ou à l'organe utilisé par l'espèce sélectionnée dans le champ précédent pour se maintenir sur ou dans le substrat. Si une espèce possède plusieurs modes de fixation, il faut saisir autant de combinaison espèce – mode de fixation que de méthodes utilisées par l'espèce pour se fixer.
Lors de la saisie, le choix du mode de fixation s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mode de fixation au substrat) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Milieu de développement des larves (LARV_ENVT)
Identifiant (ID_LARV_ENVT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Milieu larvaire (LARV_ENVT)
Le milieu larvaire est le milieu dans lequel se développe chaque stade larvaire. Le principal intérêt est de distinguer les organismes dont les larves sont libres de ceux qui portent un soin à leurs œufs ou à leurs petits, et de distinguer ceux dont les larves sont pélagiques de ceux dont les larves sont benthiques.

Une liste des milieux de développement larvaires a donc été initialisées (Tableau 21), mais devra être complétée en fonction de recherches bibliographiques plus poussées.

Tableau 21 : Liste des milieux de développement larvaire de MARBEN 2.1.

	ID_LARV_ENVT
	LARV_ENVT
	COMMENT

	1
	pélagos
	

	2
	benthos
	

	3
	abdomen maternel
	

	4
	corps maternel (zone non précisée)
	

	5
	corps paternel (zone non précisée)
	

	6
	indéterminé
	


Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mobilité (MOBILITY)

Identifiant (ID_MOBILITY)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Mobilité (MOBILITY)

La mobilité correspond à la capacité des organismes à se déplacer sur, dans ou au-dessus du substrat. Cette capacité n'est pas la capacité potentielle, estimée en fonction des appareils / organes locomoteurs des espèces, mais une mobilité réelle (l'organisme se déplace-t-il beaucoup, peu ou pas).

Il ne s'agit pas ici de décrire précisément le degré de mobilité de chaque organisme, mais de définir des grandes catégories de mobilité dans lesquelles pourront être "rangés" tous les organismes benthiques (macrofaune uniquement). Ces catégories ont été proposées par Jacques GRALL (Tableau 22).

Tableau 22 : Liste des degrés de mobilité des espèces dans MARBEN 2.1.

	ID_MOBILITY
	MOBILITY

	1
	Mobile

	2
	Peu mobile

	3
	Fixée

	4
	Autre

	5
	Indéterminé

	6
	Non renseigné


Le type "Autre" prévoit le cas des organismes pouvant appartenir à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter la mobilité de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.

Les degrés de mobilité sont exclusifs les uns des autres, et la liste est (a priori) fixe et définitive.

Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de développement (REP_DVLPT)

Identifiant (ID_REP_DVLPT)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Mode de développement (REP_DVLPT)
Le mode de développement des espèces correspond aux stades qu'elles traversent du stade œuf au stade adulte. L'objectif n'est pas de décrire tous les stades de développement de chaque espèce (des classes spécifiques existent ailleurs dans MARBEN) : il s'agit uniquement de dire si le développement est direct ou pas? 
Un type "Autre" prévoit le cas des organismes pouvant appartenir à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter le mode de développement de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.

Les modes de développement sont réservés à la faune. Ils sont exclusifs les uns des autres, et la liste est (a priori) fixe et définitive.

Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de fécondation (REP_FECOND)

Identification (ID_REP_FECOND)

Voir la séquence commune Les identifiants.

Mode de fécondation (REP_FECOND)

Le mode de fécondation correspond au milieu dans lequel s'effectue la fécondation des gamètes (dans le cas des reproductions sexuées). Les modes de fécondation distingués ici sont les suivants : "interne" (la fécondation a lieu dans le corps d'un des deux parents), ou "externe" (la fécondation a lieu dans le milieu).
Un type "Autre" prévoit le cas des organismes pouvant appartenir à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter le mode de fécondation de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.

Format :
Texte

Longueur :
15 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée au contenu, avant suppression de la valeur "autofécondation" qui était incohérente avec la classification retenue).
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de fixation au substrat (FIX_MOD)
Identifiant (ID_FIX_MOD)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Mode de fixation (FIX_MOD)

Le mode de fixation au substrat est le moyen par lequel un organisme se maintient sur ou dans le substrat. Il s'agit des modes de fixation pérennes (le byssus des moules par exemple), pas d'accrochage temporaire (comme la queue de l'hippocampe par exemple). Il ne peut s'agir que des modes de fixation animaux, et non végétaux.
Une liste des modes de fixation a donc été initialisées avec les valeurs "Indéterminé" et "Non renseigné", mais devra être complétée après une recherche bibliographique approfondie.

Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de locomotion (LOCO_MOD)
Identifiant (ID_LOCO_MOD)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Mode de locomotion (LOCO_MOD)

Le mode de locomotion est le moyen par lequel un organisme se déplace. Cette information ne concerne bien sûr que la faune. Il s'agit du type de déplacement, pas des organes qui le permettent (par exemple, la nage est un mode de locomotion, tandis que les nageoires sont des organes de locomotion).

Une liste des modes de locomotion a été initialisées mais devra être complétée via une recherche bibliographique approfondie.

Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de locomotion des espèces (LOCO_SP)
Identifiant (ID_LOCO_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce est celle dont le mode de locomotion est saisi dans le champ suivant. L'objectif est ici de définir un mode de locomotion pour l'espèce sélectionnée. Si une espèce possède plusieurs modes de locomotion, il faut saisir autant de combinaison espèce – mode de locomotion que de méthodes utilisées par l'espèce pour se déplacer.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Mode de locomotion (LOCO_MOD)

Le mode de locomotion correspond à la méthode de déplacement (et non à l'organe) utilisée par l'espèce sélectionnée dans le champ précédent pour se déplacer dans le milieu. 
Lors de la saisie, le choix du mode de locomotion s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mode de locomotion) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de reproduction (REP_MODE)
Identifiant (ID_REP_MODE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Mode de reproduction (REP_MODE)

Le mode de reproduction correspond à l'utilisation de gamètes pour la reproduction. Il s'agit de distinguer les organismes ayant une reproduction sexuée, de ceux ayant une reproduction asexuée. Ce concept est réservé à la faune (les cycles de reproduction algaux ne doivent pas y figurer).

La liste a été initialisée via des recherches bibliographiques (Tableau 23), mais elle pourrait être modifiée après d'autres investigations.

Tableau 23 : Liste des modes de reproduction de la faune dans MARBEN 2.1.

	ID_REP_MODE
	REP_MODE
	COMMENT

	1
	Sexuée
	

	2
	Asexuée
	

	3
	Sexuée/Asexuée alternativement
	

	4
	Sexuée/Asexuée simultanément
	

	5
	Indéterminé
	

	6
	Autre
	

	7
	Non renseigné
	


Le type "Autre" prévoit le cas des organismes pouvant appartenir à plusieurs catégories, le type "Indéterminé" est dédié aux taxons inclassables dans ces catégories en l'état actuel des connaissances scientifiques, et le type "Non renseigné" permet de compléter le mode de reproduction de tous les taxons en attendant que les recherches bibliographiques aient permis de le classer dans une des catégories.

Format :
Texte
Longueur :
30 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)
Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Mode de vie (LIFE_MODE)
Identifiant (ID_LIFE_MODE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce est celle dont le mode de vie est renseigné dans les champs suivants. Une espèce ne peut avoir qu'un seul mode de vie, et ne doit donc être saisie qu'une seule fois dans ce champ. Seules les espèces animales doivent figurer ici.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Distance au substrat (SBST_LEVEL)
La distance au substrat correspond à la dépendance de l'espèce sélectionnée dans le champ précédent vis-à-vis de son substrat (suprabenthos, épibenthos, endobenthos). Une espèce n'en possède qu'un et un seul (cette attribution est facultative).
Lors de la saisie, le choix de la distance au substrat s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Distance au substrat) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Catégorie de taille (SP_SIZE)
La catégorie de taille correspond à la gamme de taille (mégabenthos, macrobenthos, microbenthos, etc…) à laquelle appartient l'espèce sélectionnée dans le 1er champ. Une espèce n'en possède qu'un et un seul (cette attribution est facultative).
Lors de la saisie, le choix de la catégorie de taille s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Catégorie de taille) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Mobilité (MOBILITY)
La mobilité correspond à la capacité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à se déplacer (mobile, peu mobile, fixée / sédentaire). Une espèce n'en possède qu'un et un seul (cette attribution est facultative).
Lors de la saisie, le choix de la mobilité s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mobilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Association congénérique (CONGENER)
L'association congénérique correspond à la relation qu'entretiennent entre eux les individus de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (solitaires, grégaires, coloniaux…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul (cette attribution est facultative).
Lors de la saisie, le choix de l'association congénérique s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type d'association congénérique) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Reproduction (REPRODUCTION)
Identifiant (ID_REPRODUCTION)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)

L'espèce est celle dont les caractéristiques reproductives sont renseignées dans les champs suivants. Une espèce ne peut avoir qu'une seule série de caractéristiques reproductives, et ne doit donc être saisie qu'une seule fois dans ce champ. Seules les espèces animales doivent figurer ici.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Mode de reproduction (REP_MOD)
Le mode de reproduction correspond à l'utilisation de gamètes pour la reproduction de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (sexuée, asexuée, les deux alternativement…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même mode de reproduction. 

Si une espèce peut présenter différents modes de reproduction en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le mode dominant, ou bien lui attribuer le type "Autre".
Lors de la saisie, le choix du mode de reproduction s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mode de reproduction) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Type de reproduction (REP_TYPE)

Le type de reproduction correspond au nom donné à la reproduction de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (gonochorisme, scissiparité, parthénogenèse…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même type de reproduction. 

Si une espèce peut présenter différents types de reproduction en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le type dominant, ou bien lui attribuer le type "Autre".
Lors de la saisie, le choix du type de reproduction s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type de reproduction) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Mode de développement (REP_DVLPT)
Le mode de développement correspond à la présence de stades larvaires chez l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (direct = pas de stades larvaires, indirect = présence de stades larvaires…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même mode de développement. 

Si une espèce peut présenter différents modes de développement en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le mode dominant, ou bien lui attribuer le mode "Autre".
Lors de la saisie, le choix du mode de développement s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mode de développement) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Type de gestation (REP_EGG)
Le type de gestation correspond à la façon dont se développent les œufs de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (oviparité, viviparité…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même type de gestation. 

Si une espèce peut présenter différents types de gestation en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le type dominant, ou bien lui attribuer le type "Autre".
Lors de la saisie, le choix du type de gestation s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type de gestation) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Mode de fécondation (REP_FECOND)
Le mode de fécondation correspond au milieu dans lequel a lieu la fécondation des œufs chez l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (interne, externe…). Une espèce n'en possède qu'un et un seul, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même mode de fécondation. 

Si une espèce peut présenter différents modes de fécondation en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le mode dominant, ou bien lui attribuer le type "Autre".
Lors de la saisie, le choix du mode de fécondation s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Mode de fécondation) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Stades larvaires des espèces (LARV_SP)
Identifiant (ID_LARV_SP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)
L'espèce est celle à laquelle appartient la larve décrite dans les champs suivants. Une espèce peut avoir plusieurs larves, et peut donc être saisie plusieurs fois dans ce champ (autant de fois que l'espèce présente de larves ou de stades larvaires différents). Seules les espèces animales doivent figurer ici.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Type de larve (LARV_TYP)

Le type de larve correspond au nom donné au stade larvaire de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (planula, trochophore…). Plusieurs espèces peuvent avoir le même type de larve (un même type peut donc être sélectionné plusieurs fois dans ce champ). 

Lors de la saisie, le choix du type de larve s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Type de larve) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Milieu larvaire (LARV_ENVT)

Le milieu larvaire correspond à l'endroit dans lequel se développe le stade larvaire sélectionné dans le champ précédent chez l'espèce sélectionnée dans le 1er champ (pélagos, benthos, dans le corps de la mère…). Plusieurs stades larvaires d'espèces peuvent avoir le même milieu de développement larvaire (un même milieu peut donc être sélectionné plusieurs fois dans ce champ). 

Lors de la saisie, le choix du milieu larvaire s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Milieu larvaire) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Type de gestation (REP_EGG)

Identifiant (ID_REP_EGG)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Reproduction (REP_EGG)

Le type de gestation correspond à la façon dont se développent les œufs des espèces animales. Il s'agit de distinguer les organismes dont les petits sont libérés dans le milieu au stade œufs de ceux qui sont libérés déjà formés. Ce concept est réservé à la faune.

La liste a été initialisée via des recherches bibliographiques (Tableau 24), mais elle pourrait être modifiée après d'autres investigations.

Tableau 24 : Liste des types de gestation dans MARBEN 2.1.

	ID_REP_EGG
	REP_EGG
	COMMENT

	1
	Oviparité
	

	2
	Ovoviviparité
	

	3
	Viviparité
	

	4
	Indéterminé
	

	5
	Autre
	

	6
	Non renseigné
	


Format :
Texte

Longueur :
20 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Type de larve (LARV_TYP)
Identifiant (ID_LARV_TYP)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Type de larve (LARV_TYP)

Les types larvaires sont les noms donnés aux stades larvaires des grands groupes animaux (par exemple : la larve trochophore des annélides). Cette notion de stades larvaires des espèces a été proposée mais devra faire l'objet de recherches plus poussées pour être complétée.

Format :
Texte

Longueur :
50 caractères maximum

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Type de reproduction (REP_TYPE)
Identifiant (ID_REP_TYPE)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Type de reproduction (REP_TYPE)

Le type de reproduction correspond au nom donné au mécanisme reproductif employé par les espèces animales. Ce concept est réservé à la faune (les types de reproduction algaux ne doivent pas y figurer).

La liste a été initialisée via des recherches bibliographiques (Tableau 25), mais elle pourrait être modifiée après d'autres investigations.

Tableau 25 : Liste des types de reproduction animaux dans MARBEN 2.1.

	ID_REP_TYPE
	REP_TYPE

	1
	Hermaphrodisme

	2
	Hermaphrodisme simultané

	3
	Hermaphrodisme alternatif

	4
	Gonochorisme

	5
	Scissiparité

	6
	Parthénogenèse thélytoque

	7
	Parthénogenèse arrhénotoque

	8
	Parthénogenèse deutérotoque

	9
	Parthénogenèse

	10
	Autre type de reproduction

	11
	Indéterminé

	12
	Bourgeonnement

	13
	Non renseigné


Format :
Texte

Longueur :
30 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

4.3.10 Sensibilité
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Degré de sensibilité (SENSIBILITY)

Identifiant (ID_SENSIBILITY)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Degré de sensibilité (SENSIBILITY)

Les degrés de sensibilité sont des classes de sensibilité permettant de définir le type de réaction des organismes face à une perturbation environnementale. Ces classes ont été établies sur la base des niveaux de sensibilité retenus pour définir les groupes écologiques (voir la fiche technique REBENT n°10 [8]).

La liste des degrés de sensibilité a donc été initialisée (Tableau 26), mais elle pourra être complétée en fonction des besoins dès qu'elle sera utilisée.

Tableau 26 : Liste des degré de sensibilité des espèces dans MARBEN 2.1.

	ID_SENSIBILITY
	SENSIBILITY

	1
	Sensible

	2
	Tolérante

	3
	Indifférente

	4
	Opportuniste

	5
	Autre

	6
	Indéterminé

	7
	Non renseigné


Format :
Texte

Longueur :
15 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Halosensibilité (HALOSENSIB)
Identifiant (ID_HALOSENSIB)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Degré de halosensibilité (HALOSENSIB)

Les degrés de halosensibilité sont les degrés de sensibilité des organismes aux variations de la salinité. Il n'est pas question ici de décrire précisément les réactions des espèces aux différentes variations de salinité, mais uniquement de différencier les organismes sténohalins (supportent mal ou pas du tout les grandes variations de salinité) des organismes euryhalins (peuvent supporter de grandes variations de salinité).

La liste des degrés de sensibilité aux variations de salinité est donc a priori close (Tableau 27). Le type "Autre" est prévu pour les espèces qui ont une sensibilité intermédiaire entre sténo- et euryhaline.

Tableau 27 : Liste des degrés de halosensibilité dans MARBEN 2.1.

	ID_HALOSENSIB
	HALOSENSIB

	1
	Euryhalin

	2
	Sténohalin

	3
	Autre

	4
	indéterminé

	5
	Non renseigné


Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.

Sensibilité (SP_SENSIB)
Identifiant (ID_SP_SENSIB)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Espèce (SPECIES)
L'espèce est celle dont la sensibilité aux perturbations environnementales est renseignée dans les champs suivants. Une espèce ne peut avoir qu'une seule série de sensibilités aux différents paramètres environnementaux, et ne doit donc être saisie qu'une seule fois dans ce champ. Seules les espèces animales doivent figurer ici.
Lors de la saisie, le choix de l'espèce s'effectue sur son nom complet ("Amphiura brachiata" par exemple), le code de l'espèce étant masqué, mais c'est ce code (contenu du champ Code de la classe Espèce) qui est stocké ici.

Format :
Texte
Longueur :
50 caractères maximum (mais il aurait pu être limité à 14 caractères puisque le code de l'espèce est limité à 14 caractères).
Excès de MO (MO_Excess)

L'excès de MO correspond à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à un excès de matière organique dans le milieu. L'excès de matière organique peut concerner aussi bien la colonne d'eau que le sédiment. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité. 

Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le cas le plus courant. Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité à l'excès de MO s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Déficit en MO (MO_Deficit)

Le déficit en MO correspond à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à un déficit de matière organique dans le milieu. Ce déficit peut concerner aussi bien la colonne d'eau que le sédiment. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre. 

Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le cas le plus courant. Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité au déficit de MO s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Déficit en O2 (O2_Deficit)

Le déficit en O2 correspond à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à un déficit d'oxygène dissous dans le milieu. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité. 

Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des conditions environnementales, il faut choisir le cas le plus courant. Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité au déficit d'O2 dissous s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Métaux lourds (HEAVY_METAL)
Les métaux lourds correspondent à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à la présence de métaux lourds dans le milieu, quelle que soit leur nature. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre.
Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des différents métaux lourds, c'est la sensibilité la plus forte qui est saisie (par exemple, si une espèce est sensible au mercure mais indifférente au plomb, sa sensibilité aux métaux lourds est "sensible"). Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité aux métaux lourds s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

PCBs (PCBs)

Les PCBs correspondent à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à la présence de PolyChloroBiphényls (PCBs) dans le milieu, quelle que soit leur nature. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre. 

Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des différents PCBs, c'est la sensibilité la plus forte qui est saisie (si une espèce est sensible à un PCB mais indifférente à un autre, sa sensibilité aux PCBs en général est "sensible"). Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité aux PCBs s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

HAPs (HAPs)

Les HAPs correspondent à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ à la présence d'Hydrocarbures Aromatiques Polycycliques (HAPs) dans le milieu, quelle que soit leur nature. Une espèce ne possède qu'une et une seule sensibilité à ce paramètre, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre. 

Si une espèce peut présenter différents degrés de sensibilité en fonction des différents HAPs, c'est la sensibilité la plus forte qui est saisie (si une espèce est sensible à un HAP mais indifférente à un autre, sa sensibilité aux HAPs en général est "sensible"). Des commentaires peuvent être ajoutés pour préciser une sensibilité le cas échéant.
Lors de la saisie, le choix du degré de sensibilité aux HAPs s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Degré de sensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Thermosensibilité (THERMOSENSIB)

La thermosensibilité correspond à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ aux variations de température (supporte de grandes variations de température = eurytherme ; ne supporte pas ces variations = sténotherme). Une espèce ne possède qu'une et une seule thermosensibilité, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre.
Lors de la saisie, le choix du degré de thermosensibilité s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Thermosensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Halosensibilité (HALOSENSIB)

La halosensibilité correspond à la sensibilité de l'espèce sélectionnée dans le 1er champ aux variations de salinité (supporte de grandes variations de salinité = euryhalin ; ne supporte pas ces variations = sténohalin). Une espèce ne possède qu'une et une seule halosensibilité, mais plusieurs espèces peuvent bien sûr avoir le même degré de sensibilité à ce même paramètre.
Lors de la saisie, le choix du degré de halosensibilité s'effectue sur son nom, l'identifiant étant masqué, mais c'est cet identifiant (contenu du champ Identifiant de la classe Halosensibilité) qui est stocké ici. C'est pourquoi ce champ est de type numérique.

Format :
Entier long

Commentaires (COMMENT)
Voir la séquence commune Les commentaires.

Thermosensibilité (THERMOSENSIB)
Identifiant (ID_THERMOSENSIB)

Voir la séquence commune Les identifiants.
Degré de thermosensibilité (THERMOSENSIB)
Les degrés de thermosensibilité sont les degrés de sensibilité des organismes à des variations de la température. Il n'est pas question ici de décrire précisément les réactions des espèces aux différentes variations de température, mais uniquement de différencier les organismes sténothermes (supportent mal ou pas du tout les grandes variations de température) des organismes eurythermes (peuvent supporter de grandes variations de température).

La liste des degrés de sensibilité aux variations de température est donc a priori close (Tableau 28). Le type "Autre" est prévu pour les espèces qui ont une sensibilité intermédiaire entre sténo- et eurytherme.

Tableau 28 : Liste des degrés de thermosensibilité dans MARBEN 2.1.

	ID_THERMOSENSIB
	THERMOSENSIB

	1
	Eurytherme

	2
	Sténotherme

	3
	Autre

	4
	indéterminé

	5
	Non renseigné


Format :
Texte

Longueur :
13 caractères maximum (la liste étant a priori complète, la taille a été limitée à l'actuel contenu)

Commentaires (COMMENT)

Voir la séquence commune Les commentaires.
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ANNEXE 1 : Carte de la zone géographique incluse dans MARBEN (en WGS84) : latitudes et longitudes limites.
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ANNEXE 2 : Carte de la zone géographique incluse dans MARBEN (en Lambert-II étendu) : coordonnées X et Y limites.
























































































































































































































































































































































































































LEGENDE





Ce schéma se lit : "La classe 1 peut correspondre à 0 ou 1 élément de la classe 2, et chaque élément de la classe 2 peut correspondre à 0 à n éléments de la classe 1."
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Duplicata d'une classe déjà présente dans le diagramme
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