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LA « REVOLUTION » ADN

Impact sur les collections des muséums
et sur les pratiques en taxonomie

Les années 1990 ont été marquées, pour les taxonomistes en charge d’inventorier
I'ensemble des organismes vivants de la planete, par deux changements majeurs dans
leur perception de la biodiversité. Tout d’abord, la découverte de nombreuses especes
nouvelles dans des écosystemes encore peu explorés a amené a réviser a la hausse les
estimations: il y aurait vraisemblablement plus de 10 millions d’especes vivantes dont
2 millions déja décrites — la grande majorité reste donc a découvrir (Photo d’'ouverture).
Dans le méme temps, les dangers qui menacent actuellement la biodiversité (Figure 1)
mettent en péril les especes avant méme qu'elles ne soient décrites et répertoriées. On
parle a ce propos de 6° crise d’extinction des especes.

Ces deux constats ont eu un effet moteur sur la taxonomie qui a connu, au cours de
la derniere décennie, un renouveau majeur, aux niveaux conceptuel et méthodologique.
Lutilisation de plus en plus courante des outils moléculaires, et en particulier du séquencage
de '’ADN et de la technique du barcoding, est en grande partie responsable de ce renouveau.
L’ADN est un outil particulierement intéressant car il est présent chez tous les organismes
vivants, simple a analyser et un fragment d’ADN peut étre séquencé aujourd’hui pour un
cout minime de 5 a 10 euros.

Lutilisation de 'ADN en taxonomie est certes ancienne mais le principe du barcoding
na été publié quen 2003 par un chercheur canadien, Paul Hebert. Le barcoding repose
sur le séquencage d’un fragment d’ADN bien particulier qui est, pour les animaux, le
gene mitochondrial codant pour la sous-unité 1 de la protéine cytochrome oxydase. En
comparant cet ADN a une base de données de référence, il est possible de savoir a quelle
espece il appartient. Clest le méme principe que les codes-barres alimentaires utilisés pour
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identifier entre autres le prix d'une boite de conserve. La constitution de la base de données
de référence repose sur de nombreux projets scientifiques, comme le projet « International
Barcode of Life » lancé par Paul Hebert en 2010 et dont le budget est comparable a celui du
séquengage du génome humain. Le projet Barcode of Life sest donné comme objectif de
séquencer au moins un fragment d’ADN, supposé diagnostic, pour chaque espece vivante
sur Terre. Lobjectif est loin d’étre atteint, mais il a au moins eu le mérite d’attirer I'attention
(et des fonds) sur la taxonomie, et d’accélérer le rythme de description d’espéces. A I’heure
actuelle, 150000 especes ont été séquencées, sur 2 millions d'especes décrites (Figures 2-4).
Le barcoding et, plus globalement la biologie moléculaire, ont permis de répondre a deux
types de questions d’ordre taxonomiques et plus généralement a des questions ayant trait a
I'évolution des especes. Les interrogations des taxonomistes cherchent des réponses a, par
exemple, « est-ce quil y a une seule espece ou deux? »; « est-ce que cette famille est plus
proche de ce groupe que de cet autre? » Pour illustrer leur démarche, nous nous appuierons
sur l'exemple des recherches qui ont été menées grace notamment a une approche de type
« barcoding » sur le groupe des Conoidea (Figure 5). Ce groupe inclut environ 4500 especes
décrites, pour un total estimé de 10000 a20000especes. Ce sont des mollusques gastéropodes
marins, présents des tropiques aux poles et a toutes les profondeurs. Ils sont caractérisés par
une glande a venin, et produisent un trés grand nombre de toxines (environ 200 par espece).
Certaines especes sont mortelles pour ’homme (Figure 6). Ces mollusques présentent donc
un intérét pour au moins deux domaines de recherche: la taxonomie pour le grand nombre
d’especes nouvelles qui peut étre recensé par ce moyen; et la toxicologie, car les nouvelles
especes de Conoidea découvertes a cette occasion sont susceptibles de livrer de nouvelles toxines,
et d’enrichir le corpus de celles qui sont déja connues pour leurs applications thérapeutiques.
Chez les Conoidae, les méthodes de la biologie moléculaire, basées sur 'utilisation
d’une approche barcoding et sur la comparaison de séquences d’ADN ont donc été une
véritable « révolution »: elles ont permis d’identifier de nouvelles especes la ot I'analyse
de la coquille, caractere traditionnellement utilisé chez les gastéropodes, ne permettait pas
d’aller plus loin dans l'identification (Figures 7-9). TADN a également permis de proposer
une classification des familles au sein de ce groupe qui, jusqu’a présent, restait un point
de désaccord majeur entre spécialistes. Depuis un siecle, en effet, les spécialistes des
Conoidea essayaient, en vain, de proposer une classification de ce taxon. Avec une approche
moléculaire, cing ans auront été suffisants pour proposer une classification des Conoidae
plus stable que les précédentes (Bouchet, Kantor, Sysoev, Puillandre 2011). Au-dela de la
classification, d’autres résultats ont été obtenus: il a été montré quau cours de I'évolution,
la glande a venin qui caractérise les Conoidea a été perdue indépendamment, plusieurs
fois. Autrement dit, la présence d’une glande a venin ne pouvait plus étre utilisée pour
classer les Conoidea: cela aurait revenu a placer dans un méme groupe des espéces qui
en fait appartiennent a des lignées évolutives différentes. Les approches moléculaires ont
également eu des conséquences en biologie de la conservation. Seules les unités taxono-
miques (especes, sous-espéces) nommeées peuvent bénéficier d’un statut de protection. A
l'inverse, ce quin'est pas connu, décrit et nommeé, ne peut pas étre protégé. Chez les moules
d’eau douces francaise, une approche moléculaire a permis de montrer que certaines sous-
especes n'étaient pas valides, et donc n'avaient plus de raison de bénéficier d’un statut de
conservation particulier ; au contraire de populations isolées génétiquement qui n'ont pas
été détectées sur la base de caracteres morphologiques et mériteraient d’étre protégées.
De maniere générale, les mollusques constituent un taxon méconnu pour lequel le frag-
ment « barcode » CO1 fonctionne tres bien. Dans le domaine de la malacologie, la biologie



moléculaire, dont le barcoding n'est qu'une des méthodes, a profondément changg les pratiques
de recherche et de mise en collection des Muséums d’Histoire Naturelle comme celui de
Paris. Aujourd’hui, plusieurs types de collections sont gérés en méme temps: la collection
de coquilles, la collection de tissus (prélevés sur les organismes vivants sur le terrain) et la
collection d’ADN conservée au congélateur. La facilité du séquencage et son moindre cott
ont également modifié profondément les pratiques de recherche. On peut, a présent, avoir
une approche barcoding, cest-a-dire séquencer un treés grand nombre de spécimens pour un
seul marqueur, méme sur des taxons tres mal connus. Cela constitue un outil de discrimi-
nation rapide et efficace pour débroussailler le terrain, identifier les unités taxonomiques
comme les especes, avant de sattaquer aux questionnements scientifiques liés a I'évolution.

Des dangers qui menacent Ia biodiversité
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Le barcoding sappuie sur le séquencage
de fragments dADN

Figures 2-4

Principe du Barcoding

La premiére étape consiste 3 construire une base de
données de référence qui contient

les séquences d’ADN, les spécimens dont elles sont
issues et les identifications taxonomiques.

Une fois cette base constituée, il est possible de comparer

la séquence ADN d'un spécimen inconnu avec la base afin de
‘mown proposer un nom d'espéce.

(i-dessus figuré I'exemple d'une ponte de gastéropode marin.

Un exemple de ce que pourrait étre
un barcoder portable, projet qui na
pas encore vu le jour.
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Comparer les fragments d/ADN a une base
de données de référence permet d'identifier
les especes

Figures 5-6

En haut a gauche, une représentation schématique

d'un appareil venimeux de cones.

En bas 3 droite, Conus geographus, une espéce mortelle pour I'homme.
A droite, Ia radula (dent de gastéropode) d'un cone, spécialisée en
harpon pour injecter le venin dans la proie.

Diversité des Conoidea
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La comparaison du séquencage ADN et |'approche barcoding :
une « révolution » pour l'identification de nouvelles espéces

Figures 7-9

llustration des erreurs de délimitation d'espéces (Bathytoma)

Jusqu'a récemment, toutes ces coquilles avaient été placées dans la méme
espece. Une analyse moléculaire a permis de montrer que chacune correspondait
a une espéce différente.
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NOTES

Photo d’ouverture : La magnitude de la biodiversité. En jaune, ce qui est actuellement décrit, en regard des estimations basses
(en orange) et des estimations hautes (en rouge), du nombre d’especes vivantes sur la Terre (Cl. N. Puillandre).
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