Les specimens de collection au service de ’ADN environnemental :
création d’une bhase de reiérences moleculaire pour

des expertises plus fiables
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Nombre de publications sur I’ADNe depuis 2008 Tout individu interagissant avec son environnement libére de
I’ADN dans le milieu, qui sera ensuite dégrad¢ par des facteurs

12 I B biotiques (ex : bactéries) et/ou abiotiques (ex : temperature).

10 | e B En collectant I’ADN laissé par les individus, autrement appelé

i ADN environnement ou ADNe, 1l est possible de détecter
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indirectement leur presence et de déterminer 1’espece a laquelle 1ls
appartiennent. Cet ADNe est souvent issu de cellules contenues
dans des sécreétions, excretions, tissus perdus lors du
renouvellement cellulaire etc., mais ¢galement d’individus morts ;
temoignant ainsi de la présence actuelle ou passée d’une espece.
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Modifi¢ d’apres FISHBIO

Cette technique d’expertise moleculaire selon I’approche ADNe est en pleine expansion cette derniere décennie (cf. histogramme), notamment dans le milieu aquatique. Elle
permet de détecter des especes rares, de suivre la progression des especes exotiques envahissantes, ou de rcaliser des inventaires de biodiversité. Cette technique consiste a
1dentifier chaque haplotype (ou MOTUs) d’un marqueur donne et amplifi¢ a partir de I’ADN en suspension dans 1’eau par comparaison avec des sequences bien 1dentifices.

Peau,
. Ecailles

LU% \\
Micro- .- A
organismes (\" ADN
libre

Dechets
metaboliques

Problemes liés a ce protocole :

» Différents laboratoires travaillent sur un méme projet — Scientifiques vs. Bureaux d’études = doublons et absence de partage
Etape 3 .

» Variabilité dans les marqueurs utilisés (12S, 16S, COI, Cytb) = absence d’homogénéisation des bases de données disponibles
» Utilisation de mauvais marqueurs = absence de fonctionnement sur certains taxons

Etape 6 :

» Identification erronée des fragments ADN — absence de spécimens de référence (vivants ou collection) correctement identifiés
» Constitution de base de données privée = parfois erronée

» Seulement 10% des ADNmt (mitochondriaux) disposent d’un spécimen de référence (cf. GenBank)

Evolution du nombre d’espéces de poissons d’eau douce de
France depuis 1960
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Au vu de tous les problemes enumeéres, nous proposons de réaliser une base de références moléculaire des espéces
presentes en France métropolitaine et dans les DROM en lien avec les collections pilotée par le Museum national d’Histoire g
naturelle (MNHN) de Paris via I’Unite PatriNat.
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