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Identification taxinomique automatique 
à haut débit, une réponse à l’urgence ?

6e crise d’extinction majeure ?

Handicap taxinomique :
1. lacunes constatées dans les connaissances taxonomiques

1. e.g. Insectes Coléoptères : 
a. 2 à 4 millions d’espèces estimées, 
b. 400 000 espèces décrites (10-20%)
c. rythme de description = 2000 sp / an
d. Encore 800 à1800 ans de travail !d. Encore 800 à1800 ans de travail !

2. pénurie croissante de taxinomistes et d'outils libres et 
ouverts

Pour la mise en place d’un paradigme cybertaxonomique
(Godfray, 2007, Tricentenaire Linné)
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Des outils génomiques récents

Méthodes de détection et d’identification
◦ fondées sur la signature génomique des 

espèces
◦ fondées sur la signature génomique des 

espèces
◦ issues de la convergence d’innovations

technologiques autour 
� des séquenceurs ADN rapides (NGS) 
� des calculateurs informatiques accessibles

Barcoding (2003)
Métabarcoding (principe 2009, terme 2012)
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Des outils génomiques récents et en plein essor
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L’idée de départ du barcoding ADN

OBJECTIF 
Utilisation d’un marqueur génétique standard et discriminant (séquence « code-barres » 
ADN) pour l’identification de l’espèce d’un spécimen

Paul Hebert
Zoologiste, Université de Guelph (Canada)

2003

ADN) pour l’identification de l’espèce d’un spécimen

Choisir une région génomique commune hypervariable qui permet de discriminer chaque 
espèce par un seuil mini de distance entre les séquences (barcode gap), mais de variabilité 
intraspécifique très inférieure à la variabilité interspécifique

� Animaux :

� Région de 658 pb du gène mitochondrial CO1 (Cytochrome oxydase 1) (présent en multiples copies)

� Plantes :

� gènes chloroplastiques rbcL (Ribulose-bisphosphate carboxylase) ou MatK (Maturase K)

� Champignons :

� région ITS (Internal Transcribed Spacer Region)

2010 création à Guelph d’un consortium appelé iBOL (International Barcode of Life) 

Juin 2019 7,3 millions de codes-barres ADN disponibles

5



Le barcoding à l’échelle 
multi-spécifique

Métabarcoding

◦ Caractérisation des espèces d’un assemblage multi-spécimens ◦ Caractérisation des espèces d’un assemblage multi-spécimens 
par séquençage à haut débit du marqueur des séquences d’ADN 
extraites simultanément de l’échantillon de départ 
� Séquençage non individuel mais collectif (« soupe d’ADN »)
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Le barcoding à l’échelle 
multi-spécifique

eDNA

◦ Caractérisation des espèces d’un échantillon environnemental◦ Caractérisation des espèces d’un échantillon environnemental
(sol, eau, fleurs, bois…) dans lequel les espèces ont abandonné
des fragments d’ADN séquençables, sans isolement préalable
des organismes ciblés
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De l’échantillon aux espèces 
via l’ADN en 4 phases

8



Métabarcoding, eDNA: 
outils de biomonitoring 2.0 ?

Compatible avec logistique des suivis répétés à grande échelle 
avec lourd effort d’échantillonnage ?avec lourd effort d’échantillonnage ?

vs
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Le Le métabarcodingmétabarcoding
en 10 atoutsen 10 atouts
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Les 10 atouts de la méthode pour 
l’identification et la numération des espèces

1. Recensement brut du nombre de MOTUs
2. Recensement des espèces grâce aux bibliothèques de 

barcodes de référence
2. Recensement des espèces grâce aux bibliothèques de 

barcodes de référence
3. Méthode opérationnelle pour des non-spécialistes en 

taxonomie
4. Valeur ajoutée du recensement de groupes non-cibles
5. Méthode reproductible (effet expert réduit)
6. Débit de traitement rapide
7. Coûts de fonctionnement faibles et en baisse7. Coûts de fonctionnement faibles et en baisse
8. Opérations automatisables pro parte
9. Méthode opérationnelle avec tout type d’échantillon 

(larves, œufs, nymphes, fragments, traces)
10. Données connectables aux analyses (phylo)génétiques
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Assignation des MOTUs (Unités 
Taxonomiques Opérationnelles 
Moléculaires) à des espèces connues

grâce à une bibliothèque de référence des 
barcodes ADN des espèces : 
◦ centralisée (BOLD, mais aussi GENBANK), 

◦ en ligne, 

◦ d’implémentation dynamique◦ d’implémentation dynamique

◦ d’accès public (communautaire), 

◦ internationale (facilitant ainsi la détection des espèces 
invasives, cosmopolites, etc.)
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Méthode opérationnelle Méthode opérationnelle 

pour des non-spécialistes en taxinomie

…une fois la base de données de référence établie
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Atout 3



Temps de mise en œuvre et 
débit de traitement 
rapides
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Atout 6



Coûts de fonctionnement 
◦ faibles, 

◦ en baisse, 

◦ profitant d’offres de sous-traitance du séquençage 
par des acteurs économiques en plein essor

� sociétés privées de biotechnologies,  plateformes institutionnelles publiques 
mutualisées)

Coût de traitement de l’échantillon 

(de l’extraction au séquençage, excl. coût de travail non sous-traité)
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(de l’extraction au séquençage, excl. coût de travail non sous-traité)

BARCODING (2018) par spécimen (Illumina, plateforme MNHN)

4 € (dont 0.5€ de séquençage)

MÉTABARCODING (2016) par soupe d’ADN 

20-37 € (à partir d’individus broyés)

18-27 € (à partir d’éthanol de stockage)
Atout 7



Méthode opérationnelle Méthode opérationnelle 

- avec peu de tissus (fragments d’insectes),

- pour tout stade de vie (larves œufs, nymphes)

- avec des traces ADN (eDNA)
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Le Le métabarcodingmétabarcoding
en 10 limitesen 10 limites
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Les 10 limites de la méthode pour 
l’identification et la numération des espèces

1. Besoins élevés en ressources informatiques
2. Besoins élevés en technologies génomiques2. Besoins élevés en technologies génomiques
3. Phases du protocole difficiles à sous-traiter
4. Capacité d’identification par la méthode 

dépendante de bibliothèque de référence
5. Variabilité taxinomique de capacité discriminante 

du marqueur
6. Approche quantitative limitée6. Approche quantitative limitée
7. Risques de contamination
8. Erreurs inhérentes aux technologies de 

séquençage
9. Stochasticité d’amplification PCR de l’ADN initial
10. Immaturité des protocoles non-destructifs
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Besoins élevés en savoir-faire et 
ressources informatiques ressources informatiques 

(= énergie…)

� chaîne complexe d’analyse des séquences : 
� post-traitement bioinformatique des séquences, 

� algorithmes d’assignation des MOTUs aux espèces 
par calculs de similarité (seuils 95%-98%)par calculs de similarité (seuils 95%-98%)

� Stockage des données
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Capacité d’identification par la méthode, dépendante de 
la bibliothèque des barcodes de référence :

� qualité
� Erreurs de référencement d’espèces dans la bibliothèque

16%

7%

� Erreurs de référencement d’espèces dans la bibliothèque

� Groupes orphelins

� degré de complétude
� taux de reconnaissance des séquences cibles
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7%

35%

42%

Rougerie et al. 2015

Sire et al. 2019

BOLD

unbarcoded2663 espèces, 72 familles

Limite 4



Approche quantitative limitée
� Biais d’amplification PCR, variations du nombre de � Biais d’amplification PCR, variations du nombre de 

copies du gène cible

� Nombre d’individus ou biomasse non quantifiable

� Métriques de biodiversité restreintes
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Risques de contamination

� Écologique :  ADN emboîté (proies dans le tube 
digestif des prédateurs…)

� Opératoire : protocoles ADN-proof, précautions 
de manipulation des échantillons,  persistance 
temporelle ADN, témoins négatifstemporelle ADN, témoins négatifs
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Limite 7



Immaturité des protocoles non destructifsImmaturité des protocoles non destructifs

� Préservation des spécimens intègres pour 
rétrocontrôles ultérieurs (contrôle qualité)
� e.g. Climtree Pyrénées

� Espèces douteuses et corrections� Espèces douteuses et corrections

� Espèces nouvelles, découvertes taxinomiques ou 
biogéographiques

23

Limite 10



Faible taux de détection avec l’ADN 
extrait dans l’alcool de stockage 

******
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Rougerie, Bouget, Lopez-Vaamonde et al., unpubl.

Limite 10



Identification taxinomique automatique Identification taxinomique automatique 
à haut débit : bilanà haut débit : bilan

Des applications variéesDes applications variées

Une opportunité pour les suivis 
de biodiversité, un bilan encore 
mitigé

D’autres pistes ? 
◦ Détection sonore
◦ Reconnaissance visuelle 

autonome
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French Barcode Of Life?
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Merci de votre attention !

?


