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Mise en contexte

L'étude de la biodiversité, depuis I'identification des orga-
nismes vivants jusqu’au décryptage de leur génome, est un
atout important de I’Agenda 2030. En effet, les Objectifs 2
(« Faim zéro ») et 15 (« Préserver et restaurer les écosys-
témes terrestres ») de développement durable incluent
des cibles qui mentionnent l'importance de la diversité
génétique en matiére de durabilité : « Préserver la diver-
sité génétique des semences, des cultures et des ani-
maux d’élevage ou domestiqués et des espéces sauvages
apparentées » (cible 2.5) ; « Favoriser le partage juste et
équitable des bénéfices découlant de I'utilisation des res-
sources génétiques et promouvoir un accés approprié a
celles-ci, ainsi que cela a été décidé a I'échelle internatio-
nale » (cible 15.6). Dans ce contexte, le développement et
le transfert des méthodes d’analyse des génomes est un
enjeu majeur pour assurer une gestion durable des res-
sources naturelles et I'atteinte des cibles de 'Agenda 2030.

https://www.ird.fr/psf-bioandes-2021-2023



La génomique au service
de la durabilité

Les activités humaines ont déja considérable-
ment érodé le génome du vivant (par exemple
I'‘érosion de la diversité génétique des plantes
cultivées, l'extinction de populations isolées)
au détriment de la biosphére, des conditions
de vie humaine et de toute autre forme de vie.
En interconnectant les systemes sociaux, éco-
nomiques et environnementau, la science de
la durabilité promeut des pratiques qui preé-
servent les ressources naturelles, protégent
la biodiversité et maintiennent I'‘équilibre des
écosystémes pour les générations présentes
et futures. La caractérisation de la biodiver-
sité des écosystemes par l'identification des
espéces, des génes ou des biomolécules qui les
composent est un prérequis pour comprendre
son fonctionnement et son organisation. L'am-
bition est grande quand il s'agit de caractériser
des régions identifiées comme des réserves
de la biodiversité mondiale, comme I'Ama-
zonie. Les avancées technologiques récentes
en termes de séquencage nucléotidique
permettent désormais d'envisager de telles
études, tout particulierement grace a une nou-
velle génération de techniques de séquencage
d'un intérét considérable pour I'étude de la
biodiversité, que ce soit au niveau génétique,
microbiologique ou écologique. Cette techno-
logie consiste en la lecture et la détermina-
tion directe, précise et rapide de l'ordre des
nucléotides de trés longs fragments d’ADN
(plusieurs dizaines de milliers de nucléotides)
via des pores protéiques du diametre d'un
nanométre (appelés aussi nanopores). En plus
d’'un co(t réduit, qui rend cette technologie
plus largement accessible, la miniaturisation
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des séquenceurs permet d'envisager des ana-
lyses sur le terrain, facilitant ainsi I'étude de la
diversité dans des environnements éloignés ou
difficiles d'accés, et offrant la possibilité de réa-
liser des suivis en temps réel. Cette technolo-
gie permet de renforcer les principes de justice,
d'équité et d’inclusivité dans le développement
de techniques scientifiques et des connais-
sances les plus récentes sur le génome par les
pays du Sud.

Assurer la durabilité
des écosystémes

L'acquisition des données génétiques est deve-
nue une approche clé pourla compréhension, la
surveillance et la gestion des environnements
naturels. L'un de ses développements les plus
récents et spectaculaires est l'acquisition des
données génétiques obtenue a partir d’ADN
environnemental (ADNE), c'est-a-dire collecté
dans l'eau, I'air ou encore le sol, et non plus
directement sur les organismes. Le séquen-
cage nucléotidique d’ADNE, en se révélant
plus rapide, souvent plus efficace et non inva-
sif comparé aux échantillonnages tradition-
nels, est devenu au cours de ces dix derniéres
années une méthode trés largement utilisée
pour déterminer des fronts de colonisation
d'espéces invasives, détecter des pathogénes,
des espéces cryptiques ou élusives, ou encore
identifier des communautés d'especes et
caractériser leurs variations spatio-temporelles.
Enfin, le recensement de la biodiversité au
niveau moléculaire permet d'établir une relation
entre les activités anthropiques — urbanisation,
pollution, introduction d’espéces exotiques... —
et les changements climatiques et les pertur-
bations écologiques observés ou a prévoir.



60 COMPRENDRE

De maniére générale, les données d’ADNE sont
essentielles pour guider les efforts de conser-
vation et de gestion durable des écosystémes,
et in fine pour assurer leur durabilité.

Développer
I'enseignement et la formation
en bio-informatique

Au cours de la derniére décennie, le dévelop-
pement de nouvelles techniques génomiques
a considérablement diminué les colts de
séquencage et a donné lieu a la création de
vastes bases de données de séquences géné-
tiques qui sont en croissance exponentielle.
Le recours de plus en plus fréquent aux appli-
cations « big data » signifie que I'exploitation
de nouvelles techniques génomiques a des fins
de gestion durable des ressources dépend de
plus en plus des capacités informatiques et bio-
informatiques des laboratoires. Utilisée par
des scientifiques issus d'horizons académiques
trés divers et fortement interdisciplinaires,
la bio-informatique a une influence considé-
rable et croissante sur la santé, les sciences
de l'environnement et la société. L'enseigne-
ment de la bio-informatique nécessite donc
un développement efficace des compétences
en matiere de collaboration interdisciplinaire,
de communication, d'éthique et d'analyse cri-
tique des pratiques de recherche, en plus des
compétences techniques. Initié en 2021, le
programme structurant de formation (PSF)
Bio_Andes a pour vocation le renforcement
en Equateur des capacités en analyse des don-
nées génétiques et bio-informatiques avec la
collaboration des partenaires colombiens du
LMI Bi-Inca. En 2023 s’est tenue la premiére
école de formation a la pratique du séquencage

Ecole de formation a la pratique du séquencage
nanopore a Quito (Puce, novembre 2023).

nanopore a Quito avec des enseignants et des
étudiants de plusieurs disciplines (biologistes
animaux, végétaux et sciences médicales,
informaticiens et bio-informaticiens). Les
connaissances génétiques acquises pendant la
formation permettront notamment de mieux
connaftre la diversité génétique du palmier a
ivoire, une espéce endémique menacée d'ex-
tinction et autrefois exploitée intensivement
pour ses graines. Cette compréhension de la
diversité génétique, combinée aux pratiques
sur le terrain, sera mise a profit pour identifier
les plantules femelles capables de produire
des fruits et des graines, contribuant ainsi aux
efforts raisonnés de reforestation. Par ailleurs,
ces travaux en bio-informatique occupent
une place centrale dans les programmes de
recherche interdisciplinaires sur la gestion des
palmiers d’Equateur, qui englobent la connais-
sance de l'environnement, la compréhension



des pratiques culturales par le biais de l'inter-
action avec les communautés locales et l'appré-
hension de la diversité génétique. Ces nou-
velles compétences permettent aux partenaires
une plus grande autonomie dans la collecte
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et I'analyse des données bio-informatiques,
renforcant ainsi leurs connaissances de la bio-
diversité locale pour servir le développement
d’'une agriculture durable et permettre une
meilleure gestion des ressources génétiques.

L'acquisition massive de données génétiques constitue actuellement un levier fort
pour comprendre la diversité et les écosystémes et permettre a terme une évalua-
tion fine de la durabilité environnementale. L'enseignement et le transfert de com-
pétences via des programmes structurants de formation sont des actions clés et
appréciées par les partenaires pour se former sur des techniques de pointe comme
le séquencage génomique nanopore et I'analyse des données. Enfin, I'accés a ces
techniques et au matériel a faible cot revét une importance cruciale, offrant aux
partenaires la capacité de maitriser I'obtention et I'analyse de I'information sur la
biodiversité dans leurs propres laboratoires, dans un souci d'équité et d’inclusivité
sur I'analyse des génomes par les pays du Sud.
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