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Introduction 
 Les lois de Mendel (1822-1884)  héridité des charactères; 

transmission de certains ’facteurs’ au fil des générations, 

il ne parlait pas encore des ‘gènes’ 

 Darwin « l’origine des espèces (1859) » 

 Watson & Crick (1953) ont proposé un modèle pour la 

structure de l’ADN : la double hélice  

 



 La double hélice est composée 

de deux brins complémentaires 

qui sont formés par un 

assemblage de sucre 

(désoxyribose) unis par des 

groupements phosphates  

 

 Les bases (A, T, G, C) sont liées 

aux groupements phosphate et 

forment les barreaux d’une 

échelle imaginaire dans laquelle 

A est toujours en face de T et G 

en face de C 

 

 Les deux brins sont unis grâce à 

des liaisons hydrogène 

L’ADN 



L’ADN 

 L’ADN est composé de 4 bases azotées :  

 Adénine              Purines    

 Guanine   

                    

 Thymine             Pyrimidines 

 Cytosine 

 Les bases azotées sont complémentaires deux à deux, une base purique 

s'associant toujours à une base pyrimidique 

 

 L’information génétique va résider dans la succession de ces bases 

 On pourrait comparer l’ADN a un texte écrit dans un alphabet de 4 lettres 

 

 



L’ADN: code génétique 

 Région codante pourrait être traduit en proteines 

 Pluspart d’ ADN non-codante! 

 



L’ADN 

 Dans des cellules: ADN sur des ‘chormosomes’  

chaque chromosome contient une chaîne extrêmement 

longue d’acide désoxyribonucléique (ADN) qui est 

fortement empaquetée.  

 

 

 Chez l’humain, il y a 2 copies de chaque chromosome (1 

qui provient de la mère et 1 qui provient du père) et il y 

a 23 paires de chromosomes  

 

 

 

 

 

 



L’ADN 

 ADN dans différentes parties de la cellule 

 Nucleair (99%) 

 Mitochondrial 

 Cloroplastes (plantes) 

 

 



 

Lire l’ADN: 

Extraction, PCR & Séquençage 



Extraction, PCR & Séquençage 

 Idée: On veux lire la sequence des bases (A,T,C,G) dans un 

gène 

 

 Extraction  isoler l’ADN de la cellule 

 PCR    augmenter la concentration de ce gène 

 Séquençage   lire les nucleoides de ce gène 

 

 



Extraction 

 Commencer avec une petite partie de tissue  

 Pour les poissons, souvent une boucle de nagoire 

 (séché ou en éthanol) 



La PCR: Idée 
Basé sur la division des cellules 



La PCR: La réplication de l’ADN 

 Durant la réplication, les brins d’ADN se séparent et chaque brin sert de 

modèle pour la synthèse d'un brin complémentaire 

 

 

 

 

 

 

 La réplication assure donc le transfert de l’information génétique d’une 

cellule à ses descendantes.  polymerase 

 Pendant ce procès des erreurs peuvent être faites  mutations! 

 Artificiel  PCR (Polyperase Chain Reaction) 

  

.  

 

 



La PCR 

 La PCR se déroule en 3 phases :  

 Dénaturation : séparation des deux brins 

d’ADN grâce à l’élévation de la température 

 

 Appariement des amorces : suite à la 

diminution de la température, les amorces 

spécifiques complémentaires de l’ADN à 

amplifier vont s’hybrider sur le brin d’ADN 

 

 Elongation : synthèse du brin 

complémentaire grâce à la Taq polymérase qui 

ajoute les nucléotides (dNTPs) 

 

 

 

 

 

 

 

ADN, nucléotides (dNPT), amorces, Taq polymérase  

 



La PCR 

 Les différentes étapes de la PCR se déroulent à des températures différentes 

 



La PCR 

 La PCR est une réaction exponentielle qui 

utilise les produits de chaque étape comme 

matrice des étapes suivantes. Ce processus va 

générer des milliers de copies 

 
 

En pratique, la réaction se réalise dans des tubes spéciaux qu’on va 

placer dans un appareil qui va permettre de régler les températures pour 

chaque étape: un thermocycleur  
 



Séquençage de l’ADN 

 Cette technique va permettre de connaître la succession des nucléotides 

qui composent une partie d’une molécule d’ADN 

 

 

 

 

 

 La technique du séquençage de Sanger est la plus utilisée :  

 Semblable au processus de PCR, mais 

 Seulement un des deux amorses 

 Dans la pratique: deux réactions 

 l’incorporation de ddNTP (didésoxyribonucléotides) et dNTP  

 Apres ddNTP la polymerase n’est plus capable d’ajouter le moindre nucléotide 

et la synthèse du brin d’ADN s’arrête 

 Les ddNTP sont fluorescents 

 

 

 

 On obtient un ensemble de brins d'ADN de tailles variées 

 



Séquençage de l’ADN 

//upload.wikimedia.org/wikipedia/commons/b/b2/Sanger-sequencing.svg


 

Utiliser l’information génétique 

DNA barcoding, phylogénie moléculaire,… 



 

DNA Barcoding 

 

« identification moleculaire »  



DNA Barcoding 

 Le DNA Barcoding ou la méthode du “code-barres ADN” est une 

technique qui permet une identification moléculaire en se basant sur la 

comparaison de courtes séquences d’ADN mitochondrial  

 

 Un bon code-barres ADN est :  

 Une séquence variable entre espèces mais très conservée au sein d’une même 

espèce, ce qui lui confère un fort pouvoir discriminant 

 Une séquence assez courte pour pouvoir séquencer mais suffisamment longue 

pour avoir assez d’information  

 

 En général, on utilise le fragment d’un gène codant pour la première sous-

unité de la cytochrome oxydase (COI) qui a une longueur de 650 bp  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



DNA Barcoding 

 Le DNA barcoding est utilisé pour différentes raisons :  

 Identification des espèces cryptiques dont la morphologie est quasi 

identique ce qui rend leur distinction difficile 

 Identification de spécimens incomplets, afin d’identifier l’espèce à laquelle 

une touffe de poils ou une patte d’insecte appartient 

 Identification d’espèces à large échelle pour étudier la biodiversité et les 

risques environnementaux 

 Identification des espèces invasives 

 Découverte de nouvelles espèces  

 Association de mâles et femelles d'une même espèces (lorsque les mâles et 

les femelles sont dimorphiques 

 Association des stades de développement chez une même espèce 

 … 

 

 

 

 



DNA Barcoding 



Confirmation of morphological studies 
e.g. revision of Hepsetus 



DNA Barcoding 

 MAIS on ne peut pas remplacer les analyses taxonomiques par les 

techniques moléculaire ! Le DNA barcoding peut aider et faciliter le 

processus d’indentification et permettre la découverte de nouvelles espèces 

ou répondre à d’autres questions biologiques mais ne peut en aucun cas 

remplacer la taxonomie classique 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



DNA Barcoding 

 Le barcoding moléculaire est une campagne qui est largement financée à 

travers le monde, comme le suggère ces différentes organisations :  

 

 « Barcode of Life Data Systems » (BOLD) : www.boldsystems.org 

 « Consortium for Barcode of Life » (CBOL) : http://www.barcodeoflife.org/ 

 « European Consortium for the Barcode of Life »: http://www.ecbol.org/ 

 « international Barcode of Life » (iBOL): www.iBOL.org 

 « The Belgian Network for DNA Barcoding » (BeBOL) : 
http://bebol.myspecies.info/ 

 « Canadian Centre for DNA Barcoding » (CCDB) : http://www.ccdb.ca/ 

 « The Fish Barcode of Life Initiative » (Fish-BOL) : http://www.fishbol.org/ 

  …. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.boldsystems.org/
http://www.barcodeoflife.org/
http://www.ecbol.org/
http://www.ibol.org/
http://bebol.myspecies.info/
http://www.ccdb.ca/
http://www.fishbol.org/


Genbank   

 Database des séquences publiés 

 www. genbank.org 

 



 

Quelques concepts de phylogénie moléculaire 

 

 





Phylogénie moléculaire  

 La phylogénie moléculaire consiste à utiliser des méthodes informatiques 

pour retracer « l’histoire » des mutations apparues au cours de l’évolution 

d' un gène donné, en comparant les séquences de différentes espèces plus 

ou moins proches 

 

 Si on veut comparer les séquences, on doit les aligner, on appelle ca un 

alignement de séquences. 

 



Phylogénie moléculaire  

 Un programme gratuit permet de réaliser ces alignements : MEGA 

 

 

 

 

 

 

 



Phylogénie moléculaire  

 Après l’alignement, on peut voir quelles mutations ont eu lieu :  

 Transitions entre purines ou entre les pyrimidines 

 Transversions d’un purine vers une pyrimidine 

 Délétions ou insertions  

 

A C

G T



Phylogénie moléculaire  

 On peut ensuite construire un arbre phylogénétique, en regroupant 

d’abord les séquences les plus similaires, puis progressivement celles qui 

sont les plus différentes 

 

 

 

 

 

 Pour construire les arbres phylogénétiques, on a besoin 

d’un modèle d’évolution des séquences nucléotidiques 

qui va évaluer : 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Phylogénie moléculaire  

 Il y a différents modèles d’évolution qui vont analyser les taux de 

substitutions, la fréquence des bases, le nombre de transitions ou de 

transversions, les possibilités de mutations avec différents paramètres 

 On a des résultats différents avec des modèles dévolution différents donc il 

faut choisir le plus adapté !  

 

 

 

 
Deux arbres phylogénétiques 

différents, sur base des mêmes 

données mais en utilisant deux 

modèles d’évolution différents !  

 



Phylogénie moléculaire  

 Si on a le model correct il y a encore des différents possibilités 

 Les méthodes utilisent des autres techniques pour construire un 

arbre 

 On a besoin de différents programmes pour utiliser de différents 

méthodes (Neighbour joining, bayesian analysis, maximum 

likelihood, maximum parsimony)  

 Tous les méthodes vont utiliser des différents manières pour 

construire des arbres phylogénétique 

 Pour plus d’information ‘phylogenetic handbook’ 

 



La choix des gènes  

 Vitesse de mutation 

 Arbre d’un gene = arbre d’espèces? 



Evolutionary history 

L’histoire d’un gène n’est pas necessairement l’histoire de 

l’espece 



Histoire évolutif 

Phylogenies: classifications basés sur multiple linges d’ information 



Choix de gènes 

 Mitochondrial ou nuclear? 



Choix de gènes 

 Mitochondrial ou nucelair?: introgréssion 



 

Méthodes alternatives 



Visualisation: Trees or networks 

 



Biogéographie, horloge moléculaire 

 



Intra-specific variation 

 Microsatellites 

 Population genetics 

 Paternity 

 Legal Investigations 

 Medicinal 

 



Complete genome 

 Restriction enzymes 

 AFLP 

 Next generation sequencing 

 

 



Séquençage de l’ADN 

 Cette technique est parfois remplacée par du « Next Generation 

Sequencing », qui permet d’obtenir un génome complet mais :  

 Coût plus élevé 

 Beaucoup plus de données à analyser 

 Intéressant uniquement dans le cadre de gros projet, pas en routine  

 

 

 

 

 



Questions? 

 


