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Définition, ou comment I’étude d’une bactérie du parc de Yellowstone bouleversa la biologie

La biologie moléculaire est une science récente. L’ADN a été décrit en 1953, mais c’est la découverte en 1969 d’une
enzyme, la Taq polymérase, extraite d’'une bactérie, Thermophilus aquaticus, vivant dans des sources chaudes du parc
national de Yellowstone, qui va permettre le développement exponentiel de cette discipline en permettant le clonage
et le séquencage des génes. Dix-sept and plus tard, on ne se contente plus d’étudier un géne apres l'autre, on cherche
a cartographier I'ensemble de nos genes, la Génomique est née. Nous sommes en 1986. Rapidement, le séquencgage
des génomes va progresser jusqu’a I'annonce en 2001 dans la revue Nature du quasi-achevement du séquengage du
génome humain, soit environ 3,2 milliards de nucléotides (I'alphabet des génomes). A la méme époque, environ
800 autres génomes avaient également été séquencés dont seulement deux animaux. En 2011, ce sont plus de 3 000
génomes qui ont été séquencés en totalité ou en partie, y compris de tres nombreux organismes marins.

Une révolution silencieuse

Peu connue du grand public, la génomique constitue pourtant une réelle révolution dans I'histoire de la biologie, nous
permettant aujourd’hui d’avoir une vision totalement différente des organismes. Non seulement la génomique a
modifié notre vision de l'organisation du vivant, mais elle montre également qu’un organisme constitue un
écosysteme a lui tout seul, un monde dans lequel cohabitent des millions de micro-organismes. La génomique montre
enfin que la vision de genes immuables en dehors des échanges se produisant lors de la reproduction est totalement a
revoir. Nos génomes sont « fluides » et échangent de facon permanente avec d’autres organismes. On sait par
exemple aujourd'hui que 8 % de I'ADN humain sont constitués de vestiges de génes qui nous ont été transmis par des
virus, alors que seulement 1,5 % code pour des protéines... et que le nombre de génes n’est pas relié a la complexité
de I'organisme, en effet du riz a ’'homme en passant par le corail, nous avons tous entre 20 000 et 40 000 genes
(homme :36 036 ; riz : 30 294 ; corail : 23 677 ; paramécie : 39 581).

Une recherche entre biologie, informatique et hautes technologies

Si étudier un gene n’était déja pas une chose facile, alors comment manipuler des milliers de génes et des milliards de
séquences en méme temps. La biologie s’est alors mariée a I'informatique, et une nouvelle science est née, la bio-
informatique. De puissants ordinateurs permettent alors le séquengage et surtout la description (ou annotation) du
génome. Les apports de la génomique sont nombreux, de la connaissance du Vivant a la thérapie génique en passant
par le renouvellement d’une discipline vieille comme I"humanité, la biotechnologie (la fabrication du vin ou des
fromages, y compris de nos jours de nombreux médicaments sont des exemples de biotechnologie).

Génomique et organismes marins

Existe-t-il une génomique marine opposée a une génomique terrestre ? Non bien s(r, tout comme il n’existe pas a
proprement parler de biologie marine opposée a une biologie terrestre. En revanche, les particularités des organismes
marins en font a la fois une source d’informations générales en Biologie, une voie d’étude de I'évolution des
organismes et de leur adaptation ainsi qu’une réserve encore peu explorée de voies thérapeutiques pour le futur. La
vie marine est beaucoup plus ancienne et plus variée que la vie terrestre qui est apparue aprés 3 milliards d’années
d’évolution. Sur les 35 phylums d’organismes connus, 14 sont d’ailleurs restés exclusivement marins (et aucun n’est
restreint au milieu terrestre). Les océans forment le plus grand réservoir de notre biosphére : 70,8 % de la surface de
notre globe, mais plus de 99 % de tout son volume.
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Génomique et biodiversité

Par I'utilisation de séquences d’ADN comme « code-barres », il est possible d’inventorier la biodiversité beaucoup plus
facilement que par les méthodes classiques. Ces études montrent ainsi largement que la biodiversité marine est
aujourd’hui largement sous-estimée (potentiellement jusqu’a 600 fois ainsi que le montre une étude sur I'inventaire
des crabes des récifs).

Génomique et valorisation des organismes marins

La génomique permet en une seule expérience d’étudier la totalité des réponses d’un organisme face par exemple a
un stress (génomique fonctionnelle), permettant ainsi de mieux gérer notre environnement et de faciliter sa
conservation. La découverte de nouvelles bactéries, ou de nouvelles voies métaboliques, est une aubaine pour le
développement de nouvelles voies thérapeutiques. De nombreuses sociétés commencent a s’intéresser a cette
richesse largement inconnue.

Geénes et brevetabilité du vivant

Le séquencage des génomes pose la question de la brevetabilité du vivant. Si I'Unesco a déclaré en 1997 que le
génome humain était partie intégrante du patrimoine de I’lhumanité, la question reste en suspens en ce qui concerne
les organismes marins, particulierement en dehors des zones économiques exclusives. Dans les banques de genes
associées a des brevets, I'immense majorité ne mentionne pas I'origine géographique des organismes, et dans plus de
30 % des cas, on ignore méme le nom de 'espéce dont la séquence d’ADN a été extraite. A ce jour, on compte 18 000
produits naturels dérivés d’organismes marins (médicaments, additifs alimentaires, produits cosmétiques...) et 4 900
brevets associés a des genes tirés de ces organismes.
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