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— Etudier la biodiversité in situ ... cneés - -

L'acces a l'atoll de Taiaro est strictement réglementé mais la mission scientifique a obtenu un accord pour étudier son
évolution depuis les missions précédentes. Plus de 100 espéces typiques des récifs avaient été recensées dans le
lagon. Les biologistes réalisent un inventaire des espéces présentes en 2022/2023 pour analyser les changements.

Observations et Prélevements : Identification des individus par leur nom d’espéce. (Quelques unes des espéces

observées dans le lagon lors des missions précédentes)
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Dans le « laboratoire de terrain » installé sur Taiaro, les biologistes réalisent également de premieres analyses et
des préparations de conservation pour poursuivre ensuite les études dans les laboratoires de recherche :

Préparation de conservation
avec RNA later : de petits =i
échantillons sont immergés dans &
une solution de « RNA later » qui p’
pénétre dans les cellules et =%
stabilise 'ARN pour une &
conservation quelques heures a = B¢
37°C, quelques jours a 20°C ou Ea%
encore plus longtemps & 4°C et B
indéfiniment a -20°C !

Récupération d’ADN |
environnemental (ADNe) : le
filtrage d’échantillons d’eau
permet de récupérer ’ADN de
cellules, tissus ou excrétions \
laissés par les étres vivants. Des =&
techniques de biologie moléculaire
permettent d’identifier les espéeces
auxquelles cet ADNe appatrtient.

Dissections pour
étudier la morphologie
et la physiologie des &
individus récoltés __
(analyse des contenus - :
de I'estomac etc) -
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Analyses d’ADN avec séquenceur portable

Ce petit appareil est muni d’'une membrane perforée de pores de quelques
nanomeétres (10° métre) sur laquelle la solution d'’ADN a séquencer est déposée.
L’application d’une différence de potentiel entre les deux cétés de la membrane
entraine le passage des échantillons d’ADN a travers les nanopores. Lors de ce
passage, les bases de 'ADN modifient le courant électrique. Le séquenceur
transmet ces variations a l'ordinateur qui les affiche a I'écran.
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Séquencage de I'ADN

Gréace au séquenceur ADN qui présente I'avantage d’étre petit et utilisable sur le terrain, les premiéres analyses
d'ADN sont réalisées sur Taiaro.

Lors du passage de 'ADN dans ses nanopores, le séquenceur enregistre des variations de courant électrique,
caractéristiques pour chaque base de 'ADN. Il transmet ces variations a I'ordinateur qui les interprete en termes
de séquence de bases. Le résultat du séquencage apparait a I'écran sous forme de chromatogramme avec
“pics” de couleurs différentes selon les bases azotées. La hauteur du pic indique la fiabilité de l'identification :

plus le pic est haut, plus le S|gnal est clair. Extrait d'un chromatogramme

B Signal électrique D(\ />Q<\ /_\\ _/\ /\ /vm /><><\ />Q

= Bases de 'ADN [GFATA GITICIA G'A G GIT G GG G/A'A AICHCICI G 'AICA G G'AIC
:‘ De retour dans leurs laboratoires, les chercheurs réalisent des analyses plus approfondies, avec
des méthodes et du matériel biotechnologie de pointe permettant un séquencgage trés rapide et
avec une fiabilité a 99.9%.
Impliquant une fragmentation de 'ADN, ce séquencage nécessite de se reporter a des génomes
de référence rassemblés grace a la coopération scientifique internationale (des centaines de
millions de fragments d’ADN déja répertoriés dans les banques de données !).

DR
Séquenceur
nouvelle génération
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Transcriptomique

Les analyses génétiques actuelles portent également sur I'étude des ARN messagers produits lors du processus de
transcription d'un génome. La transcriptomique (relative aux ARN) permet d’approfondir la recherche sur
I'expression génétique (taux de transcription des génes) et la production des protéines mais é€galement sur les
modifications selon les variations environnementales. Elle permet de mieux comprendre les relations entre
genome, processus biologiques et environnement.

Exercice de découverte

Avant d’aller sur Taiaro, des biologistes ont étudié avec la transcriptomique ce qui induit ou
modifie la pigmentation des cellules de 'Amphiprion ocellaris.

Chromatogramme d’une portion de 'ARN
correspondant a un gene impliqué dans la pigmentation

Chromatogramme

Bases de 'ARN
(A : Adénine, U : Uracile, G : Guanine et C : Cytosine)

£ ) e . 6. BV

‘Ald G

1) Complétez la succession probable des bases (masquées par le cadre) du chromatogramme ci-dessus.
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. , . Code génétique
Exercice de découverte (suite) gerd

ARN messager
Codon : deuxiéeme base azotée
] . . ’ U C A G

A partir de la succession de bases nucléiques obtenue, Phe | ser | Tr | coys | U

le traitement informatique permet ensuite de reconstituer y |.Fhe | ser | mr | os | C

. y . . e . & ° Leu Ser STOP STOP A

la succession d’acides aminés qui forme la protéine

. 1 , , Leu Ser STOP Trp G
correspondant a ’ARN séquencé : . 2 lew | Po | Hs | Arg | U P
§ Leu Pro His Arg C ﬁ
/ : I o S o M \ ® E’,§ ¢ Leu Pro Gln Arg A E’,ﬁ
A L J L J % g Leu Pro Gln Arg G % E
1-Chromatogramme | Les acides aminés  SE le | The | Asn | s | U 2%
2- Bases EHAEBAAAAAUREG A GEUNE A correspondent aux < i‘ A lle Thr Asn Ser c °<:‘.:.
nucléotidiques | J\ J\ J\ \ \ )| @  différents codons | § e |t [ e | ae | A | 5
' ' ' ' ' ' (3 baseS) o Met Thr Lys Arg G o

3-Acides aminés  [IHIS™ Lys ~Asn Arg Arg Ser | © vl | Ma | e L oV | U

Qe la protéine / G val Ala Asp Gly C

Y Val Ala Glu Gly A

CC 4.0 by QUio-Fata FERUNT Val Ala Glu Gly G

2) En utilisant le code génétique, trouvez la suite d’acides aminés qui composent la protéine codée par cette

P 4 portion d’ ARN:
1 10 20 30 40 5'1

EAEAARAANE G A G EEEAA G BIA G A G GEG G G ARARNS G AlA G GAREARAA
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Exercice de découverte (suite)

Lorsque les biologistes séquencent 'ADN, il arrive que pour un méme geéne, ils découvrent des différences dans
la séquence génétique. Ces différences se retrouvent dans 'ARN associé.

Par exemple pour la séquence A, les biologistes ont trouvé une autre séquence (en B) :

10 20 30 40 51
A: _G-G_G_GIG GUGGCGAAACCCGACAGGACUAUAA
10 20 30 40 42

B: —G-G_G-G—G-G GACUAUAA

Les mutations génétiques peuvent avoir des conséquences sur la suite d’acides aminés qui composent la
protéine codée, avec la possibilité modification du fonctionnement de cette protéine. Ces mutations peuvent
parfois étre mises en relation avec I'existence de caractéres différents entre individus d’'une méme espéce.

4) A partir du code génétique, trouvez si la suite d’acides aminés qui compose la protéine codée par cette
portion d’ARN est différente selon la séquence (A) ou (B).
5) Quelle conséquence cela peut il avoir sur la pigmentation des cellules de 'Amphiprion ocellaris ?

3) En comparant les séquences A et B, identifiez la mutation et la délétion présentées par la séquence B.
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Etudier la biodiversité nécessite d’inventorier les
especes, d’étudier les individus et leurs
caractéristiques génétiques, mais aussi les liens
avec l'environnement (température, pH, salinité
de l'eau etc...) et entre les espéces elles mémes.
Par exemple, pour définir la biomasse, les
biologistes doivent étudier les relations
alimentaires et le développement de réseaux
trophiques. Dans ce cadre, la quantité de
phytoplancton, base des chaines alimentaires
marines, fournit des informations importantes.

En complément des observations faites in situ sur
le plancton, les scientifiques disposent de | ! | |

données plus globales grace aux satellites. _ — mg/m?

Carte de la concentration en « chlorophylle a » du phytoplancton, en mg par m® d’eau (moyenne pour mai 2023)

Cred14 EU Coperr‘wus Marine Service poLr les donne%

A partir de la carte satellite, formulez des hypothéses pouvant expliquer les variations globales de Ia
P 4 concentration en phytoplancton et les conséquences probables sur la répartition quantitative de la biomasse
océanique. Dans quel contexte se situe Taiaro ?
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