
Séquençage génétique des poissons : 
comment et pourquoi ?



Qu’est-ce qui identifie les êtres vivants ?

L’ADN est une molécule présente dans le noyau de toutes les cellules.
C’est le support de l’information génétique qui varie selon
l’enchainement des 4 nucléotides (A,T,C et G) = séquence
caractéristique d’une espèce.



Quel est le principe du barcoding ?

➢ Détermination séquence d’ADN

d’un individu
➢ Identification par comparaison de

la séquence dans une bibliothèque
(BOLD)

Si les individus sont de même espèce, on s’attend à trouver des codes-barres
(séquence d’ADN) très proches.
Si les individus ne sont pas de la même espèce, on obtiendra des séquences
d’ADN très différentes.



Gène COI (cytochrome C oxydase)

Il faut cibler un gène présent chez tous les poissons :
celui de la cytochrome c oxydase qui permet la
respiration cellulaire



Préparation des échantillons par l’utilisation de produits 
d’extraction puis purification par centrifugation

Prélèvement d’un fragment de tissu



Thermocycleurs

Objectif : Copier l’ADN pour avoir suffisamment de fragments d’ADN pour pouvoir les 
séquencer.
2 x plus d’ADN à chaque cycle, 30 à 50 cycles  => 1100 milliards x nombre de copies initiales

ADN polymérase 
thermorésistante

ADN purifié



Electrophorèse

Etape 3 : Vérification de l’amplification du 
gène COI par électrophorèse

Echelle    Témoin      Témoin                 Poissons à 
de taille    positif        négatif                  identifier

Gène COI localisé
= amplification réussie 



Séquençage des fragments d’ADN afin de 
déterminer leur séquence en nucléotides

Etape 3 : Séquençage du fragment d’ADN 
correspondant au code-barres

Fragments D’ADN
d’intérêt



Espèce inconnue Code-barres du fragment d’ADN
de l’espèce inconnue

GCACCCTCTATTTACTATTTGGTGCTTGAGCCGGAATGGTGGGCACTGCA
CTAAGCCTGCTGATTCGAGCCGAACTAAACCAACCAGGCAGTCTTCTCGG
AGACGACCAGATCTATAATGTCATTGTTACAGCACACGCATTTGTAATAA
TCTTTTTTATAGTAATGCCAGCAATAATCGGAGGTTTTGGGAACTGGCTA
GTTCCACTGATAATTGGAGCCCCAGACATGGCATTCCCCCGAATAAATAA
TATAAGCTTTTGACTCCTACCCCCTTCCCTCCTCCTTCTCCTTGCTTCCGCT
GGAGTAGAAGCAGGAGCTGGGACCGGGTGAACAGTTTACCCACCCCTGG
CCGGCAATCTAGCCCATGCAGGAGCATCCGTAGATTTGACCATTTTTTCT
CTTCATCTGGCCGGGATCTCCTCAATTCTGGGGGCCATTAACTTTATTAC
AACTATTATTAACATAAAACCTCCCGCTATCTCACAGTACCAGACCCCCTT
ATTTGTATGAGCCGTCCTAATTACTGCGGTCCTACTTCTGCTCTCTCTTCC
CGTCCTTGCTGCCGGCATCACAATGCTTCTCACGGACCGAAACCTAAACA
CCACCTTTTTTGACCCTGCAGGAGGGGGAGACCCAATCCTCTACCAACAT
TTATTC

Etape 4 : Identification du poisson inconnu



Pour identifier le poisson, on compare la séquence 
obtenue avec l’ensemble des données de séquences 

stockées dans la base BOLD



On colle la séquence obtenue et on lance la 
recherche dans la base BOLD





Pomacanthus imperator de 97,73 à 100 % d’homologie

Pomacanthus annularis à 89,88 % d’homologie au 
maximum



 Participer au Projet international de code-barres du

vivant (International Barcode of Life [iBOL]) = étoffer la

base de données (plus de 7 millions de séquences

pour ~300 000 espèces)

 Suivre l’évolution de la biodiversité

 Contrôles de fraudes:

Thon obèse vendu comme de l’albacore

Thon albacore vendu comme du rouge

Intérêt du barcoding pour les 
poissons



 Les méthodes classiques 
ont permis de décrire 
1,9 million d’espèces

 Selon les estimations, le 
nombre total d’espèces 
varie entre 10 et 
100 millions


