
Et si tous les êtres vivants avaient un 
code barre ?



Des codes-barres qui en disent long…

Un code-barres est un code qui sert à
identifier un objet pour connaitre son prix par
exemple.
Les codes-barres utilisent une combinaison
unique de 12 chiffres pour chaque produit.
Les produits que nous achetons sont ensuite
identifiés dans une base de données de
produits.

A la manière de certaines applications
mobiles, il est possible de retrouver un produit
et ses caractéristiques en scannant un code
barre…



Et si nous pouvions identifier une espèce de 
la même manière ?

Il faudrait que chaque espèce possède un code-barres
et que ce code-barres soit enregistré dans une base de
données !!!



Qu’est-ce qui pourrait servir de code-barres 
chez les êtres vivants ?

L’ADN est une molécule contenue dans le noyau des cellules qui est le
support de l’information génétique. Elle est formée d’un enchainement
de 4 lettres (A,T,C et G). L’ordre de ces lettres ou séquence constitue un
code qui détermine tous les caractères d’une espèce.



Depuis quelques années, on utilise l’ADN  
comme un code-barres moléculaire : c’est la 

technique du barcoding 

Le barcoding est une méthode d'identification moléculaire
fondée sur la comparaison de séquences précises d’ADN
présentes chez des individus, vivants ou morts.



Quel est le principe du barcoding ?

➢ On détermine un code-barres
moléculaire. Il correspond à un
fragment d’ADN unique de 600 lettres
spécifique de chaque espèce.

➢ L’espèce est ensuite identifiée par une
recherche dans une base de données
(BOLD) située qui contient tous les code-
barres moléculaires de spécimens bien
identifiés.

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.
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Comparaison de la séquence avec les séquences références 
de la base de donnée BOLD

Si  une séquence est proche dans la base de donnée BOLD, 
l’identification de l’espèce est possible



Prélèvement d’un fragment de tissu

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



Thermocycleurs

Objectif : Avoir suffisamment de fragments d’ADN pour pouvoir connaître sa 
séquence nucléotidique



Fragments D’ADN
d’intérêt

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

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



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



L’espèce inconnue est Pomacanthus imperator



 Projet international de code-
barres du vivant (International
Barcode of Life [iBOL])

 À l’heure actuelle, 7,4 millions
de code-barres moléculaires
pour ~300 000 espèces

 Objectif 1: Réaliser le code-
barres du vivant partout sur
la Terre !



 Enrichir la base BOLD system de données moléculaires sur les espèces déjà
décrites

 Les séquences barcode permettent de :

➢ Identifier l’appartenance d’un individu à une espèce donnée

➢ déterminer une nouvelle espèce

➢ Vérifier si on ne s’est pas trompé sur les espèces déjà décrites

 Lutter contre le commerce illégal d'espèces menacées

 Identifier un individu présent dans un bac

 Répression des fraudes : Déterminer si l’espèce du poisson vendu est bien celle
indiquée sur l’étiquette / Suivi des denrées alimentaires

Perspectives du barcoding



 Ils ordonnent, trient, classent selon
différents critères et méthodes qui ont
évolué au cours du temps selon le contexte
scientifique, éthique, politique et
économique. Un des enjeux des
classifications est de comprendre les
origines de la biodiversité et des relations
entre les groupes :

▪ Par la comparaison de traits
morphologiques

▪ Par la comparaison de molécules
(protéines et ADN)



 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



La biodiversité des poissons est de  plus de 
34000 espèces décrites



Il est parfois difficile de :
délimiter certaines espèces actuelles.
d’identifier certains spécimens.
reconnaître les larves, les œufs, les fragments.

Les approches moléculaires sont dans ces 
cas la seule alternative.



➢ Il repose sur la possibilité d’utiliser une
séquence d’un gène commun à un nombre
élevé d’espèces.

➢ C’est une technique standardisée, puisque le
même fragment du gène est analysé et
archivé selon la même procédure pour
toutes les espèces étudiées.

➢ Tous les codes-barres génétiques produits
sont centralisés dans une base de données
unique nommée BOLD (Barcoding Of Life
Database).

Le barcoding est une méthode d'identification moléculaire fondée sur la comparaison
de séquences précises d’ADN présentes dans un échantillon ou un spécimen, vivant ou
mort.

Pour améliorer le processus d’identification des 
espèces, on utilise le barcoding ou code-barres 

génétique



Cellule Mitochondrie ADN mitochondrial

Gène COI (cytochrome C oxydase)

Il faut un gène représenté en grand nombre dans les
cellules : c’est le cas du gène COI présent dans les
mitochondries.



Electrophorèse

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



Echelle de masse moléculaire
Témoin positif
Témoin négatif
Gène COI correspondant au 
Poisson à identifier

Observation aux UV

Observation Bromure d’éthidium

Gène COI localisé 


