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Les milieux souterrains ?
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Echantillonnage classique

Chasse, appat, substrat,
filtration, pompage...




Un hotspot de biodiversite (en crustaces)
®
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- des groupes ultra-diversifiés (plus qu'en surface)
- uninventaire en cours
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La biodiversité aquatique souterraine en France
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La biodiversité aquatique souterraine en France

1960




La biodiversité aquatique souterraine en France

2003




Bilan des connaissances (partielles)

= En Europe, une créte de
biodiversité et un fort effet
latitudinal sur les aires de
répartitions

= Manque de connaissance hors
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du Sud)

Des freins importants a la
constitution d'inventaire:

- Acces difficile
- Endémisme
- Diversité cachée

35°N |

10°W 0° 10°E 20°E 30°E
Median range size (100 km)
<26 266 6-10 10-15 1524 >24

Zagmajster et al 2014 GEB

65°N|

56°N | .

45°N|

3s°N| . -

Spemes richness
1-5 613 14-26 27-39 40-64 65-127

13




L’aire moleculaire

Impact majeur sur:

- 1. Délimitation d’espece
- 2. ldentification
- 3. Echantillonnage
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2. Species delimitation
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3. Species identification
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1. Taxonomie moleculaire - del

A partir d'alignements ADN, plusieurs

\

espece :

thodes de délimitation d’
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Drusus bureschi

Drusus discophoroides
Drusus osogovicus

Drusus dardanicus

Drusus muranyorum
Drusus balcanicus
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]| Drusus zivici sp. nov.
Drusus popovi
Drusus discophorus
Ecclisopleryx keroveci
Ecclisopteryx dalecarlica
Drusus discolor
Melampophylax austriacus
Anisogamus waringeri

Seuil de divergence

moléculaire

Modélisation du processus de
coalescence/divergence

Multi-coalescent

0.0050

Exemple chez des trichopteres, Vitecek et al

2017 BMC EvolBiol



Quel impact sur notre vision de la biodiversite
souterraine ?
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Figure 2. Pairwise taxonomic comparisons between the four different sets of species hypotheses delimited using morphology (Morph.), a
COI divergence threshold (TH), the Poisson tree processes model (PTP) and its Bayesian implementation (bPTP). See text and Fig. 1 for
definitions of match, lump, split and reshuffling.

= Augmentation de la diversité par redécoupage
d'unité pré-existante
Eme et al 2018 Ecography



Quel impact sur notre vision de la biodiversite
souterraine ?
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Quel impact sur notre vision de la biodiversite
souterraine ?
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2.Barcoding de la biodiversite souterraine [

Principe:

© Echantillonnage d'un
organisme

@ Extraction ADN

© Amplification par PCR
d'un barcode

@ Séquencage Sanger

© Assignation taxonomique

Séquence
inconnue
ATTCTGGC. . .
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Critere d'assignation :

- Similarité
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- Placement
phylogénétique
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Base de données
de référence

Pas d'assigination
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https://github.com/GOTIT-DEV/GOTIT

GOTIT: Une bdd
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GOTIT: et une interface web

World Asellidae Database

O

Tableau de bord

Données de terrain

- , Données de terrain Matériel biologique Hypothése d'espece
nalyse morphologique
Analyse moléculaire Stations 8697 Lot 2042 Taxon 663
Soiences AL Collectes 10015 Individu 5933 Séquence vers MOTU 1178
Lame 17217 Séquence Externe vers MOTU 325
= Stock ADN 5250
_ Données moléculaires =« 221 ) o
Données de la litératur
PCR 24532
Chromatogramme 13035 Lot 8036
Séquence ADN 9305 Séquence ADN 879
Recherche taxonomique Hifarences 645
Requétes
Outils métiers Dernieres mises a jour
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® Importer fichier(s) individu
@ Importer fichier(s) lame
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du barcoding vers le metabarcoding [ X7808 = ;R 4
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- parallélisation du barcoding %f};"gi*z,"ﬁ ii!

- identification moléculaire en .;’: w[\ J %Q
masse d'échantillons . !!;‘ .\!:»*

- applicable a différentes (:_,\“,,ﬂ “ } >
matrices (bulk, ADNe) /ﬁ ‘ %\:;;g;ﬂ;%
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5. Echantillonnage dADN environnementaux

Sens strict: ADN extra-organisme

Les différents états

Biologique
~ de I'ADNe

Extracellulaire

Cellulaire

Particulaire




Matrices a ADNe

Classiquement :

- Eau filtré
- Sédiments

Une multitude de questions/challenges:

- origine des ADNe
- qualité du signal

Cartouche EnviroDNA



Echantillonnage de la biodiversité souterraine par ADNe

Développement de capteur passif en hydroxyapatite imprimé en 3D

- intégratif
- réutilisable
- simple a utiliser (science participative)

50
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Verdier et al 2022 MER




Les ADNe souterrains

Quelques études isolées :

- Détection par qPCR:
protée
- Stygobromus

- Cambarus
- Anguille et dlvers p0|ssons souterrains

- Meétabarcoding du karst d'uneile tropicale, karts australiens, karst iranien...

= Pas de protocol standardisé, pas de recul

Goricki et am 2017 ScRep, PLoS One; Neimiller et al 2018 ConsGenetRes; West et al 2020 SciRep; Boyd et al 2020 PloSOne;
White et al 2020 Hydobiologia; Oberprieler et al 2021 SciTotEnv; Segherloo et al 2021 eDNA,; review in Sacco 2022

SciTotEnv)



Defis

Découvrir leur ADN avant les organismes ?

= Construire des bases de données moléculaire ouvertes pour tous les
taxons souterrains

Comment développer des protocoles de biologie moléculaire non-biaisés
pour une faune inconnue ?

= biais de PCR
Les approches ADNe sont-elles fiables en milieu souterrain ?

= Analyse pilote



