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Les progrès des technologies de séquençage 
à haut débit ont récemment renouvelé les mé-
thodes de prospection de la biodiversité. Ces 
données, en révélant l’existence d’une abon-
dance extraordinaire d’organismes inconnus, ont 
largement confirmé le changement de paradigme 
sur la magnitude de la biodiversité, initié par les 
travaux de Erwin en 1982 (Erwin 1982). Dans 
le même temps, les études de génomique, de 
biologie cellulaire et de physiologie sur des orga-
nismes non modèles mettent en exergue une 
grande diversité des mécanismes mis en place 
au cours de l’évolution. Ces données soulignent 
la nécessité d’accroître l’exploration du vivant 
notamment pour les applications en écologie.
La connaissance des communautés est en ef-
fet indissociable de la connaissance des orga-
nismes qui les composent. Comprendre le fonc-
tionnement et la dynamique des écosystèmes 
implique de connaître la diversité des commu-
nautés, mais aussi les interactions fonction-

nelles entre ses composantes. Face aux change-
ments globaux, l’enjeu est de mieux appréhender 
la réponse et le devenir de ces organismes dans 
les écosystèmes en lien avec les variations des 
paramètres affectés par ces évolutions. Se des-
sine ainsi un double enjeu : identifier l’ensemble 
des acteurs, particulièrement les inconnus, et 
mieux caractériser le fonctionnement et les inte-
ractions de l’ensemble des acteurs. Au-delà de 
la nécessité de continuer l’exploration de la di-
versité du vivant, il est en effet indispensable de 
corriger le fort tropisme des savoirs fondamen-
taux (ex. : voies métaboliques, adaptations tro-
phiques, etc.) en faveur de quelques organismes 
modèles. Ce tropisme induit in fine, une forte 
distorsion dans la compréhension de l’origine 
évolutive des organismes, de leurs mécanismes 
d’adaptation à leur environnement biotique et 
abiotique et ainsi dans la compréhension du 
fonctionnement et de la dynamique temporelle 
des écosystèmes. 

BRANCHES MÉCONNUES 
DU VIVANT
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Pourquoi faut-il explorer les branches méconnues 
du vivant ?

Les lacunes de l’exploration

Les lacunes de l’exploration sont largement 
liées à l’accessibilité des milieux à échan-
tillonner et/ou aux gammes de tailles des 
organismes vivants à décrire. Ainsi, l’immen-
sité du milieu marin et sa difficulté d’accès 
font que son exploration est moins avancée. 
Les plus grandes découvertes taxinomiques 
de ces dernières décennies en sont en effet 
issues : au-delà de l’extraordinaire diversité des 
archées récemment mise en évidence, à titre 
d’exemples de nouveaux phylums tels que les 
Loricifera (Kristensen 1983) ou les Cycliophora 
(Funch, Kristensen 1995) ont été découverts, 
ainsi que de nouvelles classes comme les Pin-
guiophyceae (Kawachi et al. 2002) ou les Tha-
lassoarchaea (Martin-Cuadrado et al. 2015). De 
même, ce déficit de connaissances se traduit 

Certains biomes terrestres, comme les forêts 
tropicales, sont également peu explorés et 
méconnus et pourraient apporter des résultats 
surprenants notamment pour ce qui concerne 
les organismes parasites (Mahé et al. 2017). 
On citera également le sol dont l’étude a débuté 
par des projets tels que « MetaSoil », et pour 
lequel les problématiques de connaissances de 
la diversité du vivant rejoignent largement celles 
associées au milieu benthique marin. De même 
la plupart des écosystèmes aux interfaces (e.g. 

par des révisions taxinomiques spectaculaires, 
aussi bien au sein des métazoaires (Johnson 
et al. 2009, Rouse 2001) que des protistes 
(Biard et al. 2015). Dans le milieu marin, les 
environnements pélagiques, côtiers et les envi-
ronnements qualifiés d’extrêmes (fosses abys-
sales, sources hydrothermales) ont concentré le 
plus d’attention. Le domaine aphotique (où plus 
aucune lumière n’arrive, donc sans possibilité 
de photosynthèse) reste encore largement mé-
connu : c’est par exemple dans le milieu méso-
pélagique (entre 200 et 1000 m de profondeur) 
que l’on trouve le plus de gènes inconnus chez 
les procaryotes planctoniques (Sunagawa et al. 
2015) ; de la même manière, la faune inters-
titielle et les microorganismes en milieux ben-
thiques restent peu étudiés à ce jour.

air et nuage (Womack, Bohannan, Green 2010) ; 
canopée et rhizosphère) sont méconnus tant en 
terme de diversité taxinomique que fonction-
nelle. L’exploration de ces compartiments, peu 
accessibles, ne fait que commencer.
Une grande part de la diversité du vivant se 
situe dans les petites gammes de tailles (no-
tamment les micro-organismes mais aussi 
les organismes pluricellulaires de petite taille, 
<  ca. 1 mm tels que ceux de la méiofaune). 
Ces compartiments peu visibles sont pourtant 

Fig. 1 : prélèvement 
d’un poisson zoarcidé 
hydrothermal (Pachycara 
saldanhai), par 2300 m de 
profondeur, au moyen de 
la cellule de récolte sous 
pression PERISCOP. 
Le poisson est d’abord 
prélevé (par aspiration) 
dans un cylindre 
d’échantillonnage introduit 
dans le PERISCOP, 
lui-même arrimé à un 
ascenseur. 
Copyright : Ifremer
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des acteurs clés dans le fonctionnement des 
écosystèmes : ils participent aux grands cycles 
biogéochimiques sur la planète et interviennent 
dans le fonctionnement biologique d’autres or-
ganismes. Le déficit de connaissances sur les 
micro-organismes résulte à la fois : 1) de diffi-
cultés liées à la collecte adéquate de chaque 
classe de tailles, 2) de problématiques liées à 
la caractérisation taxinomique insuffisante (ce 
qui peut être le cas aussi bien avec des carac-
tères morphologiques que moléculaires). Si les 
micro-organismes en milieux marins ont été par-
ticulièrement présents dans les thématiques de 
cet atelier, à l’autre bout de l’échelle de taille, 
la biologie et la physiologie d’organismes de 
très grande taille, comme par exemple le calmar 
géant Architeuthis dux, échappent aux outils ac-
tuellement disponibles et n’ont été observés in 
situ que très récemment (Kubodera, Mori 2005).

Les lacunes de connaissances 
de l’arbre du vivant

L’établissement des relations phylogénétiques 
des organismes, quelle que soit l’échelle taxi-
nomique considérée, est souvent basé sur un 
échantillonnage restreint au regard de la diver-
sité connue (et a fortiori inconnue) du taxon 
étudié (Hinchliff et al. 2015). Or, l’établisse-
ment d’un cadre phylogénétique robuste est un 
prérequis des approches comparatives. Pour 
que ces approches permettent d’apporter des 
explications évolutives à l’échelle des orga-
nismes et des écosystèmes, il est nécessaire 
que ce cadre phylogénétique soit établi sur un 
échantillonnage taxinomique dense, représen-
tatif de la diversité réelle, et donc sans a priori 
adaptatif fort (Kuraku et al. 2016). Ce biais de 
représentation résulte le plus souvent 1) de 
contraintes expérimentales – comparaison avec 
des modèles biologiques expérimentalement 
bien maîtrisés, issus de milieux faciles d’accès 
pour la collecte et l’expérimentation – et 2) d’a 
priori évolutifs forts sur l’origine commune des 
organismes du milieu étudié. La distorsion s’ex-
plique également par d’autres causes : esthé-
tiques (parmi les insectes, les coléoptères et 
les lépidoptères sont bien mieux étudiés que 
les hémiptères), contingentes (les moustiques 
ont été particulièrement étudiés parce qu’ils 
sont vecteurs de maladies), historiques (cer-
tains milieux ont été mieux explorés pour des 
raisons sans lien avec leur biodiversité).
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Fig. 2 : Gauche : Phylogénie moléculaire des 
Collodaires (Radiolaires) basée sur l’ADNr 18 et 
28S. Les Collodaires sont des protistes marins 
qui représentent une biomasse importante en 
milieu pélagique. Les séquences en gras (75 
sur les 88 séquences) correspondent à des 
spécimens pour lesquels aucune information 
n’était disponible avant cette étude. 
Figure modifiée de Biard et al. 2015. 
Droite : Trois spécimens de Collodaires avec leurs 
microalgues symbiotiques (nombreux petits points 
dorés), chaque spécimen mesure environ 1 mm.
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Le séquençage à haut débit d’échantillons envi-
ronnementaux, a notamment révélé une diver-
sité inconnue et insoupçonnée à divers niveaux 
taxinomiques. L’effort d’investigation doit ce-
pendant être poursuivi et des développements 
méthodologiques, notamment sur la préparation 
des échantillons et l’analyse de données, asso-
ciés à ces techniques de séquençage sont né-
cessaires. Par exemple, dans les clades où les 
transferts horizontaux sont fréquents (micro-or-
ganismes en particulier), nombre d’entre eux se 
produisent entre des espèces connues et des 
espèces inconnues. La réconciliation de l’his-
toire évolutive de ces gènes transférés à l’his-
toire évolutive des espèces qui les portent pour-
rait permettre de détecter la présence de ces 
groupes « fantômes » et de les positionner dans 
l’arbre de la vie1. Par ailleurs, afin de contribuer 
à la compréhension du devenir des organismes 
et des communautés face aux changements 
globaux, l’étude des organismes doit associer 
les données génomiques à des données phé-
notypiques (i.e. morphologiques, physiologiques, 
éthologiques, métaboliques, etc.) ainsi qu’à des 
données permettant de replacer la diversité 
dans un contexte écologique, géographique et 
historique. 

Les lacunes de connaissance dans 
l’interprétation des données issues des 
approches de séquençage à haut débit

Les lacunes de connaissances sont flagrantes 
dans l’interprétation des données issues des 
approches de séquençage à haut débit. On 
citera l’exemple des levures Malassezia (Wu 
et al. 2015), considérées comme des patho-
gènes fortement spécialisés de l’homme mais 
pour lesquels les approches de séquençage à 
haut débit suggèrent une présence dans bien 
d’autres milieux notamment marins et donc une 
niche écologique potentiellement moins étroite. 
De même, ces efforts récents de séquençage 
haut débit chez des organismes non modèles 
(transcriptomique, génomique) ou sur des 
échantillons environnementaux (méta-transcrip-
tomique, méta-génomique) ont révélé que près 
de 2/3 des gènes n’ont pas d’équivalent chez 
les organismes modèles et donc le plus souvent 
pas de fonction connue. Par ailleurs, il est par-
ticulièrement difficile d’associer les séquences 
d’échantillons environnementaux à des orga-
nismes qui en sont porteurs. Les organismes 

non modèles n’ont généralement pas fait l’objet 
d’effort de séquençage génomique conséquent, 
et lorsqu’un effort a été fait, c’est généralement 
sur des lignées à mode de vie particulier, ce qui 
offre une vue biaisée de la branche taxinomique 
au sens plus large. Pour ces organismes non 
modèles et/ou non cultivables, les fonctions 
des gènes et des protéines mises en évidence 
dans les approches haut-débit sont inférées par 
annotation comparativement aux connaissances 
disponibles pour des organismes modèles. Or, 
la croissance des données fonctionnelles et 
leur couverture phylogénétique sont largement 
disproportionnées (Bargsten et al. 2014).

Les lacunes de connaissance des phénotypes 
et des cycles de vie des organismes

Les processus qui expliquent l’évolution des or-
ganismes agissent sur la variabilité génotypique 
et phénotypique interindividuelle. Les variables 
phénotypiques sur lesquelles la sélection natu-
relle peut agir sont aussi bien physiologiques, 
morphologiques, cognitives, que reproductives2. 
En effet certains organismes peuvent avoir des 
stades (larves ou graines, kystes, juvéniles, 
adultes) adaptés à des niches écologiques 
contrastées et qui ne sont pas affectées de la 
même façon par les variations des paramètres 
de l’environnement. Réciproquement, les régula-
tions possibles des réponses phénotypiques de 
ces différents stades peuvent être différentes. 
Les développements techniques permettent de 
caractériser les changements phénotypiques 
en fonction de l’environnement mais aussi au 
cours des phases d’un cycle de vie. Cependant, 
la connaissance du cycle de vie de nombreuses 
espèces se heurte aux problèmes d’une phase 
développementale disjointe (au niveau spatial et 
temporel) de la phase adulte (e.g. phase larvaire 
planctonique des espèces marines benthiques). 
A l’heure actuelle, les données pour la plupart 
des organismes font cependant défaut pour 
que l’analyse comparative – et donc explicative 
– puisse être menée à une échelle pertinente 
pour prédire leurs réponses évolutives.
Cette plasticité phénotypique individuelle des 
organismes peut s’avérer déterminante dans 
les capacités des populations, des espèces et 
donc des communautés, à se maintenir et se 
transformer en réponse aux changements de 
l’environnement, biotiques et/ou abiotiques. 
Par exemple, l’hétérogénéité phénotypique et le 

1. Contribution de Vienne & Gouy - Des marqueurs plus adaptés et des méthodes indirectes pour détecter une diversité inconnue.
2. Contribution Heitz & Criscuolo - Métabolomique et biologie évolutive.
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déterminisme génétique ou épigénétique sous-
jacent jouent un rôle important dans la virulence 
de souches pathogènes3. C’est pourquoi, pour 
prédire les capacités d’évolution rapide face aux 
changements globaux, les phénotypes sensu 
lato (ex. : physiologie, métabolisme, épigéné-
tique, etc.) doivent être décrits par des normes 
de réaction sur un grand nombre d’individus, 
en lien avec les paramètres de l’environnement 
affectés par ces changements (i.e. température, 
interactions biotiques) (Padfield et al. 2016, 
Mock et al. 2016). Plus généralement, la diversi-
té est loin d’être documentée pour de nombreux 
groupes d’organismes non modèles, quels que 
soient les milieux considérés et un approfon-
dissement des connaissances sur les cycles 
biologiques, les mécanismes physiologiques, 
métaboliques, génomiques fait défaut notam-
ment quand il s’agit de prédire les réponses des 
organismes et des communautés aux variations 
de l’environnement dans un contexte de chan-
gement global.

Lacunes de connaissances 
sur les holobiontes

Les microorganismes, terme regroupant des 
organismes microscopiques appartenant aux 
trois branches de l’arbre du vivant (bactérie, 
archaea, eucaryote) et les virus, constituent les 
plus anciennes et abondantes formes de vie sur 
la planète. Durant leur évolution, une large par-
tie de ces microorganismes a colonisé d’autres 
formes de vie, co-évoluant avec ces dernières et 
constituant ce que l’on nomme aujourd’hui l’ho-
lobionte. Ces interactions durables entre orga-
nismes (symbioses mutualistes, parasitismes, 
etc.) ont des conséquences directes sur la di-
versité, les capacités physiologiques et d’adap-
tation à l’environnement (i.e. photosymbioses, 
symbiotes des organismes profonds…) et l’évo-
lution de leurs hôtes. Dans le contexte de chan-
gement global de l’environnement, ce sont les 
variations des facteurs physiques et chimiques 
de l’environnement qui sont mises en avant, 
pourtant pour les organismes, les réponses à 
ces changements sont largement dépendantes 
de paramètres biotiques (Hume et al. 2016) . 
Cependant, les recherches concernant l’étude 
des microbiontes et des interactions qu’ils en-
tretiennent avec leurs hôtes restent une science 
naissante et constituent l’exemple parfait de 

distorsion dans la couverture taxinomique de 
l’arbre du vivant énoncé précédemment. En ef-
fet, plus de 90 % des études s’intéressent aux 
mammifères alors qu’ils ne représentent que 
8 % des espèces de vertébrés décrites (Colston, 
Jackson 2016). Pour la plupart, elles ne se sont 
intéressées qu’à un seul des trois domaines du 
vivant constituant les microorganismes (i.e. les 
bactéries) laissant complètement de côté ar-
chées, eucaryotes et virus, qui peuvent avoir un 
rôle primordial au sein de l’holobionte (e.g., la 
méthanogénèse qui est un produit de l’interac-
tion entre bactéries, archées et protistes). Outre 
la nécessité de cet inventaire, les réseaux d’ac-
teurs et leurs interactions restent également en 
grande partie à explorer : identification de molé-
cules sécrétées par les différents acteurs, étude 
des mécanismes permettant l’échappement au 
système immunitaire de l’hôte, identification 
des bénéfices pour l’hôte (e.g. métabolisme du 
carbone24 dans le cas des photosymbioses), 
interaction à l’échelle des communautés de 
symbiontes (e.g. multi-infections dans la viru-
lence d’une souche). Aujourd’hui, il apparaît 
donc nécessaire d’approcher l’inventaire de la 
biodiversité des holobiontes de manière holis-
tique en augmentant l’éventail des branches du 
vivant étudiées, tant au niveau du microbiome 
qu’au niveau de leurs hôtes, afin de faire émer-
ger des patrons structuraux et des interactions 
microbiennes en relation avec les paramètres 
de l’hôte (e.g. régime alimentaire, phylogénie…) 
et les paramètres environnementaux.

3. Contribution Delavat, Pichereau, Paillard - Du micro-environnement aux changements climatiques planétaires : utilisation de 
modèles d’interactions vibrions-mollusques pour comprendre la physiologie et l’évolution de pathogènes.
4. Contribution Robaglia - Exploring the mechanisms of ancient and extant photosymbiosis.
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Les principaux enjeux de recherche 
et les stratégies à mettre en place

Parmi la diversité connue, il existe une distorsion 
des connaissances en faveur d’un petit nombre 
d’organismes modèles, de quelques branches/
feuilles du buisson du vivant, qui en retour in-
duisent une distorsion dans la compréhension 
du fonctionnement des écosystèmes. L’enjeu 
majeur est donc de s’appuyer sur les avancées 

Poursuivre l’exploration naturaliste

• Identifier les domaines (géographiques, habi-
tats, gamme de taille) de déficit en connais-
sances et organiser leur exploration dans toutes 
les dimensions spatio-temporelles de la variabi-
lité des écosystèmes et de leurs communautés 
(e.g. moyens à la mer, technologie de récolte, 

technologiques et méthodologiques pour établir 
une connaissance intégrative – c’est-à-dire qui 
associe phénotype et génotype – de la diversité 
du vivant, aussi bien dans les milieux encore 
peu explorés que dans les gammes de taille peu 
accessibles ou encore chez les organismes peu 
abondants. Concrètement il s’agit de :

développement des observatoires multiparamé-
triques, outils « autonomes » d’observation). L’un 
des objectifs majeurs devrait être de poursuivre 
l’effort de soutien à la mise au point d’instrumen-
tation in situ, éventuellement à haute fréquence, 
qui soient en mesure de relier les données ac-
quises et les échelles d’observations pertinentes 
pour l’écologie d’un écosystème d’intérêt.

Fig. 3 : Un exemple de 
traitement collaboratif 
des données, le système 
de base de données mis 
en place au MNHN pour 
tracer l’enrichissement des 
données acquises ; depuis 
la récolte (localisation GPS, 
documentation du contexte 
écologique du prélèvement, 
etc.) lors des expéditions 
naturalistes, jusqu’à la 
publication des différentes 
catégories de données (e.g. 
description taxonomique, 
analyse génétique, 
morphologique, etc.) dans 
les journaux ou bases de 
données nationales ou 
internationales
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Les principaux verrous face à ces enjeux

L’acquisition de données génétiques est au-
jourd’hui réalisée à l’aide de technologies « haut 
débit » et à des prix de plus en plus abordables. 
Même si ces techniques à haut débit s’améliorent 
régulièrement, elles génèrent de nombreux arte-
facts. La détection de ces artefacts repose sur 

• Etablir des collections modernes, intégratives, 
qui permettent un accès aux organismes repré-
sentant les différentes branches du vivant et 
à l’ensemble des données (métadonnées) qui 
y sont associées (morphologiques, physiolo-
giques, génomiques, transcriptomiques, méta-
bolomiques ou éthologiques, données contex-
tuelles sur les milieux)
• En lien avec ces collections modernes, d’am-
bition internationale, il apparaît important de 
construire des outils collaboratifs, e.g. plate-
forme d’échantillonnage/d’observation trans-
disciplinaire, ou encore bases de données inte-
ractives disponibles via internet, permettant de 
partager les données et expertises (e.g. exper-
tise taxinomique, expertise bioinformatique) et 
donc d’intégrer les connaissances.

Associer des phénotypes aux génotypes

• Développer les infrastructures permettant des 
approches de phénotypage sensu lato à haut 
débit couplées à des approches de génomique 
à haut débit.
• Identifier les organismes par des approches 
morphologique et génétique, les décrire d’un 
point de vue fonctionnel et caractériser leurs 
interactions avec les organismes associés (i.e. 
holobiontes). 
• Obtenir des données génomiques et phénoty-
piques plus nombreuses et mieux réparties dans 
l’arbre du vivant afin d’élaborer les hypothèses 
évolutives (y compris prédictives) par une ap-
proche comparative. 
• Développer des méthodes permettant de ca-
ractériser le fonctionnement des organismes, 
cultivés ou non, par l’étude des réponses aux 
variations des paramètres environnementaux 

la couverture de séquençage (le nombre de fois 
qu’une même séquence est obtenue dans une 
expérience donnée) ce qui rend difficile la dis-
tinction entre gènes méconnus parce que rares 
et chimères (Ficetola, Pansu, Bonin, Coissac, 
Giguet-Covex, De Barba, Taberlet 2015).

dans un système contrôlé (i.e. mettre en relation 
des données phénotypiques avec les variables 
de l’environnement biotiques et abiotique des 
organismes). L’appui humain et financier au déve-
loppement et renforcement de structures permet-
tant l’expérimentation, en stations marines par 
exemple (où la France est leader avec le réseau 
EMBRC), répondrait (en partie) à cet objectif.

Cultiver et caractériser « l’incultivable »

• Utilisation des méta-omiques pour aider à l’iden-
tification des conditions physiologiques optimales, 
potentiel génétique, pour les organismes d’intérêt 
et donc permettre la mise en place de méthodes 
plus originales et globale de culture, identifier les 
acteurs clés dans le fonctionnement des écosys-
tèmes et donc identifier les cibles privilégiées sur 
lesquels les efforts doivent être concentrés. 
• Identifier des nouveaux organismes modèles 
(i.e. exploitables expérimentalement) pour les-
quels il apparaît important de produire des jeux de 
données de références plus pertinents (i.e. cou-
vrant mieux les branches méconnues du vivant).  
• Constitution de corpus de données issues de 
plateformes de séquençage, de phénotypage, de 
dispositifs expérimentaux mais aussi d’obser-
vatoires notamment dans le but de caractériser 
les phénotypes tout au long des cycles de vie et 
de les mettre en relation avec les conditions de 
l’environnement. 
• Mettre en place des méthodes d’acquisition de 
données, de caractérisation physiologique, mor-
phologique, génétique sur des organismes non 
cultivés (donc non modèles) qui sont souvent les 
plus pertinents pour des questions écologiques 
et évolutives dans un écosystème changeant (la 
dichotomie r-K).
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Les différentes méthodes sont plus ou moins 
faciles à mettre en œuvre sur les différents com-
partiments de la diversité et cela tend à biaiser 
la construction du corpus de connaissances. 
L’échantillonnage des organismes et leur carac-
térisation phénotypique tout au long de leur cycle 
de vie restent coûteux aussi bien en moyens tech-
niques qu’humains. Les approches intégrées de 
caractérisation nécessitent des compétences di-
verses parfois multidisciplinaires. Les différents 
types de données doivent pouvoir être intégrés 
et connectés (e.g. Identification génétique / iden-
tification sur la base d’image) afin de faciliter une 
mise à disposition à la communauté et une inte-
ropérabilité. Pour renforcer les connaissances 
biologiques fondamentales sur un large spectre 
taxinomique, la production des différents types 
de données – depuis l’échantillonnage in natura 
jusqu’à la production de données expérimentales  
– doit être coordonnée.
L’accumulation des données impose une amé-
lioration régulière des outils bioinformatiques 
permettant des analyses croisées multiples. 
Cela implique notamment un transfert des ou-
tils informatiques développés dans le cadre big 

La convention sur la diversité biologique rap-
pelle l’enjeu sociétal que représente le sujet 
de cet atelier. Nous avons souligné dans ce 
document que connaître la complexité de la 
biodiversité est nécessaire pour comprendre le 
fonctionnement et les services rendus par les 
écosystèmes ainsi que leur vulnérabilité face 
aux changements prévisibles. Il est important 
de rappeler qu’en biologie, et particulièrement 
en écologie, la démarche scientifique de propo-
sition d’hypothèses explicatives repose sur des 
connaissances très incomplètes. Pour tester ces 
hypothèses, il est donc indispensable d’adopter 
une démarche exploratoire (i.e. rechercher dans 
l’inconnu la contradiction possible des hypo-
thèses). Pour finir, rappelons que l’exploration 
est génératrice d’hypothèses nouvelles mais 

data vers l’exploration du vivant, en particulier 
en ce qui concerne les moyens d’organisation 
et de stockage des données.

Parmi les verrous à lever :

1) Développement de méthodes d’analyse des 
données de séquençage massif visant à amé-
liorer la détection de la diversité rare.

2) Développement des plateformes expérimen-
tales permettant le travail dans des conditions 
contrôlées sur des organismes non modèles et 
intégrant leur cycle de vie.

3) Interopérabilité des différentes catégories de 
données entre elles (les données des uns sont 
les métadonnées des autres). Cela implique de 
développer (1) des infrastructures de collections 
associées à des bases de données et assurer 
leur mise à jour au fur et mesure de l’acquisition 
de nouvelles données, (2) des protocoles qui per-
mettent de générer des données réutilisables (i.e. 
les données doivent être traçables et accessibles 
à l’ensemble de la communauté scientifique).

aussi d’idées en dehors du champ scientifique 
strict dans lequel elles ont été élaborées (e.g. 
bio-inspiration). La communauté scientifique 
doit donc se mobiliser pour diffuser de façon 
moderne et originale les résultats et les enjeux 
associés à ces connaissances. 

Conclusion : 
Pourquoi continuer l’exploration de la diversité biologique 
alors que la tâche semble incommensurable ?
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