Antennae

L’écologie moléculaire

L’'integration du moléculaire en entomologie,
futilité ou panacée?

par Annie-Eve Gagnon

Qu’est-ce que I'écologie moléculaire?

L'apparition des techniques de biologie moléculaire a
rapidement contribué a des avancées majeures dans
plusieurs domaines comme la génétique et la médecine.
Son intégration s'est cependant fait attendre dans d'au-
tres domaines comme I'écologie. Le lien entre une sé-
quence génomique et I'interaction entre deux organismes
apparait d'emblée fort éloigné. Aussi, I'utilisation de tech-
nigues moléculaires dans un domaine ou I'observation
directe est reine peut sembler superflue. Néanmoins, les
avancées fulgurantes réalisées dans cette discipline ont
permis d'intégrer la biologie moléculaire & I'écologie et de
mettre en évidence de nouvelles avenues de recherche.
Cet ajout aux approches classiques a dés lors modifié
I'étude de plusieurs sujets comme la génétigue évolutive,
la génétique des populations, I'écologie comportemen-
tale, la biologie de conservation, I'identification de spéci-
mens et le développement d’'organismes génétiquement
modifiés. Concrétement, I'approche moléculaire permet
d'etudier certains phénoménes en milieu naturel sans
avoir recours a des systémes artificiels (études sur plats
de Pétri, en chambre de croissance ou en cage d'exclu-
sion). Par exemple, le suivi des descendants d'un couple
donne au sein d’'une population est maintenant possible
grace a une simple analyse génétique. Cette particularité
fournit des opportunités nouvelles et complémentaires
aux écologistes en leur permettant de formuler des hypo-
theses autrefois impossibles a tester avec les techniques
traditionnelles. L'écologie moléculaire permet donc d'ex-
plorer un systéme déja connu avec un tout nouveau ni-
veau de résolution. En entomologie, les principales appli-
cations sont l'identification des espéces, Iidentification
des sexes, la phylogénie, I'écologie comportementale et
I'écologie des populations et des communautés. Ces
applications contribuent considérablement & I'augmenta-
tion des connaissances fondamentales en entomologie et
a 'amelioration des programmes de lutte biologique.

Les approches moléculaires utilisées

en entomologie

Initialement, les marqueurs protéiques, particulirement
les allozymes, constituaient les principaux types de mar-
queurs utilisés en entomologie (Loxdale et den Hollander
1989). Plus récemment, plusieurs de ceux-ci ont été sur-
passés par le développement de techniques moléculaires
a base d'ADN (RFLP, minisateliites, microsatellites,
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amorces PCR). Tous ont leurs avantages et leurs in-
convenients selon le type d'étude menée et 'espéce étu-
diée. Le tableau 1 présente les principales techniques
utilisées en biologie moléculaire en y décrivant le principe
et les utilités de chacune.

L’identification des sexes

La connaissance du sexe d’un individu est une donnée
fondamentale pour la taxonomie, les études de popula-
tion et les programmes de conservation de la diversité
génétique d'une espéce. En lutte biologique, I'identifica-
tion des sexes s'avére d'autant plus utile lorsque I'espéce
est utilisée dans un programme d'augmentation ou de
stérilisation des insectes (Beebee et Rowe 2004). Afin
d'assurer une progéniture continue avec une diversité
génétique optimale menant a I'augmentation des popula-
tions, il est important de conserver un ratio male:femelle
equilibré ou biaisé en faveur des femelles. Dans le cas de
la technique de stérilisation des insectes, seulement les
males sont utilisés. Il faut donc savoir reconnaitre le sexe
de l'insecte en question et il n'est pas toujours aisé de
réaliser cette tache lorsque l'insecte est de petite taille,
que les sexes sont cryptiques ou qu'il s’agit d’'un stade
immature. A l'aide de marqueurs moléculaires, il est posSsi-
ble de mettre en évidence certains génes spécifiques au
sexe. Chez les mammiféres, un géne lié au sexe (SRY) se
retrouve chez toutes les espéces et est trés bien conservé,
ce qui permet son utilisation générale (Griffiths et Tiwari
1993). Par contre, chez les insectes, aucun géne commun
lié au sexe n'a été conservé au fil de I'évolution. Il faut
donc, pour chaque espéce étudiée, trouver une séquence
d’ADN spécifique afin de développer un nouveau mar-
queur moléculaire pour chacun des sexes. Par exemple, le
développement d'une méthode moléculaire pour distinguer
les sexes chez Ceratitis capitata, une mouche a fruit, a été
possible grace a I'utilisation d'amorces PCR de la région
ITS-1 (Douglas et al. 2004).

L’identification des espéces

La premiére apparition de la biologie moléculaire dans le
monde écologique s'est manifestée par le besoin d'identi-
fier les espéces. Depuis, c'est 'une des applications les
plus courantes et les plus utilisées en écologie molécu-
laire. Ceci s'explique par la difficulté d'identification des
especes, surtout lorsque nous sommes en présence d'es-
peces jumelles, d’hybrides ou de stades larvaires dont la
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Tableau 1. Description des principales techniques utilisées en écologie moléculaire
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lon 'individu péces P

= 3 .
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Amorces PCR |2 amorces pour (+) Méthode non destructive, néces- | logie des popula-
{polymerase |amplifier une Différenciation site une faible quantité de matériel | tions, écologie
chain région cible de | a l'individu organique comportementale,
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Sources : Beebee et Rowe 2004, Hoy 2003; Loxdale et Lushai 1998: Sunnucks 2000.

morphologie est semblable (Pinto et al. 1992). Les deux
types de marqueurs les plus couramment utilisés pour ce
type d'analyse correspondent aux régions ribosomales
(ITS) ou mitochondriales (COl) (Erlandson et Gariepy
2005) des organismes a I'étude. L'utilisation de ces ré-
gions se justifie par la forte différenciation entre les espeé-
ces, le grand nombre de copies par cellule et leur pré-
sence dans tous les tissus. Ce genre d’étude s'avére
d'une grande utilite lorsque certaines espéces ayant un
impact considérable se confondent avec d'autres espé-
ces morphologiquement semblables. Par exemple, des
etudes menées sur des moustiques vecteurs de la mala-
ria (Curtis 2002) ont permis d'identifier certaines espéces
ayant un plus grand potentiel de transmission du parasite
et d'augmenter I'efficacité du programme de lutte.

Demiérement, un ambitieux projet d'identification microgé-
nomique des espéces animales a été lancé par le cher-
cheur canadien Paul Hebert (Hebert ef al. 2003). Ce projet
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vise ['élaboration d'amorces d'ADN basées sur le géne
mitochondrial COl, spécifique & chaque espéce, afin d'iden-
tifier chacun des animaux de la planéte (Wade 2004). Alors
que ce concept est largement accepté par les taxonomistes
concernant les groupes a caractéres morphologiques plus
difficilement reconnaissables, tels les virus, les bactéries et
les protistes, il est plus difficilement recu a propos des orga-
nismes supérieurs. Ce projet, surnommé « code-barre »,
vise principalement & construire un systéme universel de
bio-identification. Celui-ci ouvrirait la porte a de nouvelles
applications comme la mise sur pied d'un systeme d'identifi-
cation frontalier afin de reconnaitre I'origine et le statut mon-
dial dune espéce (invasive, ravageur, etc.). || permettrait
aussi une meilleure gestion de la diversité des espéces.
Toutefois, la technique nécessite quelques mises au point
afin de palier a la variabilité génétique au sein d'une es-
pece, pouvant étre causée par sa distribution géographi-
que, la présence d'hybrides et plusieurs autres facteurs.
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Malgré tout, cette technique peut dés maintenant étre
utilisée conjointerent a I'observation morphelogigue afin
de confirmer l'identification des spécimens.

L'utilisation des méthodes moléculaires afin d’identifier
un organisme peut aussi s’avérer avantageuse lorsqu’un
individu est difficilement accessible. Notons par exemple
I'identification de parasites, virus, bactéries ou autres
organismes vivants a lintérieur d'un insecte, de larves
de parasitoides se nourrissant de celui-ci, ou tout sim-
plement de proies contenues dans le tractus digestif des
prédateurs. Les marqueurs moléculaires a base d'’ADN
sont tres efficaces pour ce genre d'étude puisque qu'une
infime quantité d’/ADN peut aisément étre détectée, et ce,
méme en présence d'ADN hétérospécifique. Certaines
bacteries, dont celles du genre Wolbachia, ont ainsi été
étudiees en utilisant des marqueurs moléculaires afin de
déterminer leur distribution chez leur héte (Hoshizaki et
Shimada 1995). De méme, la présence de larves de pa-
rasitoides a facilement pu étre décelée chez plusieurs
organismes tels les mouches domestiques (Ratcliffe et af.
2002), les pucerons (Persad et al. 2004; Weathersbee Il
et al. 2004) et les coléoptéres {Aebi ef al. 2004). D'autre
part, la détermination précise du régime alimentaire d'un
insecte, information indispensable pour I'étude des inte-
ractions trophiques et intraguildes au sein d’'une commu-
nauté, s'avére particuliérement difficile chez les ennemis
naturels. Certains ont recours a l'examen du contenu
gastrique suite a la dissection de l'insecte afin d'identifier
les fragments de proies restants. D’autres, plus patients,
cbserveront directement le comportement alimentaire
d'un insecte en milieu naturel, mais la plupart sont petits,
cryptiques ou se nourrissent de nuit, ce qui complique un
peu les choses.

Par ailleurs, la fréquence de certaines interactions,
comme la rencontre d’'un prédateur et d'une proie, peut
étre tres faible. Les marqueurs moléculaires représen-
tent ici des outils de grande importance qui permettent
de démontrer certaines interactions de fagon simple
avec un nouvel angle de vue par rapport aux méthodes
conventionnelles (Zaidi et al. 1999, Symondson 2002).
Plusieurs études utilisant cette technique ont permis de
caractériser les principales proies consommées par un
prédateur (Chen et al. 2000) ou, a l'inverse, les nombreux
prédateurs utilisant une méme proie (Hoogendoorn et
Heimpel 2002). Celles-ci ont donc permis de démystifier
et de quantifier les interactions existant réellement au sein
d'un réseau trophique. Pertinemment, des études sur les
interactions intraguildes au sein d'une communauté pour-
raient aisément mener a une meilleure compréhension
des raisons qui entrainent ce type de comportement inu-
site. Par exemple, des études récentes, basées sur I'ana-
lyse génétique du contenu gastrique de coccinelles, ont
permis de mettre en évidence la prédation intraguilde
mutuelle entre les quatre principales espéces présentes
dans les cultures de soya au Québec (Gagnon, Heimpel

et Brodeur, non publié). Grace a cette étude, il sera possi-
ble d'évaluer les conditions favorisant la prédation intra-
guilde, d'identifier I'espéce présentant le taux de préda-
tion le plus élevé, de déterminer les préférences alimen-
taires de chaque prédateur et le stade larvaire le plus
vorace chez ces coccinelles.

Phylogénie

Le développement de marqueurs moléculaires pour
I'identification des espéces a aussi mené a une rééva-
luation des origines de celles-ci. L'identification molécu-
laire est une fagon indirecte d’observer les liens phylogé-
niques entre les espéces puisque le degré de diver-
gence entre deux especes fournit un indice quant au
moment ou elles se sont différenciées. L'hypothése de
I'horloge moléculaire sous-entend que les molécules
évoluent de maniére linéaire en fonction du temps (Hoy
2003). Par conséquent, il est possible de calculer la pé-
riode écoulée depuis le dernier moment ol deux espéces
ont partagé un méme ancétre. Une étude menée par
Moran et ses collaborateurs (1993) a permis, grace a la
divergence moléculaire, de déterminer le moment ou des
bactéries endosymbiotiques ont colonisé leur héte, en
I'occurrence des pucerons. L'association entre ces deux
organismes daterait de 160 a 280 millions d’années!

L’écologie comportementale

Au cours de I'évolution, la sélection naturelle a mené a
I'apparition de certains traits chez une espéce donnée,
lui conférant certains avantages. Génétiquement, cette
adaptation se traduit par la modification de certaines
séquences nucléatidiques. Il est donc parfois possible
d'associer la présence d'un géne a un comportement
donné. Par le passé, des expériences de croisement
sélectif étaient utilisées pour évaluer I'héritabilité d'un
trait. Depuis I'avénement de I'écologie moléculaire, I'ha-
pileté d'identifier, de cloner et de séquencer des geénes
spécifiqgues a permis de simplifier ces études. Le déve-
loppement de ce domaine est essentiellement da a I'e-
tude intensive de Drosophila melanogaster, un modéle
connu de tous en génétique. L’analyse génomique de ce
diptére a grandement contribué a I'étude de certains
phénomenes comme le réle de I'horloge photopériodi-
que, l'apprentissage, les comportements de cour et le
sommeil (Hoy 2003).

L’écologie des populations

La diversité génetique d'une population est représentative
de sa richesse structurale. Ainsi, une faible diversité tra-
duit I'absence de flux génique ou un faible taux de migra-
tion. La taille des populations d’'une espéce peut varier
enormement selon la proximité d'autres populations et du
flux migratoire entre celles-ci. L'utilisation de marqueurs
moléculaires, principalement les microsatellites, a permis
de mieux comprendre les structures des populations en
observant le succés reproducteur d'un individu (Scott et
Williams 1994) ou les liens de parenté entre sous-
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populations. Des chercheurs frangais ont utilisé cette
technique afin de mesurer la proximité génétique des
abeilles faisant partie d'un méme essaim. lls ont pu dé-
montrer que lintensité de la polyandrie avait un impact
sur la diversité génétique (Franck et al. 2000). Cette
méthode permet donc d'observer comment la variation
génétique se répartit au sein d'une espéce selon l'inten-
sité des forces évolutives agissant sur les individus com-
posant les populations. Par conséquent, cette technique
permet d'élucider les déterminismes évolutifs de la struc-
turation génétique. Par ailleurs, ces connaissances s'ap-
pliquent a la conservation et a la gestion des especes en
optimisant I'exploitation ou en prévoyant les conséquen-
ces des perturbations de I'habitat.

Conclusion

Les approches moléculaires offrent sans nul doute des
opportunités nouvelles afin d'évaluer des hypothéses
qui ne pouvaient autrefois étre abordées. L’écologie
moléculaire devrait étre considérée comme une appro-
che complémentaire aux approches traditionnelles en
matiére d'études écologiques et non comme une simple
expansion de la biologie moléculaire. M&me si I'appari-
tion des techniques de biologie moléculaire en entomo-
logie date déja de quelques décennies, ses applica-
tions, encore récemment, se limitaient a quelques do-
maines spécifiques comme la taxonomie et la phylogé-
nie. La simplification des méthodes, la réduction des
colts et 'accessibilité de ces techniques sont probable-
ment des facteurs qui ont contribué a I'expansion de
I'écologie moléculaire. Aujourd'hui, le nombre sans
cesse croissant d'études publiées utilisant des techni-
ques moléculaires en entomologie démontre une pro-
gression fulgurante de cette discipline. On peut croire
que cette lancée n'est que la pointe de I'iceberg puisque
chaque nouvelle application engendre de nouvelles
possibilités d’études. En définitive, I'écologie molécu-
laire est une science bien implantée qui ne cesse de se
surpasser, accélérant ainsi l'accumulation du savoir
scientifique.
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