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LES COLLECTIONS : DE PRÉCIEUSES RESSOURCES POUR L’EXPLORATION

DES DONNÉES DANS LA MISE AU POINT DES OUTILS DE DIAGNOSTIC FONGIQUE

Dre Sarah Hambleton

RENCONTRE TÉTRAPARTITE DE 2007

Les collections biologiques conservées à Agriculture et Agroalimentaire Canada (AAC) se répartissent en deux grandes catégories : d’une part les collections consacrées à la préservation des organismes vivants ou du matériel génétique, à savoir les Ressources phytogénétiques du Canada (RPC), la Collection Glomales In Vitro (GINCOcan) et la Collection de cultures fongiques canadiennes (CCFC), et d’autre part celles composées de spécimens séchés, à savoir la Collection nationale d’insectes, arachnides et nématodes (CNC), l’Herbier des plantes vasculaires (HPV) et l’Herbier national de mycologie (DAOM). La tenue des collections destinées à la consultation courante est assurée par des travailleurs scientifiques, alors que dans le milieu scientifique dans son ensemble, les universités et les centres de recherche industrielle canadiens se chargent des collections de toutes tailles et de tous genres. Les chercheurs scientifiques font aussi appel aux collections pour formuler et étayer de documents les conseils éclairés transmis aux clients par le biais des services d’identification d’AAC.
Les collections servent minimalement de dépôt des pièces justificatives à utiliser pour assurer la reproductibilité scientifique et étayer de documents les espèces aux fins de la biodiversité, de la santé publique et des mises en quarantaine. Cependant, elles offrent aussi les matières premières fondamentales nécessaires à un large éventail d’initiatives de recherche primaire, par exemple, l’amélioration des cultures pour l’amélioration de la résistance aux maladies ou des caractères génétiques commercialisables, les études relatives à la taxonomie, la biodiversité et la biogéographie, le dépistage des métabolites secondaires et l’élaboration de systèmes d’identification et d’outils de diagnostic améliorés. Cela peut se comparer à l’extraction des ressources minérales, et nous proposons en fait de rechercher des enzymes nouveaux à l’intérieur de la collection principale de champignons vivants, dans le cadre du nouveau Programme d’innovation pour les bioproduits agricoles d’AAC. Chaque accès à une collection confirme un ensemble complexe de données d’identification (nom, âge, provenance, habitat) et de données sur le caractère (morphologique, génétique). On peut accéder aux renseignements et les utiliser en fonction des besoins et des capacités technologiques. Ainsi, il peut s’agir d’analyses concernant la répartition entre les hôtes et les ravageurs, de l’élaboration de clés d’identification, ou d’outils de diagnostic d’espèces multiples fondés sur des séquences d’ADN. 

AAC est à la fine pointe de la recherche diagnostique grâce à la mise au point de techniques d’hybridation d’ADN fondées sur la réaction en chaîne de la polymérase (PCR) pour la détection des agents pathogènes des végétaux, particulièrement dans les échantillons prélevés dans l’environnement (particules des sols, de l’atmosphère ou des végétaux). On a déjà élaboré des systèmes de détection de macroéchantillons pour des groupes précis d’espèces, tels que les agents pathogènes bactériens de la pomme de terre ou les maladies fongiques économiquement importantes touchant la production pommicole, ainsi que pour des groupes taxinomiques comme le genre Pythium. Cette dernière réalisation est une étape-clé dans le domaine des diagnostics végétaux, car l’épreuve à plateforme unique incluait des marqueurs diagnostiques pour pratiquement toutes les espèces connues dans le genre à ce moment-là. Cela n’aurait pas été possible sans les cultures de référence préservées avec soin dans les collections. On a mis au point un test d’hybridation sensible fondé sur la PCR et pouvant être utilisé avec des échantillons prélevés sur le terrain, pour le champignon du chancre de la pomme de terre, c’est-à-dire le Synchytrium endobioticum, à l’aide d’une séquence de données produite à partir d’échantillons incluant de vieux spécimens d’herbier, dont l’un est une pomme de terre contaminée datant de 1903. On met actuellement au point des tests visant les espèces fongiques qui infectent les canneberges, les agents pathogène de la racine de soja contenus dans le  Fusarium, le Penicillium spp. responsable de l’altération des aliments et des aliments du bétail, et les pathogènes fongiques obligatoires connus sous le nom de rouille. Chacun d’eux se fonde sur des séquences produites à partir de l’ADN extrait de cultures fongiques, ou de matières végétales séchées infectées par un agent pathogène fongique, préservées dans une collection. 
Ces outils de diagnostic s’appuient sur un système hiérarchique et intérieurement redondant de marqueurs moléculaires propres à un groupe et conçus expressément  en fonction des organismes cibles, au taux voulu de résolution taxinomique. Pour éviter les réactions négatives ou positives erronées, il importe de tenir compte, au moment de l’élaboration des marqueurs, de la variabilité génétique du ou des organismes cibles et, pour ce faire, de prélever des échantillons à partir de l’ensemble connu des variantes morphologiques et géographiques. Par conséquent, l’exactitude de cette méthode de détection est subordonnée à la disponibilité d’un grand nombre de spécimens de référence à étudier aux stades du développement. Dans le cas du jeu ordonné d’échantillons Pythium , on a analysé 289 souches présentes chez 100 espèces. Le regroupement d’un ensemble d’échantillons de novo aussi nombreux et diversifiés constituerait un défi de taille pour n’importe quel ensemble d’organismes. Dans le cas des microorganismes fongiques et autres, les stades microscopiques et, dans bien des cas, éphémères des cycles de vie ajoutent à la complexité de la tâche.

Hormis les espèces économiquement importantes, les collections permettent la préservation d’espèces rares et d’isolats ou de spécimens provisoirement identifiés. Il est difficile d’identifier les champignons au moyen des méthode traditionnelles, en raison des problèmes qui se posent au moment de l’interprétation des caractères morphologiques cachés, ou de l’absence de caractéristiques instructives sur le plan taxonomique apparaissant dans les isolats cultivés ou dans les lésions des particules végétales infectées. Compte tenu du fait que l’on fait de plus en plus couramment appel au séquençage de l’ADN, et plus particulièrement des gènes ribosomales, pour déterminer les stades du cycle de vie et pour établir des liens entre ceux-ci, les responsables des collections de cultures choisissent désormais de créer leurs propres bases de données sur les séquences et leurs propres banques d’ADN. Dans le cadre d’études effectuées à AAC et portant sur des champignons telluriques et à racines, on a découvert de nouveaux genres de champignon mycorhiziens après avoir regroupé des isolats non identifiables à l’aide de données moléculaires et les avoir rattachés à des isolats additionnels récupérés par suite de multiples études indépendantes. Dans le cadre de nos travaux de mise au point de diagnostics moléculaires rapides pour la rouille causant des maladies dans les cultures agricoles, les matières végétales séchées montrant des signes d’infection par la rouille constituent la source principale d’ADN. Bien que les techniques d’extraction de l’ADN amplifiable par PCR à partir de vieux spécimens d’herbier ne soient pas encore tout à fait au point, notre taux de succès pour les échantillons prélevés au siècle dernier est d’environ 50 % dans l’ensemble. En vue de l’établissement d’un ensemble diversifié et représentatif de spécimens pour la mise au point de jeux ordonnés d’échantillons, sept (7) herbiers internationaux additionnels ont autorisé des prêts de spécimens pour l’échantillonnage de l’ADN.

Les collections sont le dépôt de notre histoire biologique et représentent à ce titre une ressource irremplaçable. À notre époque, les techniques de production de données détaillées évoluent rapidement, et es techniques moléculaires et de gestion des bases de données vont en s’améliorant et sont de plus en plus rentables. Pourtant, le défi actuel réside dans le soutien logistique et financier à long terme, puisque des collections sont laissées à l’abandon en raison du départ à la retraite des curateurs et des changements de priorité au sein des établissements responsables. À l’échelle internationale, les chercheurs coopèrent déjà par le biais de prêts, de dons ou d’échanges d’échantillons et de données. Mentionnons, à titre d’exemples de projets de collaboration internationaux auxquels les mycologues d’AAC contribuent à l’aide des données issues des collections, la GenBank, la base de données en ligne sur les séquences accessible au public du National Centre for Biotechnology Information, le Tree of Life Web Project, qui fournit de l’information sur la diversité des organismes de la Terre, sur l’historique de l’évolution de ces organismes (phylogenèse) et sur leurs caractéristiques, et le Consortium for the Barcode of Life, qui se consacre à l’élaboration du codage de l’ADN, en tant que norme de taxonomie mondiale. Il importe que des efforts de coordination internationale sur les normes et la gestion des collections de base se concrétisent dans les plus brefs délais, afin que l’on soit en mesure d’intervenir en cas d’urgences médicales, de mises en quarantaine et de menaces de bioterrorisme, qui transcendent les frontières nationales. 
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