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Les coléopteres saproxyliques — associés au bois mort ou a d'autres insectes,
champignons et microorganismes qui le décomposent — jouent un réle majeur dans les
cycles biogéochimiques des écosystemes forestiers. lls sont les agents d’importants
services écosystémiques et sont régulierement utilisés comme indicateurs biologiques.
Sur le seul territoire francais, ou le présent projet est réalise, ces insectes comptent
environ 2500 especes réparties dans 71 familles. Pour le suivi a large échelle des
communautés de ces insectes, une telle diversité représente un véritable défi en termes
de tri et d’identification du matériel collecté. Un seul piege d’interception, tel qu’utilisé
classiguement, peut en effet produire plusieurs centaines et méme des milliers
d’individus. Dans le cadre du projet PASSIFOR, nous développons une approche de «
métabarcoding ADN» mettant a profit les capacités analytiques des NGS (Nouvelles
Geénérations de Séquenceurs) pour faciliter et améliorer le suivi de la diversité des
coléopteres saproxyliques en tant qu'indicateurs. Notre étude utilise la technologie
llumina ® Mi-Seq pour documenter la diversité spécifique d’échantillons totaux («
soupes d'individus ») résultant de pieges d'interception. Différentes conditions
expérimentales sont testées pour étudier leur impact sur I'efficacité de notre approche,
notamment I'effet de la richesse totale de I'échantillon, de I'abondance et de la
biomasse relative des espéces, ou encore des méthodes de collecte et de
préservation des échantillons. L'identification moléculaire des espéces est rendue
possible par I'utilisation de bases de données publiques existantes et par la construction
d'une nouvelle librairie de référence associant les séquences de codes-barres ADN et
les identifications taxinomiques d’experts pour environ 580 especes européennes (855
specimens echantillonnés dans 47 familles). Nos résultats préliminaires montrent le
potentiel de cette approche pour identifier avec précision les coléoptéres
saproxyliques & partir d’échantillons totaux. Applicable & large échelle, cette
approche ouvre de nouvelles perspectives de recherche utilisant ces insectes comme
indicateurs forestiers.






