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- Introduction –

Les concepts d’espèces

Nécessité d’utiliser un concept d’espèce « consolidé » pour délimiter les espèces

Les espèces = « groupes de populations naturelles qui se croisent effectivement ou 

potentiellement, isolées des autres groupes sur le plan de la reproduction » (Mayr, 1942)



- Introduction –

Les concepts d’espèces

1. Morphological species concept (MSC)

« Force » « Faiblesse »

 Largement appliqué dans le 

passé ainsi qu’actuellement

→ Clés comparatives entre taxons

 Variations intraspécifiques / sp. 

cryptiques

 Pertinence des caractères avec 

additions de nouvelles sp. 

 Concept basé sur l’interprétation 

humaine (subjectivité)
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1. Morphological species concept (MSC)

2.   Ecological species concept (ESC)

- Introduction –

Les concepts d’espèces

« Force » « Faiblesse »

 Spécificité d’hôte / niche écologique
 Présence possible chez d’autres 

hôtes sans dvlpmt de sporocarpes

 Recouvrement de niche écologique

 Switch possible si raréfaction de 

ressources (Host Jump)

 Prise en compte des zones 

biogéographiques et écosystèmes



- Introduction –

Les concepts d’espèces

2.   Ecological species concept (ESC)



- Introduction –

Les concepts d’espèces

2.   Ecological species concept (ESC)
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Les concepts d’espèces

 Barcoding moléculaire = identification des 

espèces par des séquences génétiques uniques



1. Morphological species concept (MSC)

2.   Ecological species concept (ESC)

3.   Phylogenetic species concept (PSC)

- Introduction –

Les concepts d’espèces

 Barcoding moléculaire = identification des 

espèces par des séquences génétiques uniques

 Analyses phylogénétiques (multigènes) = retracer l’histoire évolutive des 

taxons  



3.   Phylogenetic species concept (PSC)

- Introduction –

Les concepts d’espèces

« Force » « Faiblesse »

 Identification universelle des 

espèces

 Utilisé seul, rend subjectif la 

délimitation des espèces ! 

 Reconstruction de l’histoire 

évolutive des espèces

 Incongruence phylogénétique

 Base de données internationales 

non-vérifiées et types (souvent) non-

séquencés ou inexistants
 Diminution subjectivité humain



Projet « Funif-Col »

Code-barres moléculaires de référence pour les

Fungi (Eumycètes) français en collections



- Projet “Funif-Col” -

Diverses étapes successives : 

 Extraction ADN

 Amplification PCR du gène d’intérêt

 Séquençage

 Correction des séquences

 BLAST et analyse des séquences



- Matériel et Méthodes –

Extraction ADN

1. Phylogenetic species concept (PSC)

ADN extrait : 100 ou 200 µL

→ 5 µL / amplification PCR nécessaire



- Matériel et Méthodes –

Amplification PCR



- Matériel et Méthodes –

Migration sur gel

Rôle = Vérifier que l’amplification 

PCR a fonctionné correctement !



- Matériel et Méthodes –

Révélation gel



- Matériel et Méthodes –

Révélation gel



- Résultats –

Séquençage



- Résultats –

Séquençage

Méthodologie de correction des séquences (chromatogramme)

➢ Etape 1: Charger les séquences dans un programme de correction de 

séquences (Bioedit, Geneious, Sequencher,….)

➢ Etape 2: Retourner le brin « Reverse » pour obtenir le complémentaire du brin 

« Forward » 
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Séquençage

Méthodologie de correction des séquences (chromatogramme)

➢ Etape 1: Charger les séquences dans un programme de correction de 

séquences (Bioedit, Geneious, Sequencher,….)

➢ Etape 2: Retourner le brin « Reverse » pour obtenir le complémentaire du brin 

« Forward » 

➢ Etape 3: « Contiger » les deux brins pour obtenir une séquence « consensus » 

➢ Etape 4: Correction de la séquence « consensus »

Initiation séquences :

ITS1/4: ATCATTA…

LSU: TAACAAGG…



- Résultats –

Blast séquences

BLAST = Basic Local Alignment Search Tool (Pairwise alignment)

!!! Le BLAST est une 

comparaison, pas une 

identification !!!



- Résultats –

Blast séquences

1er cas: Similarité 100% à plusieurs séquences étiquetées sous un 
même nom de taxon 
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- Résultats –

Blast séquences

2eme cas: Similarité à >97%

➢ Comparaison des séquences et revérification des chromatogrammes (ambiguïté)

➢ Littérature (genre + séquences sur GenBank)

➢ Vérification morphologique

➢ Séquençage d’autres gènes pour recouper les informations



- Résultats –

Blast séquences

3eme cas: Similarité à 100% pour plusieurs séquences étiquetées
sous des noms de taxons différents

Causes : 

➢ Mauvaises annotations GenBank

➢ Séquences géniques peu variables au sein de ce genre (littérature !) 

→ Nécessité de séquencer d’autres gènes appropriés selon groupe taxonomique



- Résultats –

Blast séquences

4eme cas: Similarité à < 97% ! → probabilité forte d’une sp. nov !



- Récoltes JMHA 2023 -

1) XC23-093 : Entoloma lucidum / sericeum ?

→ BLAST séquence ITS
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1) XC23-093 : Entoloma lucidum / sericeum ?

→ BLAST séquence LSU
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2) XC23-096 : Gyroflexus ?

→ BLAST séquence ITS
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→ BLAST séquence LSU
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3) XC23-131 : Inocybe sp. 

→ BLAST séquence LSU
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4) XC23-153 : Pluteus fenzlii
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→ BLAST séquence LSU
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5) XC23-205 : Clitopilus nevillei
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- Récoltes JMHA 2023 -

5) XC23-205 : Clitopilus nevillei

→ Séquence de C. nevillei sur GenBank?


