Introduction

Exploration de la biodiversité :
la science doit s’emparer
des 80 % encore inconnus

Nous connaissons en fait beaucoup trop peu de la biodiversité ! Nous vivons
encore paresseusement sur les acquis améliorés d’une période d’intense exploration
qui s’est étendue du XvII® siécle jusqu’au début du xx° siécle avec les débuts de la
« systématique ».

Au commencement de cette période nait la description formalisée moderne de la
diversité du vivant, avec notamment le célébre Systema Naturae de Karl von Linné
(1758). Ces premieres classifications sont construites en s’inspirant d’un ordre implicite
au vivant, pergu par les auteurs précurseurs. Cette perception comparative et la mise
en relation des structures entre organismes différents sont d’ailleurs au cceur de
I’origine de la théorie de 1’évolution (Le Guyader 2018 ; Montévil 2019).

Alors que I’effort de la systématique s’essouffle au début du xx° siécle, la biologie
générale a un développement extraordinaire. Elle se focalise sur I’étude des lois du
vivant a travers I’étude de quelques organismes qui s’imposent comme « modéles »,
de la drosophile au rat blanc. D’immenses découvertes sont ainsi faites a propos de
I’hérédité, du fonctionnement des organismes et des cellules vivantes, qui sont au-
jourd’hui le socle de nos connaissances générales (Mayr 1982). Par comparaison,
I’approche exploratoire et encore descriptive de la diversité du vivant devient peu a
peu désuete ; elle souffre de sembler énoncer des particuliers plutdt que les universaux
de la biologie générale (Mahner et Bunge 1997 ; Grandcolas 2017).
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C’est sans compter avec le développement ultérieur d’une méthodologie compara-
tive et de I’analyse phylogénétique qui revivifie ce domaine et lui permet de contribuer
fortement a une biologie moderne de 1’évolution (Nelson 1970). La biologie redécouvre
alors la diversité des organismes (Wilson 1988), en faisant la synthése entre les lois
générales du vivant et la nécessité de considérer la diversité de leur expression dans
le vivant (Grandcolas 2018).

Le bilan de ces décennies passées d’exploration est donc a la fois extraordinaire,
a la mesure de la diversité biologique et de ces glorieuses périodes de découverte
ab nihilo, et décevant, car nous capitalisons trop souvent sur une fausse impression
de déja connu (Grandcolas 2017).

Et pourtant, pour ne donner qu’un seul chiffre, nous ne connaissons aujourd’hui
que 2 millions d’espéces biologiques, soit moins de 20 % des 10 millions d’espéces
dont ’existence a été inférée statistiquement a de nombreuses reprises (May 1988).
Des études sur de nombreux groupes d’organismes se succeédent, qui montrent combien
il reste effectivement a découvrir, qu’il s’agisse de petits ou de grands organismes,
prés ou loin de nous (par exemple (Bouchet 2006 ; Vieites et al. 2009 ; De Vargas et al.
2015 ; Hawksworth et Liicking 2017 ; Nicolas et al. 2017)). Et encore ne connaissons
nous que trés peu de choses sur la majeure partie des espéces dites connues pour la
science. Nous avons juste quelques lignes dans de vieilles publications pour plus de la
moitié des macro-organismes (Troudet ef al. 2017) et quelques molécules en lieu et
place de phénotypes entiers chez les microbes non cultivés (Konstantinidis ez al. 2017).

La question est maintenant de comprendre qu’il est indispensable de découvrir
les 80 % encore inconnus de la biodiversité et ce pour plusieurs raisons scientifiques
bien définies, plus que la soif de connaissances nouvelles ou la collectionnite d’especes
nouvelles.

Tout d’abord, les lois du vivant ont des degrés de généralité assez variés ; de
I’hérédité au fonctionnement des écosystémes par exemple, il y a plusieurs ordres de
magnitude de différence a cet égard ! De nombreuses lois ou principes nécessitent
I’étude de plus de particuliers pour atteindre 1’universel, compte tenu de la variation
qui est la propriété intrinséque du vivant (Montévil et al. 2016). En clair, nous devons
connaitre plus d’organismes et de cas particuliers de leur biologie pour pouvoir
prétendre généraliser. Les régles de représentativité, de dominance ou d’abondance
énoncées comme des truismes sont souvent trompeuses dans le vivant. C’est ainsi, par
exemple, qu’il a été récemment documenté que les especes rares et peu abondantes
remplissent souvent des roles fonctionnels disproportionnément importants au sein
des écosystemes (Mouillot ef al. 2013).
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A ’opposé des universaux, des particuliers se rappellent a nous trés fréquemment :
combien d’especes pathogeénes, envahissantes sont ainsi découvertes lorsqu’elles ont
déja traversé la moiti¢ de la plancte et nous causent de grands soucis. C’est aussi
bien le cas du VIH (Barré-Sinoussi et al. 1983), obscur rétrovirus issu d’un primate
africain, que d’un ver plat envahissant et inconnu, importé¢ d’Amérique du Sud, mena-
cant la faune de nos sols et leur équilibre faunistique (Justine et al. 2020). Il ne se
passe pas une semaine sans qu’une espece nouvelle pour la science ne pose question
a nos sociétés. La pandémie du COVID-19 en est une démonstration dramatique : 1a
encore quelques chauves-souris et pangolins méconnus hébergent des coronavirus
inconnus (et décrits pour I’occasion) dont la recombinaison génétique met le monde
humain a I’arrét (Hassanin ef al. 2020). C’est aussi le cas des virus et viroides de plantes
encore largement inconnus et vecteurs de ravages dans certaines plantations (Maurel
2018).

La problématique de la bio-inspiration (Benuys 1997) est une autre occasion de
comprendre combien la diversité du vivant recéle de merveilles dont nous pouvons
nous inspirer pour des sociétés plus durables ; autant de particuliers chez telle ou
telle espéce dont la fonction naturelle peut étre transposée a des fonctions d’intérét
humain. Pratiquer la bio-inspiration au-dela de découvertes aléatoires d’opportunité
suppose de mener une exploration large et raisonnée du vivant et des rapports entre
ses structures et ses fonctions.

Les particuliers sont aussi souvent géographiques plutdt que purement taxono-
miques. Chaque Etat, gouvernement ou municipalité¢ doit connaitre la biodiversité
locale pour élaborer une mise en réserve ou des politiques environnementale, agricole
ou de santé (Pellens et Grandcolas 2016). Autant de raisons de connaitre faunes et
flores locales avec leurs cortéges innombrables d’espéces endémiques (Caesar et al.
2017). Que I’on se rappelle I’ordre de magnitude de ces cortéges et qu’il existe, par
exemple, 40 000 espéces d’insectes dans la seule France métropolitaine (Gargominy
etal. 2014).

Méme si I’on se focalise sur quelques espéces pour des raisons d’intérét immé-
diat, il est indispensable de connaitre leurs proches parents. Connaitre la signification,
le caractére adaptatif et le régime de sélection des traits des organismes, fussent-ils
modeles, génotypiques ou phénotypiques, impose de comprendre leur histoire (Jenner
2006). Faut-il, une fois de plus, citer Dobzhansky (1973) — « nothing in biology makes
sense except in the light of evolution »' — pour s’en convaincre ? Reconstruire I’origine
et I’évolution des traits d’un organisme d’intérét impose de connaitre non seulement
des proches parents mais aussi une trés large partie du vivant. De combien de traits

1. « Rien en biologie n’a de sens, si ce n’est a la lumiére de I’évolution. »
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fondamentaux I’espéce humaine a-t-elle hérité, dont la compréhension repose sur leur
structure et leur fonction a I’échelle des Métazoaires (plus d un million d’espéeces !) ?
Cela suppose un échantillonnage taxonomique adéquat du vivant, qui n’est pas forcé-
ment limité aux especes connues mais qui doit aller chercher sur le terrain des espéces
inconnues dont les modes de vie se font parfois deviner longtemps.

L’ensemble de cet ouvrage est donc dédi¢ a ces approches d’exploration de la
diversité du vivant, chacune d’entre elles montrant le besoin crucial que nous avons
d’approches exploratoires. « Exploratoire », c’est bien compréhensible a la lecture de
ce volume, ne signifie pas une description kilométrique de caractéristiques spécifiques
mais une organisation des connaissances et des tests d’hypothéses fondés sur un
échantillonnage large du vivant. Ce vivant dont une grande partie nous est étrangement
encore inconnue, alors que nous le cotoyons chaque jour. Sans plus attendre, nous
devons ne pas subir ou détruire la biodiversité, mais 1’étudier pour I’intégrer de maniere
durable dans nos sociétés.
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