
p. 1

ADN environnemental et métabarcoding : vers 
de nouveaux indicateurs pour la santé des sols

Mickael HEDDE – INRAE

Alice VALENTINI – SPYGEN



p. 2

Enjeux autour de la biodiversité des sols et des 
transitions agroécologiques

La biodiversité des sols 

Un moteur invisible mais essentiel

Difficile à inventorier

Pressions croissantes sur les sols
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Limites des approches classiques

Chronophages et coûteuses

Dépendance à l’expertise taxonomique

Sensibles aux climats, aux préleveurs, etc

Difficulté de suivi standardisé à large échelle
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Intérêt croissant pour les approches métabarcoding
de l’ADNe

Accès à la biodiversité cachée

Standardisable et automatisable

Couverture large et multi-taxa

Forte dynamique scientifique et technique
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Approches métabarcoding de l’ADNe

Qu’est-ce que l’ADN environnemental (eDNA) ?

• L’ ADN qui peut être extrait d'échantillons environnementaux (tels que le 
sol, l'eau ou l'air), sans isoler au préalable aucun organisme cible

• Il s'agit d'un mélange d’ADN cellulaire (e.g. micro-organismes) et 
extracellulaire relargué par les organismes dans leur environnement 

Qu’est-ce que le métabarcoding ?

• Technique consistant à amplifier un gène “code-barres” à l’aide d’amorces 
spécifiques d’un groupe taxonomique, à partir de l’ADN extrait d’un 
échantillon environnemental complexe, couplée à un séquençage haut 
débit.

Résultat : une liste d’espèces (ou de taxons) détectées dans l’échantillon

• Résolution taxonomique dépendante du marqueur génétique utilisé et 
des bases de référence.

• Pas toujours de lien direct avec l’abondance ou la biomasse.
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Approches métabarcoding de l’ADNe



p. 7

Exemples d’écosystèmes étudiés

Dumas et al. (2024)

Cuartero et al. (2025)

Leclerc et al. (2023)

Hagner et al. (2023)
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Comparer ADNe et morphologie

Tri manuel

ADNe

Certaines espèces n’ont pas été 
observées par tri manuel

ADNe détecte plus d’espèces, sur le 
même nombre de sites voire plus de 
sites
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Comparer ADNe et morphologie

Certaines espèces n’ont pas été 
observées par tri manuel

ADNe détecte plus d’espèces, sur le 
même nombre de sites voire plus de 
sites
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Co-extraction et amorces optimisées : des leviers 
d'amélioration

Co-extraction : un gain d'efficacité pour les sols

• À partir d’un échantillon de sol, l’ensemble de l’ADN présent est extrait sans ciblage 
spécifique, ce qui permet d’analyser différents groupes taxonomiques en parallèle (e.g. 
vers de terre, microarthropodes, champignons, etc.).

• Réduction du nombre d’échantillons et d'étapes de manipulation.

• Adaptation nécessaire à la complexité du sol (MOS, argile, inhibiteurs…).

Amorces optimisées : meilleure couverture taxonomique

• Conception d’amorces plus universelles ou spécifiques selon les cibles (ex. vers de terre, 
nématodes).

• Tests in silico + in vitro + in situ pour évaluer la sensibilité, la spécificité et la compatibilité 
avec les séquenceurs.

• Éviter les biais d’amplification (dominance de certains taxons)

Vers des kits et protocoles adaptés aux suivis opérationnels

• Mutualisation des efforts (réseaux de recherche, plateformes).

• Développement de protocoles standardisés inter-laboratoires.
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Pipelines bioinformatiques : de la lecture brute à la 
biodiversité interprétable

DONNÉES DE SÉQUENÇAGE

Millions de lectures brutes

Objectif : obtenir une table d’occurrence fiable par taxon et par échantillon

FILTRAGE ET NETTOYAGE

ASSIGNATION TAXONOMIQUE

TABLE D’OCCURRENCE

Echantillon x Taxon x Nb reads

Suppression des artefacts
Débruitage

Contrôle qualité

Comparaison aux bases de 
données de référence 
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Qualité des données & reproductibilité : des 
conditions clés pour un indicateur fiable

Protocole adapté à la question scientifique et au groupe taxonomique étudié

Stat et al. 2019

Zinger et al. 2019
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Qualité des données & reproductibilité : des 
conditions clés pour un indicateur fiable
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Qualité des données & reproductibilité : des 
conditions clés pour un indicateur fiable

Rigueur dès 
l’échantillonnage 

Reproductibilité des 
analyses moléculaires

Traçabilité 
bioinformatique

Fiabilité des 
résultats
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Verrous et limites

Interprétation écologique des données

abondance, biomasse ?

Incomplétude des bases de référence

Sensibilité aux conditions environnementales

Besoin de standardisation
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Perspectives opérationnelles

Complémentarité avec les méthodes classiques

Scénarios d’intégration dans les suivis nationaux

Co-construction avec les acteurs du terrain
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On going !

RMQS-biodiversité

SPYGEN – Auréa – INRAE
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Conclusion

L’ADNe ouvre une fenêtre inédite sur la biodiversité des 
sols

Forte complémentarité avec les approches
traditionnelles

Vers une intégration raisonnée, robuste et utile pour les 
transitions
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