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Chers acteurs francophones, 

 

              a préservation de la biodiversité est un enjeu mondial d’actualité. La crise sanitaire liée à la 

COVID19 a révélé l’importance des liens entre la biodiversité et les enjeux de développement à tous 

les niveaux. Cet enjeu est important pour l’espace francophone dont les acteurs nationaux contribuent 

à la prise de décisions fortes au niveau international. Il est espéré qu’en début de 2022, les Nations 

Unies adopteront un cadre mondial plus fort pour inverser la tendance de perte croissante de la 

biodiversité. 

 

Lors de la 14ème Conférence des Nations Unies sur la biodiversité tenue en 2018, à Charm El Cheick, 

en Égypte, plusieurs sujets étaient à la table des négociations. L’un d’entre eux, l’information de 

Séquence Numérique sur les Ressources Génétiques (ISN), a fait l’objet de vifs débats. Cette 

Conférence a en effet reconnu l’importance des données de séquençage numérique sur les ressources 

génétiques pour les trois objectifs de la Convention sur la diversité biologique (CDB), qui sont 

complémentaires, et a conclu que d’autres travaux sont nécessaires pour apporter des éclaircissements 

conceptuels sur l’ISN. Lors des débats sur cette question, d’importantes divergences de vues ont 

émergé entre les parties quant aux répercussions de l’ISN sur notamment les principes et les 

mécanismes d’accès et de partage des avantages découlant de l’utilisation des ressources génétiques. 

 

La présente note technique en français, produite et mise à disposition par l’Institut de la Francophonie 

pour le développement durable (IFDD), organe subsidiaire de l’Organisation internationale de la 

Francophonie (OIF), fournit de l’information pertinente sur le concept de l’ISN. Elle fait l’état 

d’avancement des négociations sur l’ISN dans le cadre de la CDB. En outre, elle décrypte les différents 

enjeux et les différentes positions des groupes de négociations et différentes Parties prenantes. Cette 

note technique se veut être un support d’éclairage des acteurs francophones sur les points discutés à 

la CDB concernant l’ISN, et les perspectives dans le cadre du futur cadre mondial pour la biodiversité. 

L’OIF, à travers l’IFDD, continuera d’apporter son appui aux États et gouvernements francophones, en 

étroite collaboration avec le Secrétariat de la Convention et les autres partenaires, afin de faciliter la 

contribution des acteurs francophones aux travaux relatifs à la biodiversité et à l’ISN en particulier. 

 

Je vous souhaite une bonne lecture. 

Tounao KIRI  
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Introduction 

                  information de séquence numérique sur les ressources génétiques est devenue une question 

intersectorielle de la Convention sur la Diversité Biologique et du Protocole de Nagoya, lors de la 

treizième réunion de la CdP et de la deuxième réunion des Parties au Protocole de Nagoya (Cancun, 

Mexique, décembre 2016).  

L'accès matériel et l'utilisation physiques des ressources génétiques (plantes, animaux et micro-

organismes) sont couverts par le Protocole de Nagoya. Cependant, il est désormais possible de 

télécharger des séquences d'ADN/ARN à partir de bases de données publiques, de reconstruire l'ADN 

puis de l'utiliser comme on le ferait pour un gène extrait directement d'un organisme. En outre, les 

séquences en acides aminés des protéines sont accessibles de la même manière. De l'avis de 

nombreux pays essentiellement fournisseurs de ressources génétiques, cet « accès dématérialisé » 

constitue une faille en faveur de l'exploitation commerciale, sans respect des principes du Protocole de 

Nagoya. En effet, il n'est plus nécessaire pour un utilisateur de rechercher un quelconque type de permis 

ou de convenir des conditions de partage des avantages auprès d’un fournisseur, avant de valoriser 

une ressources génétique donnée. 

Lors  de  la  13ème CdP, des  divergences  entre les  points  de  vue  des  Parties  se sont illustrées, 

variant  entre  d’une  part l’exclusion des données de séquençage du champ d’application  du  Protocole  

de Nagoya et, d’autre  part, la  volonté  d’inclure  pleinement  ces  données  dans  les  règles  de  partage  

des avantages. Suite à plusieurs débats, les Parties ont créé un groupe spécial d'experts techniques et 

mis en place un processus de collecte d’informations et de points de vue sur la question, en préparation 

aux négociations futures sur le statut à attribuer aux données de séquençage.  

La CdP-14 (Charm el-Cheikh, Égypte, novembre 2018) a noté la persistance de la divergence de vues 

entre les parties concernant le partage des avantages découlant de l'utilisation de l'ISN sur les 

ressources génétiques. La Conférence a adopté une décision importante sur l’ISN (Décision 14/20), 

avec un processus fondé sur la science et la politique pour résoudre cette divergence, et la création 

d’un groupe d'experts techniques ad hoc élargi.  

La 2ème Réunion du groupe de travail sur le cadre mondial de la biodiversité pour l’après-2020 a eu 

lieu à Rome, Italie, du 24 au 29 Février 2020. Un certain nombre de Parties, notamment celles du 

Groupe africain, ont souligné que le partage des avantages est une partie inextricable de « l’accord 

global » de la CDB et que le Cadre pour l’après-2020 devrait inclure le partage des avantages de l’ISN 

pour que le Cadre pour l’après-2020 puisse être accepté. 

Il est prévu que les résultats de la réunion du groupe d'experts techniques ad hoc élargi soient examinés 

par le Groupe de travail sur le cadre mondial pour la biodiversité après 2020, à sa troisième réunion, 

prévue au début de 2021. Ce dernier fera des recommandations à la CdP-15 sur la manière de traiter 

les ISN dans le contexte du cadre mondial de la biodiversité pour l'après-2020. 

La question de l’information de Séquence Numérique sur les 

Ressources Génétiques : Définition, enjeux et état des  

négociations à la Convention sur la Diversité Biologique 
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En dehors de la CDB, la question de l’ISN est débattue actuellement dans d'autres forums 

internationaux, comme le Traité international sur les ressources phytogénétiques pour l'alimentation et 

l'agriculture, la Commission  des ressources génétiques pour l'alimentation et l'agriculture (FAO), ou 

l'Organisation Mondiale de la Santé (OMS), qui a discuté des données de séquence génétique dans le 

contexte du virus de la grippe. 

Le présent document donne un aperçu de la question de l’ISN. Il est structuré dans ses parties 

successives autour des points suivants : 

 

Le premier chapitre décrit le contexte actuel qui met l’Information de Séquence Numérique au 

cœur du système d’Accès et de Partage des Avantages.  

Le chapitre commence par le rappel des objectifs de Convention sur la Diversité Biologique et des 

dispositions du Protocole de Nagoya sur l’accès et partage des avantages, et met en évidence la ;<^=  

N32H1facilité de « l’accès dématérialisé » aux ISN.E4R 

 

Le second chapitre est dédié aux aspects scientifiques et techniques et aux options de définition 

de l’ISN.  

Après un bref aperçu sur les bases biologiques et moléculaires de l’hérédité, l’accent est mis sur le 

développement fulgurant des technologies qui génèrent de grandes quantités de données de 

séquençage en biologie moléculaire, puis sur le génie géntique et la biologie de synthèse. Les bases 

de données relatives aux ISN et les secteurs utilisant les ISN sont ensuite passés en revue, avant de 

conclure ce chapitre par les options proposées pour l’ISN par le Groupe ad hoc élargi d’experts 

techniques. 

 

Le dernier chapitre présente l’état des discussions et des positions sur l’ISN dans le cadre des 

négociations internationales de la CDB.  

Après un survol documenté sur l’évolution depuis 2016 de la question de l’ISN au sein de la CDB; les 

principaux résultats de la réunion du groupe ad hoc élargi d'experts techniques (Mars 2020) sont passés 

en revue. L’accent a été mis notamment sur le développement d'options pour les termes opérationnels 

qui, dépendent eux-mêmes de de la portée donnée au sens de l’ISN. L’identification des domaines clés 

pour le renforcement des capacités est passé en revue, avant de conclure par les principaux points 

chauds pour les négociations à venir au sein de la CDB. 

 

Des annexes décrivant certains aspects détaillés sont ajoutées en fin de document, et peuvent 

être consultées par le lecteur ou la lectrice qui désire voir plus en détail les facettes et la réalité 

multiple relatives à la question de l’ISN. 

  

  

A 

B 

C
 

E
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A. Contexte et enjeux de l’Information de Séquence Numérique 
sur les Ressources Génétiques dans le cadre de la CDB et du 
Protocole de Nagoya 

1. La Convention biologique (CDB)  

La Convention sur la diversité biologique (CDB) est l’une des conventions qui ont été signées par la 

communauté internationale lors du Sommet de la Terre, tenu en 1992 à Rio de Janeiro, Brésil1. La CDB 

est entrée en vigueur le 29 décembre 1993. Elle a été ratifiée par 196 Parties à ce jour.  

Les objectifs de la CDB sont définis dans son Article 1 :  

 

 

 

 

 

 

Il s’agit donc de trois objectifs essentiels, qui représentent l'engagement des nations du monde pour : 

i. Conserver la diversité biologique ; 

ii. Utiliser les ressources biologiques de manière durable ; 

iii. Partager de manière juste et équitable les avantages découlant de l'utilisation des 

ressources génétiques.  

2. Le Protocole de Nagoya sur l’APA 

2.1. Fondement et objectif du Protocole de Nagoya 

Le Protocole de Nagoya sur « l’accès aux ressources génétiques et le partage juste et équitable des 

avantages découlant de leur utilisation » constitue l’instrument de mise en œuvre du troisième objectif 

de la Convention sur la diversité biologique (CDB), à savoir « le partage juste et équitable des avantages 

découlant de l’exploitation des ressources génétiques ».  

La CDB est une convention-cadre qui ne détaille pas les conditions d’accès et de partage des avantages 

liées à l’exploitation des ressources génétiques. Elle n’en prévoit que le principe (art. 15 et 16 CDB). Ce 

n’est qu’à  la 10ème Conférence des  Parties à  la CDB (Nagoya, Japon) que le Protocole de Nagoya 

a   été   adopté  pour  favoriser  un  accès   aux   ressources   génétiques   des   pays  fournisseurs,  de  

  

                                                           
1 Il s’agit de la Convention sur la diversité biologique (CDB), de la Convention-cadre des Nations unies sur les changements 

climatiques (CCNUCC) et de la Convention des Nations unies sur la lutte contre la désertification (CLD) 

A 

« Les objectifs de la présente Convention, dont la réalisation sera conforme à ses dispositions 

pertinentes, sont la conservation de la diversité biologique, l’utilisation durable de ses éléments et 

le partage juste et équitable des avantages découlant de l’exploitation des ressources génétiques, 

notamment grâce à un accès satisfaisant aux ressources génétiques et à un transfert approprié des 

techniques pertinentes, compte tenu de tous les droits sur ces ressources et aux techniques, et 

grâce à un financement adéquat. » 

 

 

 

L’objectif du Protocole de Nagoya 

est de lier l’autorisation d’accès 

aux ressources génétiques, que 

donne un État à un utilisateur 

étranger, au partage des 

avantages résultant de leur 

utilisation. 

manière à encourager les investissements dans la bio-

innovation, tout en liant cet accès au partage juste et équitable 

des retombées financières et non financières liées à leur 

exploitation commerciale. Son adoption a eu lieu à la toute fin 

de la 10ème Session de la Conférence des Parties, le 29 octobre 

2010, après d’intenses négociations sur les questions 

épineuses de la reconnaissance des savoirs traditionnels et de 

l’adoption des mécanismes de conformité et de financement. 

 

OBJECTIFS 
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Ce lien ne se fait pas directement, par le moyen du Protocole et de ses dispositions, mais par le biais 

de la loi nationale que l’État fournisseur et l’État qui a des utilisateurs sur son territoire adopteront, et 

qui devront respecter les mesures prescrites par le Protocole. La mise en œuvre du Protocole nécessite, 

en effet, que l’État adopte une législation nationale relative aux ressources génétiques et au partage 

des avantages qui en découlent. Le Protocole prévoit essentiellement un ensemble de principes que 

les États qui le ratifient devront traduire dans leur législation nationale sur l’accès et le partage des 

avantages (APA). 

Les avantages à partager peuvent être monétaires ou non monétaires (comme le développement de 

compétences et de connaissances en matière de recherche). Il est essentiel qu’aussi bien les 

utilisateurs que les fournisseurs comprennent et respectent les cadres institutionnels tels que ceux 

décrits par la CDB et les Lignes directrices de Bonn. Ceux-ci sont destinés à aider les États à définir 

des cadres nationaux qui leur sont propres, et dont la vocation est de faire en sorte que l’accès et le 

partage des avantages se déroulent de manière juste et équitable 

Le Protocole prévoit que le pays fournisseur de ressources génétiques mette en place, dans sa loi sur 

l’APA, un système de permis pour autoriser l’accès aux ressources. Le Protocole prévoit également que 

le pays où se trouvent des « utilisateurs » de ressources génétiques n’aura pas le choix que de respecter 

au minimum la législation du pays fournisseur. En vertu du paragraphe 15(1) du Protocole, le pays 

utilisateur de ressources doit prendre des mesures administratives et législatives appropriées pour 

garantir que l’accès aux ressources génétiques utilisées sous sa juridiction ait fait l’objet d’un 

consentement préalable donné en connaissance de cause et que des conditions convenues d’un 

commun accord ont été établies, conformément à la législation ou aux dispositions législatives ou 

réglementaires internes relatives à l’accès et au partage des avantages de l’État fournisseur. Des 

sanctions appropriées doivent également être législativement prévues pour traiter des situations de non-

respect. 

Le Protocole de Nagoya est entré en vigueur le 12 octobre 2014, soit 90 jours après le dépôt du 

cinquantième instrument de ratification, d'acceptation, d'approbation ou d'adhésion. À ce jour, le 

protocole compte 127 Parties. L’entrée en vigueur du Protocole constitue un important pas en avant 

dans la poursuite de l’objectif 16 du Plan stratégique 2011-2020 pour la diversité biologique et les 

Objectifs d’Aichi, qui a prévu que « d’ici à 2015, le Protocole de Nagoya […] est en vigueur et 

opérationnel, conformément à la législation nationale ». Son entrée en vigueur sert aussi à faciliter la 

réalisation de l’objectif 2 d’Aichi, qui prévoit que les valeurs de la biodiversité doivent être intégrées dans 

les politiques et comptes nationaux, et celle de l’objectif 18, qui promeut le respect et la valorisation des 

pratiques traditionnelles des communautés autochtones et locales. 

2.2. Principales dispositions du Protocole de Nagoya  

Le Protocole de Nagoya compte une trentaine de dispositions réparties en cinq catégories : 1) des 

définitions et des précisions concernant le champ d’application (art. 2 à 4); 2) des principes et des 

obligations de moyens, surtout d’ordre procédural (art. 5 à 14) ; 3) des exigences et des mécanismes 

suggérés (art. 29 à 31) ; 4) des mesures visant à promouvoir la conformité (art. 15 à 18) ; 5) enfin, des 



 

 
13 

mesures visant à promouvoir la sensibilisation des populations et le renforcement des capacités (art. 

20 à 25). 

De manière plus détaillée, le texte Protocole de Nagoya comprend un préambule, 36 articles et une 

annexe. En vertu du Protocole, l’accès aux ressources génétiques doit être soumis au consentement 

préalable en connaissance de cause (CPCC) de la Partie qui fournit ces ressources selon la législation 

nationale en matière d’APA (art. 6), et les avantages découlant de leur utilisation doivent être partagés 

avec celle-ci, selon les conditions convenues d’un commun accord (CCCA) (art. 5). Le Protocole prévoit 

également un éventuel mécanisme multilatéral mondial de partage des avantages (art. 10), un Centre 

d’échange sur l’APA (art. 14), un mécanisme de financement (art. 25) et un mécanisme de respect des 

dispositions (art. 30). Il comprend également des mesures de développement et renforcement des 

capacités (art. 22), de sensibilisation (art. 21) et de transfert de technologies (art. 23), ainsi que des 

dispositions relatives aux connaissances traditionnelles et leur accès qui doit également être soumis au 

CPCC (art. 7 et 12). 

2.3. Les Points focaux nationaux et les autorités nationales compétentes 

 Points focaux nationaux : pour un accès facilité, les utilisateurs ont besoin d’un processus 

clair et transparent, décrivant en détail les personnes à contacter, ainsi que les obligations et processus 

dans les pays fournisseurs, afin d’y accéder. Les points focaux nationaux ont pour mission de mettre 

ces informations à disposition et d’assurer le relais avec le secrétariat de la CDB. 

 Les autorités nationales compétentes (ANC) : les autorités nationales compétentes sont des 

organes mis en place par les États, dont la mission est de permettre aux utilisateurs d’accéder à leurs 

ressources génétiques et de représenter des fournisseurs au niveau local ou national. Les mesures de 

mise en œuvre nationale définissent le fonctionnement des autorités nationales compétentes dans un 

pays donné. 

2.4. Organes du Protocole de Nagoya 

La Conférence des Parties siégeant en tant que réunion des Parties au Protocole (MOP) est 

l’organe de décision qui suit l'application du Protocole et prend, dans le cadre de son mandat, les 

décisions nécessaires pour en favoriser l'application effective. Elle s'acquitte des fonctions qui lui sont 

assignées: 

 Formule des recommandations sur toute question concernant l'application du Protocole;  

 Crée les organes subsidiaires jugés nécessaires pour faire appliquer le Protocole;  

 Fait appel et recourt, en tant que de besoin, aux services, à la coopération et aux 

informations fournis par les organisations internationales et les organes intergouvernementaux et non 

gouvernementaux compétents;  

 Détermine la présentation et la périodicité de la transmission des informations à 

communiquer en application de l'article 29 du présent Protocole et examine ces informations ainsi que 

les rapports soumis par ses organes subsidiaires;  



 

 
14 

 Examine et adopte, en tant que de besoin, les amendements au Protocole et à son annexe, 

ainsi qu’à toute annexe additionnelle au Protocole, jugés nécessaires pour son application;  

 Exerce toute autre fonction que pourrait exiger l'application du Protocole. 

Des organes subsidiaires sont créés par la CdP-RdP  au Protocole, lorsqu’elle en juge la necessité. 

Le centre d'échange sur l'accès et le partage des avantages (CHM APA) sert de moyen d'échange 

d'informations concernant l'accès et le partage des avantages. Il permettra en particulier d'accéder à 

toute information utile mise à disposition par chacune des Parties pour la mise en œuvre du Protocole. 

Le Secrétariat, établi en vertu de l'article 24 de la Convention fait fonction de Secrétariat du Protocole 

de Nagoya. 

3. L’information de Séquence Numérique sur les Ressources Génétiques 

(ISN) : une question au cœur du système d’APA 

L’information de Séquence Numérique sur les Ressources Génétiques (ISN)2 est un sujet relativement 

récent, à la fois important et complexe, qui est actuellement débattu à la CDB et dans d'autres Traités 

et forums internationaux. Ce sujet porte sur les données issues de nombreux processus qui développent 

ce qui pourrait être considéré comme l’ISN portant sur des ressources génétiques, entre autres les 

activités de séquençage de l’ADN et de l’ARN, et l’analyse de la structure moléculaire des protéines. 

Les données générées sont téléchargeables dans le monde entier à partir de bases de données 

publiques et privées. 

L'accès matériel et l'utilisation physiques des ressources génétiques (plantes, animaux et micro-

organismes) sont couverts par le Protocole de Nagoya. Cependant, il est désormais possible de 

télécharger des séquences d'ADN/ARN à partir de bases de données publiques, de reconstruire l'ADN 

puis de l'utiliser comme on le ferait pour un gène extrait directement d'un organisme. De l'avis de 

nombreux pays fournisseurs, cet « accès dématérialisé » constitue une faille en faveur de 

l'exploitation commerciale, sans respect des principes du Protocole de Nagoya, car il n'est plus 

nécessaire pour un utilisateur de rechercher un quelconque type de permis ou de convenir des 

conditions de partage des avantages auprès d’un fournisseur, avant de valoriser une ressources 

génétique donnée. 

La question de l’ISN a commencé à être discutée au sein du SBSTTA3, dans la foulée des travaux sur 

la biologie synthétique4. Par la suite, c’est à la CdP13 (Mexique, décembre 2016) que cette question a 

                                                           
2 En anglais :  Digital Sequence Information (DSI) 
3 Notamment SBSTTA 20, Avril 2016. Le groupe d'experts intersessions sur la biologie synthétique (GSET) a recommandé de 

traiter également les implications des ISN sur l’APA. 
4 La biologie synthétique entre dans le cadre de la biotechnologie, telle que définie par la CDB comme étant « toute 

application technologique qui utilise des systèmes biologiques, des organismes vivants, ou des dérivés de ceux-ci, pour 
réaliser ou modifier des produits ou des procédés à usage spécifique ». Les méthodes et techniques associées à la biologie 
synthétique se chevauchent en partie avec celles de la « biotechnologie moderne » et, en particulier, « l’application de 
techniques in vitro aux acides nucléiques […], qui surmontent les barrières naturelles de la physiologie de la reproduction 
ou de la recombinaison, et qui ne sont pas des techniques utilisées pour la reproduction et la sélection de type classique 
», tel que défini dans le Protocole de Cartagena sur la prévention des risques biotechnologiques (COP/12/20 ; 
SBSTTA/18/10). 
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pris une forme détaillée et structurée. Les divergences entre les points de vue des Parties se sont 

alors illustrées, variant entre d’une part l’exclusion des données de séquençage du champ 

d’application du Protocole de Nagoya et, d’autre part, la volonté d’inclure pleinement ces 

données dans les règles d’accès et de partage des avantages. Suite à plusieurs débats, les Parties 

ont créé un groupe spécial d'experts techniques (GEST) et mis en place un processus de collecte 

d’informations et de points de vue sur la question, en préparation aux négociations futures sur le statut 

à attribuer aux données de séquençage.  

Les travaux demandés par la CdP13 ont été menés par le Secrétariat et le GEST, et leurs résultats 

débattus lors des réunions intersession du SBSTTA, puis soumis à la CdP 14 (Égypte, Novembre 2018).  

La Conférence des parties à la Convention sur la diversité biologique a adopté, lors de sa quatorzième 

session, la décision 14/20 sur l'information numérique sur les séquences des ressources 

génétiques et a noté la divergence de vues entre les parties concernant le partage des avantages 

découlant de l'utilisation de l'information numérique sur les séquences des ressources 

génétiques.  

La CdP 14 a décidé d'établir un processus fondé sur la science et la politique pour résoudre cette 

divergence. Ce processus porte notamment sur le recueil des points de vue des Parties et d’autres 

acteurs sur le concept, la portée et la terminologie pertinents des ISN, et sur la création d’un groupe 

d'experts techniques ad hoc élargi (GET ad hoc élargi5), impliquant la participation de représentants 

des peuples autochtones et des communautés locales. Les résultats de ce processus, seront détaillés 

dans les chapitres suivants.  

 

 

 

eu lieu, et sont prévus pour les deux premiers trimestres de l’année 2021, suite aux retards occasionnés 

par la Pandémie COVID-19.  

En outre, l’importance de cette question est reflétée par la multitude des discussions pertinentes 

sur l’ISN qui ont été menées ou le sont actuellement dans d'autres forums. Citons notamment (i) 

le Traité international sur les ressources phytogénétiques pour l'alimentation et l'agriculture (TIRPAA) ; 

(ii) la Commission des ressources génétiques pour l'alimentation et l'agriculture (FAO) ; (iii) la 

Convention des Nations Unies sur le droit de la mer (CNUDM)6 ; (iv) l'Organisation Mondiale de la Santé 

(OMS), qui a discuté des données de séquence génétique dans le contexte du virus de la grippe ; et 

l’Organisation Mondiale de la Propriété Intellectuelle (OMPIC)7.  

  

                                                           
5 AHTEG en anglais 
6 UNCLOS (United Nations Convention on the Law of the Sea) 
7 https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf (Recommended standard for the presentation of 

nucleotide and amino acid sequence listings using XML (extensible markup language) 

Il est à noter que ce 

processus est toujours 

en cours à la date de 

rédaction du présent 

document. 

En effet, il est prévu que les résultats de la réunion du GEST ad hoc soient 

examinés par le Groupe de travail sur le cadre mondial pour la biodiversité 

après 2020, qui fera des recommandations à la CdP-15 sur la manière de 

traiter les ISN dans le contexte du cadre mondial de la biodiversité pour 

l'après-2020. Cet examen et les propositions à la CdP15 n’ont pas encore 

https://www.wipo.int/export/sites/www/standards/en/pdf/03-26-01.pdf
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  Encadré 1- Principaux messages du chapitre A 

Le Protocole de Nagoya conditionne l’autorisation d’accès aux ressources génétiques, qu’accorde un 

État à un utilisateur étranger, au partage des avantages résultant de ces ressources. 

Le Système établi par le Protocole de Nagoya est basé généralement sur l’accès matériel et l'utilisation 

physiques des ressources génétiques (plantes, animaux et micro-organismes), suivi de partage 

d’avantages issus de cette utilisation.  

Cependant, il est désormais possible de télécharger des séquences d'ADN/ARN à partir de bases de 

données publiques, de reconstruire l'ADN puis de l'utiliser comme on le ferait pour un gène extrait 

directement d'un organisme prélevé physiquement sur le territoire du pays fournisseur.  

De l'avis de nombreux pays fournisseurs, cet « accès dématérialisé » constitue une faille en faveur de 

l'exploitation commerciale, sans respect des principes du Protocole de Nagoya 

Un utilisateur n’a plus besoin de rechercher un permis d’accès ou de convenir des conditions de 

partage des avantages auprès d’un fournisseur, avant de valoriser une ressource génétique donnée. 

 

B. L’information de Séquence Numérique : de quoi parlons-nous 

au juste ?  

1. Bref aperçu sur les bases biologiques et moléculaires de l’hérédité8 

1.1. L'ADN : support de l'information génétique  

L’information génétique détermine les caractères des êtres vivants (plantes, animaux, 

microorganismes, ...). Elle est transmise des parents à leurs descendants. L’information génétique, 

essentielle à la construction et au fonctionnement de la cellule et de tout l’organisme vivant, se trouve 

principalement dans le noyau. Elle est la même dans toutes les cellules, qui la recopient à chaque 

division cellulaire. L’expression de cette information est spécifique selon la fonction et le rôle de la 

cellule, mais l’information inutilisée reste présente (Figure 1). 

De plus, hors noyau, les mitochondries et les chloroplastes des plantes possèdent eux aussi une 

information génétique propre. Elle est portée par un ADN circulaire spécifique. 

L'idée qu'une structure chimique puisse porter l'information génétique a été suggérée en 1942 et, la 

même année, l’acide désoxyribonucléique (ADN) a été identifié comme étant le support universel de 

l’information génétique chez les êtres vivants. Il est constitué de deux chaînes super enroulées en 

double hélice. Les deux brins de l’ADN sont l’assemblage de molécules élémentaires : les nucléotides. 

Chaque nucléotide comprend un sucre, le désoxyribose, un résidu phosphate et une des 4 bases 

azotées : adénine, guanine, cytosine, thymine (Figure 1). 

                                                           
8 Ce sous-chapitre est issu de cours de Biotechnologie dispensés à diverses universités. Les figures sont des ressources en 

accès libre, empruntées en majorité à « GNIS pédagogie » ou au document CBD/DSI/AHTEG/2020/1/3. 

B 
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Les ADN sont les plus grosses molécules du monde vivant : l’ADN d’une cellule humaine, totalement 

déroulé, mesure 2 mètres de long. L’ADN enroulé et associé à des protéines, les histones, forme 

les chromosomes, qui sont constitués de deux chromatides, chacune associées à des protéines. 

Chaque chromatide contient une molécule d’ADN (Figure 1).  

Un gène est un fragment d’ADN qui correspond à un caractère héréditaire et constitue l’unité 

d’information génétique. L’ensemble des gènes d’un individu forme le génome. 

On estime que le nombre de gènes par génome est d’environ 30.000 chez les plantes, par exemple. 

1.2. Du gène à la protéine  

1.2.1. Un alphabet unique à 4 lettres 

Un gène est un fragment d’ADN qui comprend la séquence codant une ou plusieurs protéines. L’ADN 

peut être considéré comme un long texte rédigé à l’aide de quatre lettres qui sont les quatre bases : 

adénine, thymine, guanine et cytosine (A – T, G – C). L’information génétique dépend de l’ordre des 

bases, c’est la séquence de l’ADN. (Figure 2). 

Ces bases sont complémentaires deux à deux et ne peuvent s’apparier qu’ainsi : adénine avec thymine, 

guanine avec cytosine. Ces liaisons sont responsables de la forme en échelle de l’ADN, les liaisons entre 

bases sont les échelons de la molécule d’ADN, qui s’enroule en hélice. Cette complémentarité entre 

les bases est également conservée lors de la réplication de l’ADN. 

 

Figure 1. L'ADN : support de l'information génétique 
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1.2.2. La synthèse d’un ARN messager : transcription du message génétique 

L’ADN est situé dans le noyau, siège de l’information génétique. La synthèse des protéines a 

lieu dans le cytoplasme, au contact des ribosomes. Pour assurer le transfert de l’information, un 

ARN messager (acide ribonucléique) est synthétisé. Cet ARN messager (ARNm) contient le codage 

qui déterminera la nature et l’ordre dans lequel les acides aminés seront associés pour former 

la protéine. On parle de transcription pour caractériser la synthèse d’ARN à partir d’ADN. Les ARN 

messagers sont constitués comme l’ADN par l’enchaînement de nucléotides. Une des quatre bases est 

différente : l’uracile remplace la thymine. Ils sont constitués d’une seule chaîne de nucléotides, simple 

brin, contrairement à l’ADN (Figure 2). 

 

Figure 2. ADN et ARN 

1.2.3. Traduction du message génétique en protéine : le code génétique  

L’ARN messager passe à travers la membrane nucléaire et transporte dans le cytoplasme l’information 

qu’il porte. L’ARN messager sert de matrice à la production de protéines au contact des 

ribosomes du cytoplasme; c’est la phase de traduction qui est effectuée selon un code précis : 

le code génétique qui sert de « dictionnaire d’assemblage ». 

Une protéine est formée par un enchaînement précis d’acides aminés. Il en existe 22, dont 20 sont 

communs à l’ensemble des protéines. De leur ordre dépendent les propriétés de la protéine. Il existe 

donc un dictionnaire d’assemblage qui permet, à partir de l’alphabet de l’ARN messager à 4 lettres (ou 

bases), de composer les mots qui codent chacun des 22 acides aminés. C’est le code génétique. 

Chaque mot est composé de 3 bases : le codon, ou triplet, (Figures 3 et 4). 
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1.2.4. La redondance du code génétique  

Il y a 64 codons et 22 acides aminés. Ainsi, plusieurs codons codent pour le même acide aminé : il y a 

redondance, et par conséquent, différentes séquences d'ADN pourraient conduire à la même protéine 

(Figure 4). D’autre part, 3 codons ne codent pas un acide aminé, mais commandent l’arrêt de la 

synthèse de la protéine, ce sont les « codons stop ». Le code génétique est non chevauchant : une 

base n’entre dans la composition que d’un seul codon. Le code génétique est ponctué : tous les codons 

sont contigus. Il n’y a pas de base entre deux codons qui n’entrerait pas dans l’un des deux. 

Bien que le codon "AUG" code l'acide aminé méthionine, il active également le ribosome pour lancer le 

processus de fabrication d'une protéine et est donc connu sous le nom de "codon de départ". La 

traduction d'une séquence d'ADN en une séquence de protéine peut être effectuée automatiquement 

en utilisant les triplets de codons standard, alors que le processus inverse n'est pas facilement possible, 

ce qui rend difficile, voire impossible, de remonter à la séquence d'ADN originale. 

 

 

Figure 3. Du gène à la protéine. Le "Dogme central de la biologie moléculaire" se concentre sur les processus de 

transcription et de traduction.   
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Figure 4. Le code génétique. Les acides aminés peuvent avoir plus d'un codon. Certains codons ont des fonctions 

de « démarrage » ou « d'arrêt-stop », qui démarrent ou arrêtent le processus de traduction par le ribosome 

pour générer une protéine à partir d'une séquence d'ARN. 

1.2.5. Un langage universel 

Le code génétique est commun à tous les êtres vivants, de la bactérie à l’homme, chez les animaux 

comme chez les végétaux : il est universel. Ceci signifie que lorsqu’un gène, issu d’un organisme codant 

pour un caractère particulier, est inséré dans un deuxième organisme, ce dernier sera capable 

d’exprimer la même protéine. Il parle le même langage et comprendra ces informations codées. 

1.2.6. L’assemblage des acides aminés 

La fabrication d’une protéine fait intervenir trois acteurs principaux : l’ARN messager, les ribosomes et 

les ARN de transfert. Les ribosomes sont formés par l’association d’ARN ribosomique et de protéines. 

Fixés le plus souvent sur le réticulum endoplasmique, ces organites sont des ateliers où s’effectue 

l’assemblage de la protéine. Ils servent de support à la rencontre des acides aminés et de l’ARN 

messager. C’est à ce niveau que les ARN de transfert interviennent. 

À chaque acide aminé correspond un ARN de transfert. Celui-ci porte un anticodon dont les 3 bases 

sont complémentaires de celles du codon correspondant à l’acide aminé codé par l’ARN messager. Ce 

sont des adaptateurs indispensables pour faire correspondre un acide aminé donné à un codon 

déterminé de l’ARN messager. 

1.2.7. La structure finale de la protéine 

Elle n’est obtenue qu’après certaines modifications très diverses parmi lesquelles (création de ponts 

disulfures entre acides aminés soufrés; élimination de certaines portions de la molécule; liaison avec 

des glucides; liaison notamment avec des groupements phosphates et sulfates). Ces modifications 
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sont indispensables au bon fonctionnement de la protéine car elles déterminent en particulier 

son repliement dans l’espace et donc l’accès à son site actif. 

2. Le développement fulgurant des technologies qui génèrent de grandes 

quantités de données en biologie moléculaire 

Les spécialistes en biologie moléculaire étudient la composition, la structure et les fonctions des 

molécules qui sont fondamentales pour le développement des processus vitaux. La synthèse des 

protéines, les liens entre l’acide désoxyribonucléique (ADN) et l’acide ribonucléique (ARN) et le 

métabolisme sont quelques-uns des sujets qui intéressent les biologistes moléculaires. L’une des 

branches de la science liée à la biologie moléculaire est la chimie biologique, domaine consacré à 

l’étude des biomolécules qui composent les êtres vivants et à la façon dont elles interagissent selon les 

lois chimiques et physiques de la matière inanimée afin que la vie soit maintenue et prolongée. 

 

Aujourd’hui, de nouvelles technologies dites “omiques” génèrent des grandes quantités de données 

concernant par exemple le séquençage des gènes (génomique), l’expression des ARN 

(transcriptomique), la synthèse des protéines (protéomique) et de métabolites secondaires 

(métabolomique). Ces données apportent une vision dynamique des facteurs qui régulent l’activité des 

organismes vivants. Au-delà de la connaissance fondamentale générée, on assiste à une 

extension continue des domaines d’application de ces technologies. 

 

L’ISN est générée au cours de la recherche scientifique sur les ressources génétiques. De 

nombreux processus développent ce qui pourrait être considéré comme l’ISN, y compris : 

 Le séquençage de l’ADN et l’ARN (Figure 5); 

 L’annotation structurale de ces séquences; 

 L’analyse de la fonctionnalité de gènes ; 

 L’analyse de la structure moléculaire des protéines (Figure 6) ; 

 L’analyse de modifications épigénétiques (héritabilité non génétique); 

 L’analyse du métabolisme cellulaire. 
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Dans ce qui suit, nous allons passer succinctement en revue ces processus : 

 

Figure 5. Exemple de séquence d’ADN d’une partie du gène de l’hémoglobine (ici différents allèles du gène de la 

chaine béta de l’hémoglobine, affichés avec un logiciel d’analyse de séquences génomiques)  

 

 

 

Figure 6. Séquence primaire d’acides aminés de la caséine alpha S1, une forme de la caséine, protéine du lait, 

composée de 199 acides aminés  
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2.1. Le séquençage des gènes pour déchiffrer le génome  

Les techniques de biologie moléculaire permettent la lecture de plus en plus précise du génome et de 

sa diversité génétique. La technologie de séquençage de l'ADN, dite méthode de Sanger a été 

introduite dans les années 1970, et a permis de séquencer avec précision des portions d'ADN (100 à 

1000 paires de bases). Le séquençage de Sanger a été utilisé avec succès en 1982 pour séquencer le 

génome du virus bactérien, le bactériophage λ (48 502 paires de bases).  

Le premier séquenceur commercial a été introduit en 1987, ce qui a permis de lancer le projet du 

génome humain en 1990. Ce projet a catalysé le développement de plates-formes moins coûteuses, à 

haut débit et plus précises, connues  sous le nom de  séquenceurs  de la  nouvelle  génération. Ces 

nouvelles  plates-formes  ont  permis  d'augmenter  remarquablement  la  vitesse de séquençage (Figure 

7). 

Le contenu de l’Information de Séquence Numérique (ISN) est basé sur le "Dogme central de la 

biologie moléculaire", qui se concentre sur les processus de transcription (Séquence d’ADN vers 

l’ARN messager) et de traduction (ARNm vers la protéine, qui est une séquence d’acides 

aminés). 

La traduction est réglée par le code génétique, qui est commun à tous les êtres vivants, de la 

bactérie à l’homme, chez les animaux comme chez les végétaux : il est universel. 

La structure finale de la protéine, issue de la traduction de l’ARNm, n’est obtenue qu’après 

certaines modifications diverses et précises sur le plan biochimique, qui sont indispensables au 

bon fonctionnement de la protéine, car elles déterminent en particulier son repliement dans 

l’espace et donc l’accès à son site actif. La protéomique est la science qui étudie ces 

modifications  

L’ISN est générée au cours de la recherche scientifique sur les ressources génétiques. De 

nombreux processus développent ce qui pourrait être considéré comme l’ISN, y compris (i) Le 

séquençage de l’ADN et l’ARN et l’annotation structurale de ces séquences; (ii) L’analyse de la 

fonctionnalité de gènes; (iii) L’analyse de la structure moléculaire des protéines; et (iv) L’analyse 

du métabolisme cellulaire.  

 

Encadré 2- Principaux messages du chapitre B.1 
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Figure 7. La séquence peut se lire à l'œil sur un gel d'acrylamide grâce aux bandes radioactives visibles dans 

chaque poche (à gauche, en noir et blanc), ou au séquenceur capable de détecter les intensités de 

 fluorescence de chaque bande (à droite, en couleurs). © Abizar, Wikimedia, CC by-sa 2.5 

Les nouvelles avancées dans les technologies de séquençage ont également été associées à 

une forte diminution du coût du séquençage. Cela ressort clairement du graphique "Coût par 

génome", produit par l'Institut national de recherche sur le génome humain (NHGRI) 

(https://www.genome.gov/) , qui suit le coût du séquençage des génomes dans les centres de 

séquençage qu'il finance depuis 2001 (Figure 8). Dans ce graphique, deux paramètres ont été pris en 

compte : 1) la taille du génome a été supposée être de 3 milliards de paires de bases (c'est-à-dire la 

taille du génome humain) et 2) la "couverture de séquence" requise, qui est le nombre de lectures 

incluant une base donnée pour surmonter les erreurs dans l'assemblage du génome. Cette dernière 

diffère selon les plateformes de séquençage en fonction de la longueur moyenne de lecture de la 

séquence pour chaque plateforme.  

Cette réduction des coûts a permis à de nombreux chercheurs d'avoir accès à des séquenceurs, 

soit dans leur propre laboratoire, soit par l'intermédiaire d'installations de séquençage à plus 

grande échelle.  

https://www.genome.gov/
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Figure 8. La réduction significative du coût du séquençage du génome au fil du temps. Il se dégage que la 

diminution du coût du séquençage se produit à un rythme beaucoup plus rapide que celui observé avec les 

ordinateurs. (Source : https://www.genome.gov/about-genomics/fact-sheets/Sequencing-Human-Genome-cost).  

Développement de la bio-informatique : La forte augmentation de la quantité de données de 

séquençage disponibles a entrainé la nécessité accrue d'interpréter ces données à l'aide de la bio-

informatique; un domaine interdisciplinaire qui utilise la programmation informatique pour analyser les 

données biologiques. Les utilisations courantes comprennent la recherche de séquences/gènes 

spécifiques ou l'alignement de séquences homologues pour identifier des mutations et/ou prédire la 

fonction des gènes. La bio-informatique est également utilisée pour des études génomiques 

comparatives dans lesquelles les caractéristiques génomiques de différents organismes sont 

comparées afin de retracer les processus évolutifs responsables de la divergence des génomes. 

Les séquences de gènes sont souvent analysées par référence à des bases de données dans 

lesquelles la fonction a été attribuée aux gènes par des recherches en laboratoire ou des 

prédictions bio-informatiques. Les chercheurs peuvent alors comparer les séquences de différents 

organismes et prédire les fonctions des gènes qui peuvent être utilisées commercialement. L'analyse 

des données de séquençage est connue sous le nom d'annotation, dans laquelle les chercheurs utilisent 

différentes techniques pour identifier les emplacements et les fonctions des gènes et d'autres régions 

codantes du génome. 

Étendue actuelle des séquençages sur la biodiversité : Grâce aux améliorations constantes de la 

technologie de séquençage, il a été possible de séquencer des génomes entiers d'organismes de plus 

en plus complexes à partir de Haemophilus influenza Rd (1995, 1.8 paires de mégabases), suivi de la 

mouche des fruits, Drosophila melanogaster (2000, 120 paires de mégabases), du premier mammifère, 

la souris (2002, 2 700 paires de mégabases) et des génomes de plantes telles que le riz (Oryza sativa 

https://www.genome.gov/about-genomics/fact-sheets/Sequencing-Human-Genome-cost
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indica et Oryza sativa japonica) (2002, 430 paires de mégabase). Cependant, notre connaissance 

des génomes de la biodiversité eucaryote mondiale est très limitée, avec en 2017 seulement 2 534 

espèces uniques dans la base de données NCBI ayant des génomes séquencés, ce qui représente 

moins de 0.2 % des espèces connues. Parmi celles-ci, seules 25 espèces ont des génomes au plus 

haut niveau de qualité proposé pour les génomes de référence9.  

2.2. Modifications artificielles de l'ADN, de l'ARN, des protéines et d’autres 

éléments du système biologique 

L'ADN, l'ARN et les protéines sont fréquemment modifiés dans la nature pour leur permettre de remplir 

toute une série de fonctions différentes, ces modifications naturelles peuvent arriver par mutation, par 

recombinaison génétique, ou par d’autres phénomènes biochimiques.  

Dans les laboratoires de biotechnologies, plusieurs types de modifications artificielles sont rendues 

possibles avec le développement des techniques de biologie moléculaire et de la biologie synthétique. 

La première est qu'il est possible de remplacer une séquence d'ADN par une nouvelle, mais en 

conservant la même fonction. Deuxièmement, la gamme de nucléotides et d'acides aminés de l'ADN et 

des protéines peut être élargie pour inclure des éléments non naturels, et il est également possible de 

modifier considérablement les sous-unités afin qu'elles ne soient plus considérées comme des 

nucléotides ou des acides aminés. Enfin, les modifications de l'ADN et des protéines peuvent être 

effectuées après leur formation, c’est le cas par exemple de l'ADN qui a été soumis à une modification 

épigénétique10.  

2.2.1. Génie génétique et édition de gènes  

L'avènement du génie génétique dans les années 1970 a permis le transfert de gènes à l'intérieur et 

au-delà des frontières des espèces et d'introduire des mutations dans les séquences d'ADN pour 

produire des organismes présentant des caractéristiques utiles améliorées, par exemple des cultures 

tolérant les herbicides ou résistant aux parasites. Les entités qui en résultent sont largement connues 

sous le nom d'organismes génétiquement modifiés (OGM) ou d'organismes vivants modifiés (OVM). 

Les gènes peuvent être facilement copiés grâce à l'amplification en chaîne par polymérase, et l'édition 

peut être réalisée à l'aide de techniques telles que la mutagenèse dirigée qui modifie une seule base 

dans une séquence ou en coupant et en épissant de plus grandes séquences d'ADN à l'aide d'enzymes 

d'édition. 

Une forme d'édition génétique récemment découverte est fournie par CRISPR (clustered regularly 

interspaced short palindromic repeats, c'est-à-dire « courtes répétitions en palindrome, regroupées et 

régulièrement espacées »)11. Le complexe CRISPR/Cas9 a révolutionné la Biologie de synthèse. 

                                                           
9 Voir le document CBD/DSI/AHTEG/2020/1/3) 
10 Pour plus de détails, voir les documents relatifs à la biologie de synthèse comme CBD/SYNBIO/AHTEG/2019/1/2 ; 

CBD/SBSTTA/22/4; CBD/SBSTTA/22/INF/18 ; ou CBD/COP/14/2 (Synthetic Biology) 
11 On l’appelle parfois le « couteau-suisse » génétique 
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Découvertes en 2012, ses propriétés d'édition du génome en ont fait l'un des outils majeurs de la 

Biologie synthétique, mais également de la biologie moléculaire fondamentale.  

Il s’agit d’une famille de séquences d'ADN que l'on trouve dans les génomes des bactéries et qui 

représentent une partie du système de défense bactérien contre les virus envahisseurs. La variante la 

plus couramment utilisée est CRISPR/Cas9, qui comporte deux composantes essentielles. Le premier 

est le "chercheur" - un ARN codé dans le génome bactérien qui correspond et complète l'ADN des virus 

et qui sera donc capable de reconnaître et de se lier à l'ADN des virus pendant l'attaque. Le deuxième 

élément est le "tueur à gages": une fois que l'ADN viral est reconnu comme étranger, une nucléase 

bactérienne appelée Cas9 est déployée pour couper l'ADN du virus.  

Ce système s'est avéré programmable, et en remplaçant l'élément de reconnaissance, le système peut 

être redirigé pour couper d'autres gènes et génomes à des endroits spécifiques. Le système a ensuite 

été manipulé pour effectuer des modifications dans le génome au niveau du site de coupure. Cela a été 

basé sur la connaissance de la façon dont le gène se répare après avoir été coupé. En général, un gène 

coupé essaie de récupérer toute information perdue à partir d'une autre copie du gène dans la cellule. 

Si la cellule reçoit un fragment d'ADN dont la séquence est légèrement différente de celle du gène, il y 

a une forte probabilité que les informations écrites sur ce fragment soient copiées de manière 

permanente dans le génome. La simplicité de la synthèse génétique permet donc de réduire la difficulté 

technique d'édition du génome, avec pour conséquence une réduction des coûts (de l'ordre de 10 fois) 

et une accélération des expériences. La découverte du complexe CRISPR-Cas9 est donc à l'origine 

d'un changement d'échelle majeur, encore renforcé par la possibilité de modifier plusieurs gènes à la 

fois (en raison de la simplicité et à la petite taille de cette structure). 

Effet sur les bases de données sur les séquences génomiques : une conséquence du génie 

génétique est que les séquences déposées dans les bases de données ne sont plus limitées aux 

informations obtenues des différents projets de séquençage du génome et du métagénome. La 

possibilité d'ingénierie des génomes des organismes a conduit à l'inclusion de séquences non natives 

dans ces bases de données. 

2.2.2. Biologie synthétique  

La biologie synthétique est un développement supplémentaire et une nouvelle dimension de la 

biotechnologie moderne. La décision XIII/17, paragraphe 4, publiée à la suite de la CdP-13, reconnaît 

la définition opérationnelle de la "biologie synthétique" par le Groupe spécial d'experts techniques sur 

la biologie synthétique comme "un développement supplémentaire et une nouvelle dimension de la 

biotechnologie moderne qui associe la science, la technologie et l'ingénierie pour faciliter et accélérer 

la compréhension, la conception, la reconception, la fabrication et/ou la modification du matériel 

génétique, des organismes vivants et des systèmes biologiques", et la considère comme un point de 

départ utile pour faciliter les délibérations scientifiques et techniques dans le cadre de la Convention et 

de ses protocoles".  
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Les domaines de recherche en biologie synthétique sont nombreux dans la littérature scientifique, et 

des exemples d'applications sont répertoriés dans les publications de la CDB12,, et sont résumés dans 

l’Annexe 1, issue du rapport de mai 2020 du GSET de la CDB sur la biologie synthétique. Il existe un 

consensus général sur le fait que la biologie synthétique soit un domaine dynamique et en croissance 

de la biotechnologie, qui utilise des connaissances et une compréhension accumulée et en constante 

évolution en génie biologique, associées aux progrès des outils d'ingénierie13. Jusqu'à présent, les 

applications de la biologie synthétique se concentrent sur la production de produits pharmaceutiques et 

de vaccins, et de proposer des alternatives aux combustibles fossiles et soulager la pression sur les 

ressources non renouvelables.  

Une application phare de la biologie de synthèse est la construction de voies métaboliques 

responsables de la synthèse de composés d'intérêts tels médicaments, biocarburants ou polymères. 

Citons par exemple les travaux de transfert d'une voie métabolique de mammifères dans la levure: la 

voie de biosynthèse de l'hydrocortisone à partir d'un sucre simple dans le milieu de culture de la levure 

remaniée en y intégrant huit gènes de mammifères impliqués dans la voie de biosynthèse des hormones 

stéroïdes14.. 

Comme exemples d’application pour un futur tout proche, la biologie synthétique peut transformer une 

cellule biologique en une bio-usine industrielle en utilisant des systèmes ou des circuits biologiques 

complexes construits à partir de parties d'ADN standard interchangeables qui ont des fonctions définies 

telles que la régulation de la transcription, la régulation de la traduction, la liaison de petites molécules, 

le codage des protéines, etc.15. 

 

 

 

 

 

Enfin, très récemment (mai 2020)16, le Groupe spécial d'experts sur la Biologie synthétique a noté que 

les dernières avancées technologiques pouvaient être classées selon diverses tendances, qui sont 

susceptibles d'éclairer un processus d'analyse prospective, de suivi et d'évaluation de la Biologie 

                                                           
12 Voir par exemple « CBD Technical Series No. 82 on SYNTHETIC BIOLOGY », 2015. 
13 Raimbault B., Cointet J.-P., Joly P.-B. (2016). Mapping the emergence of synthetic biology. PLoS One 11:e0161522. 

10.1371/journal.pone.0161522 
14 Duport C et al. Nature Biotechnology (1998) Feb 18(2): 186-189. Self-sufficient biosynthesis of pregnenolone and 

progesterone in engineered yeast. - Szezbara F.M. et al. Nature Biotechnology (2003) Feb 21(2): 143-149. Total 
biosynthesis of hydrocortisone from a simple carbon source in yeast 

15 La fondation BioBricks (https://biobricks.org)  tient un registre portant sur des parties physiques standard qui peuvent 
être librement utilisées par les chercheurs en biologie synthétique, qui cooptent ces parties et les conçoivent pour les 
utiliser dans des applications en dehors de leur cadre naturel. 

16 CBD/SBSTTA/24/4, 11 mai 2020, BIOLOGIE DE SYNTHÈSE. 

     Dans un avenir proche, il est probable que l'on passe des pièces physiques aux séquences 

d'ADN de pièces standard qui peuvent être fabriquées par synthèse d'ADN. Plusieurs outils et 

technologies habilitantes pour la biologie synthétique ont été identifiés, notamment des bases 

de données génomiques, des registres publics et privés de pièces biologiques, des méthodes 

d'assemblage physique de séquences d'ADN, des services commerciaux pour la synthèse et 

le séquençage de l'ADN et des progrès en bio-informatique. 

 

https://biobricks.org/
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synthétique. Le Groupe a identifié les tendances comme suit, tout en soulignant que cette liste ne saurait 

être exhaustive : 

a) Augmentation des analyses sur le terrain des organismes, composants et produits dérivés 

des nouveaux développements de la biologie de synthèse; 

b) Développement plus poussé des technologies qui modifient génétiquement les organismes 

directement sur le terrain; 

c) Une évolution vers le développement de la biologie de synthèse à des fins 

environnementales, de conservations, agricoles et sanitaires; 

d) Perfectionnement croissant des méthodes, y compris, par exemple, des nouvelles 

techniques d'édition du génome, complexification de l'ingénierie métabolique, du 

recodage des génomes et de l'utilisation de l'intelligence artificielle/apprentissage 

machine pour la restructuration des systèmes biologiques; 

e) Utilisation de la modification transitoire des organismes, y compris, par exemple, par 

l'utilisation de molécules d'ARN double brin synthétiques, de nanoparticules et de virus 

génétiquement modifiés; 

f) Capacité à produire de nouvelles biomolécules synthétiques en utilisant des nucléotides et 

des acides aminés non conventionnels ; 

g) Application de la biologie de synthèse à des fins non biologiques, par exemple pour le 

stockage de données. 

L’encadré 1 contient des exemples d'avantages potentiels et d'effets négatifs potentiels de la biologie 

synthétique, regroupés conformément aux 3 objectifs de la Convention17. On peut y voir notamment 

l’effet indésirable potentiel qui a été identifié par le Groupe ad hoc d’Experts Techniques sur la biologie 

synthétique au niveau du 3ème objectif de la CDB : « …Un changement dans la compréhension de ce 

qui constitue une ressource génétique et de ses implications, comme l'appropriation illicite de la 

source originale des informations ADN et, par conséquent - si des avantages découlent de 

l'utilisation de ces informations ADN- sans consentement préalable en connaissance de cause 

(CPCC), ni de conditions convenues d’un commun accord (CCCA) ». 

3. Bases de données relatives aux ISN 

Les séquences d'ADN publiées ont continué à croître à un rythme sans précédent. Ces données sont 

déposées et conservées dans de grandes bases de données en libre accès et constituent collectivement 

ce que l'on entend par l’ISN. 

Une fois générées, il existe de nombreuses bases de données dans lesquelles sont déposées les 

données issues des ressources génétiques.  

                                                           
17 Éléments extraits à partir du document : UNEP/CBD/SYNBIO/AHTEG/2015/1/3. 
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Ces données comprennent :  

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1 

4 

3 

2 

5 

Des métadonnées sélectionnées de la ressource génétique (par 
exemple la taxonomie de l'organisme et son origine géographique) 

Les données relatives aux séquences de nucléotides dans l'ADN et l'ARN 
(données génomiques/transcriptomiques) 

Les séquences d'acides aminés des protéines (données protéomiques) et 
sont complétées par les données structurelles des différentes protéines 
telles qu'identifiées  par  cristallographie  à  rayons  X,   microscopie         
cryo-électronique ou résonance magnétique nucléaire 

Les données sur les métabolites isolés et identifiés de tout organisme à 
l'aide de différentes techniques spectroscopiques et de spectrométrie de 
masse (données métabolomiques) 

Les données épigénomiques qui comprennent par exemple le schéma 
de méthylation de l'ADN ou d'acétylation des histones 
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Encadré 3. Exemples d'avantages potentiels et d'effets négatifs potentiels de la biologie synthétique, 

regroupés conformément aux 3 objectifs de la Convention  

Des avantages potentiels : 

Objectif 1: Conservation de la diversité biologique 

Les applications agricoles et agroforestières avec une utilisation réduite de pesticides chimiques / 

herbicides peuvent conduire à la conservation des pollinisateurs et d'autres organismes non ciblés; 

Objectif 2: Utilisation durable de la diversité biologique 

Les applications agricoles et agroforestières de la biologie synthétique, telles que la tolérance au stress 

abiotique ou les micro-organismes modifiés pour une fixation accrue de l'azote, peuvent conduire au 

rétablissement de la productivité des terres agricoles épuisées et à une augmentation de la productivité 

des cultures sur les terres agricoles existantes; 

Dans le domaine des applications de la bioénergie qui reposent sur la biologie synthétique, certains 

modèles indiquent une réduction potentielle des émissions de gaz à effet de serre, ce qui contribuerait 

à l'atténuation des changements climatiques et, partant, à l'utilisation durable de la diversité biologique; 

Les applications industrielles de la biologie synthétique peuvent conduire à des méthodes alternatives 

de fabrication de produits, tels que des produits chimiques et d'autres matériaux, qui sont actuellement 

produits à partir de sources naturelles, réduisant ainsi les impacts associés à l'extraction des ressources 

naturelles; 

Objectif 3: Partage juste et équitable des avantages de la diversité biologique 

Les dispositions relatives au partage juste et équitable des avantages découlant de l'utilisation des 

ressources génétiques sont couvertes par les articles 15 et 16 de la Convention et le Protocole de 

Nagoya. La disponibilité de la biologie synthétique peut permettre le partage juste et équitable des 

avantages avec les parties prenantes concernées dans les pays en développement grâce à un meilleur 

accès aux outils de la biologie synthétique, facilitant ainsi le transfert de connaissances et de 

technologies. 

Effets indésirables potentiels 

Objectif 1: Conservation de la diversité biologique 

Un avantage de forme physique peut conduire à un caractère envahissant; 

Un flux de gènes amélioré qui entraîne une perte de biodiversité; 

Un potentiel pathogène accru; 

Objectif 2: Utilisation durable de la diversité biologique 

Une demande accrue de cultures issues de la biomasse, ainsi que des changements dans les modes 

d’extraction de la biomasse, des minéraux et d’autres sources d’énergie, peuvent entraîner des 

changements dans l’utilisation des terres; 

Le flux de gènes peut avoir des effets néfastes sur l'agrobiodiversité; 

Objectif 3: partage équitable des avantages de la diversité biologique 

Perte de parts de marché et de revenus par les communautés autochtones et locales en raison de la 

modification de l’exploitation des ressources génétiques ; 

Un changement dans la compréhension de ce qui constitue une ressource génétique et de ses 

implications, comme l'appropriation illicite de la source originale des informations ADN et, par 

conséquent - si des avantages découlent de l'utilisation de ces informations ADN sans consentement 

préalable en connaissance de cause (CPCC) et de conditions convenues d’un commun accord (CCCA). 
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3.1. L'International Nucleotide Sequence Database Collaboration  

L'International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC) est une coopération de longue 

date pour le stockage permanent de l’ISN qui consiste en trois grandes bases de données (Figure 9) :  

 Le Centre national d'information sur les biotechnologies (NCBI) avec GenBank aux États-Unis; 

 Les archives européennes de nucléotides (ENA) sont conservées à l'Institut européen de 

bioinformatique (EMBL-EBI) au Royaume-Uni, sous les auspices du Laboratoire européen de 

biologie moléculaire (EMBL) en Allemagne; 

 La Banque de données ADN du Japon (DDBJ) à l'Institut national de génétique (NIG) au 

Japon. 

Ensemble, ces bases de données constituent le "noyau" des dépôts publics des données sur les 

séquences de nucléotides pour la communauté scientifique, avec des millions de séquences par an qui 

leur sont soumises.18  

Les trois bases de données (GenBank, ENA et DDBJ) échangent toutes les « Données de 

Séquences de nucléotides19 » entre elles automatiquement et quotidiennement (activité"miroir"). 

Cette mise en miroir permet d'assurer l'intégrité et la sécurité des données et signifie que l'accès ou 

l'analyse des données d'une base de données représente les trois. Bien que les ensembles de données 

soient identiques, ils offrent des plateformes, des outils et des analyses différents aux utilisateurs, ce 

qui peut entraîner des préférences pour une base de données plutôt qu'une autre pour des raisons 

pratiques en fonction de l'analyse scientifique nécessaire.  

Le concept qui consiste à n'utiliser qu'un sous-ensemble de l'ensemble des données NSD disponibles 

à l'INSDC et à le rendre plus accessible et interprétable pour les besoins d'une communauté 

spécifique, est très courant et est illustré plus en détail dans la Figure 920. 

3.2. En résumé 

La gestion, la conservation, la normalisation et l'interopérabilité de grandes quantités d'informations 

(Données sur les séquences de nucléotides -DSN-, Informations subsidiaires -IS- et connaissances 

scientifiques), ainsi que les différents outils et archives fournis constituent l'atout majeur de la 

communauté scientifique de l'INSDC. Toutes ces données (DSN + IS) hébergées par les instituts 

partenaires de l'INSDC sont librement accessibles sans connexion ni enregistrement et sont 

                                                           
18 Un historique plus complet de l'INSDC est donné par "Globalizing Genomics" de Stevens : The Origins of the International 

Nucleotide Sequence Database Collaboration" Stevens, H., J Hist Biol, 2018. 51(4) : p. 657-691. 
19 L’étude CBD/DSI/AHTEG/2020/1/4 (combined study on digital sequence information in public and private databases and 

traceability, 81 pages) a subdivisé l’ISN entre entre : (i) les « Données sur les séquences de nucléotides (DSN) » pour 
décrire toute information en relation directe avec le séquençage des nucléotides (ADN ou ARN) d'une ressource 
génétique (RG) ; et (ii) Informations subsidiaires (SI) pour couvrir les catégories portant sur les Informations sur 
l'expression des gènes ; les Données sur les macromolécules et les métabolites cellulaires ; les informations sur les 
relations écologiques et les facteurs abiotiques de l'environnement, etc. (voir les détails en Annexe 1) 

20 Pour plus de détails, voir CBD/DSI/AHTEG/2020/1/4 (combined study on digital sequence information in public and private 
databases and traceability, 81 pages) 
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consultées ou téléchargées par les institutions de recherche et les entreprises des centaines de 

milliers de fois par jour. 

 

 

Figure 9 : Représentation de l'INSDC et de ses instruments connexes. En haut des colonnes figurent les noms 

des trois institutions à l'origine de l'INSDC, les colonnes présentent quelques exemples de bases de données, de 

plateformes et d'outils répertoriés et liés sur les pages web de l'institution respective. Les trois bases de données 

sur les nucléotides (GenBank, ENA, DDBJ) sont synchronisées quotidiennement et ont donc un contenu 

identique. Les trois points à la fin de chaque colonne indiquent que les listes de bases de données et de 

ressources sont bien plus nombreuses que celles qui peuvent être énumérées ici. Les entités qui apparaissent 

dans la liste sont en quelque sorte connectées et parfois aussi hébergées par les institutions membres 

respectives de l'INSDC. Par conséquent, elles utilisent directement des infrastructures partagées et adhèrent à de 

nombreuses politiques institutionnelles et à une gouvernance identiques, mais ne sont pas nécessairement la 

propriété de la même institution (par exemple UniProt).a 
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4. Secteurs utilisant les ISN 

L'étude de 2018 de Laird et Wynberg21, ainsi que la synthèse des points de vue22 et les études de cas 

qui l'accompagnent, préparées par le secrétariat de la CDB, ont examiné les implications potentielles 

de l’ISN sur les objectifs de la CDB23. Ces études ont fourni un large éventail d'exemples de contextes 

et d'objectifs différents pour lesquels les DSI peuvent être utilisés. Plus de 30 cas d’utilisation de 

l’ISN, en relation avec l’un de 3 objectifs de la CDB y sont relatés. 

4.1. Exemple de cas d’utilisation de l’ISN pour le développement d’un médicament 

contre le virus Ebola 

L’exemple du développement d’un médicament contre le virus Ebola en utilisant juste l’ISN, sans accès 

physique aux souches du virus de cette maladie, a été bien documenté par Edward Hammon, un auteur 

américain24. Cet exemple illustre bien les risques inhérents à la non réglementation de l’usage de l’ISN 

relative aux RG.  

Une société pharmaceutique, nommée « Regeneron Pharmaceuticals », basée à New York (États-

Unis), a développé REGN-EB3; un médicament à base d’anticorps monoclonaux contre Ebola. Les 

anticorps monoclonaux (MAB) ont été générés à l'aide de morceaux synthétisés du génome d'Ebola 

C15 que Regeneron a téléchargé à partir de GenBank. en utilisant l’ISN issue d'une souche d'Ebola 

d'Afrique de l'Ouest, échantillonnée en 2014. La souche, nommée C15, avait été isolée dans 

l'échantillon clinique d'une patiente Guinéenne de 28 ans par des chercheurs de l'Institut Pasteur de 

Lyon, en coopération avec l'Institut Nocht de Hambourg, en Allemagne. Le Nocht Institute a séquencé 

le virus C15 et publié le résultat dans Genbank, une base de données publique et ouverte.  

L'accès à l’ISN de la souche C15 d’Ebola est possible sur la base de données Genbank, sans aucune 

obligation pour toute personne disposant d'un navigateur Web. Par contre, lorsque le Nocht Institute 

transfère un échantillon de virus physique à d'autres laboratoires, y compris des laboratoires aux États-

Unis, il utilise un Accord de transfert de matériel (ATM) qui fait référence à la CDB et au Protocole de 

Nagoya. 

L'ATM oblige les destinataires du virus Ebola C15 à négocier un accord de partage des avantages avec 

la Guinée, son pays d'origine, s'ils utilisent le virus à des fins commerciales ou pour générer de la 

propriété intellectuelle. Cependant, l'exigence de partage des avantages ne s'applique pas si le virus 

                                                           
21 CBD/DSI/AHTEG/2018/1/3-A Fact-Finding and Scoping Study on Digital Sequence Information on Genetic Resources in the 

Context of the Convention on Biological Diversity and the Nagoya Protocol. By Sarah A. Laird and Rachel P. Wynberg, with 
contributions from Arash Iranzadeh and Anna Sliva Kooser (January 2018) 

22 Synthèse des points de vue et des informations sur les implications potentielles de l'utilisation des informations numériques 
sur les séquences des ressources génétiques pour les trois objectifs de la Convention et l'objectif du Protocole de Nagoya 

(CBD/"DSI"/AHTEG/2018/1/2); https://www.cbd.int/doc/c/49c9/06a7/0127fe7bc6f3bc5a8073a286/dsi-ahteg-
2018-01-02-en.pdf 

23 Case Studies and Examples of the Use of Digital Sequence Information in Relation to the Objectives of the Convention and 
the Nagoya Protocol (CBD/"DSI"/AHTEG/2018/1/2/ADD1) et (SBSTTA/22/INF/2) disponible sur 

https://www.cbd.int/doc/c/7a1d/3057/f5fa0ecb0734a54aadd82c01/dsi-ahteg-2018-01-02-add1-en.pdf  
24 Hammond, Edward. 2019. Ebola: Company avoids benefit-sharing obligation by using sequences. TWN Briefing Paper 

99.http://www.twn.my/title2/briefing_papers/No99.pdf. 

https://www.cbd.int/doc/c/49c9/06a7/0127fe7bc6f3bc5a8073a286/dsi-ahteg-2018-01-02-en.pdf
https://www.cbd.int/doc/c/49c9/06a7/0127fe7bc6f3bc5a8073a286/dsi-ahteg-2018-01-02-en.pdf
https://www.cbd.int/doc/c/7a1d/3057/f5fa0ecb0734a54aadd82c01/dsi-ahteg-2018-01-02-add1-en.pdf
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est accédé en tant qu’ISN, et c'est ce que « Regeneron » a fait. La société a téléchargé la séquence du 

virus Ebola C15 de Genbank et a ensuite synthétisé des portions du virus et les a utilisées pour créer 

le médicament. Étant donné que « Regeneron » a accédé à l’ISN de Genbank plutôt que d'obtenir un 

échantillon de virus de Nocht, les obligations d’ATM de Nocht ne sont pas applicables. 

Les avantages financiers pour « Regeneron » sont importants. À ce jour, le gouvernement américain a 

versé à l'entreprise plus de 190 millions de dollars pour développer et commencer la production du 

médicament à des fins de bio défense aux États-Unis. Et les États-Unis se sont en outre engagés à 

payer à Regeneron 215,8 millions de dollars de plus pour acheter des doses supplémentaires pour son 

stock pharmaceutique national de bio défense. D'autres gouvernements ou entités privées pourraient 

également acheter REGN-EB3, générant plus de bénéfices pour la société américaine. Le tableau 1, 

extrait de la publication d’Edward Hammond donne une vue résumée de la Chronologie des 

événements relatifs à l’utilisation de la séquence Ebola C15. 

La société « Regeneron » a déposé des brevets sur le médicament REGN-EB3 aux États-Unis, au 

Nigeria et en Afrique du Sud, et d’autres demandes sont en instance dans une centaine de pays. 

En 2020, la société « Regeneron » a acquis la validation de son médicament nommé Inmazeb contre 

l’Ebola. Il a été approuvé aux USA par la FDA en octobre 202025. Il utilise la même technologie que 

celle employée pour développer un traitement expérimental contre la Covid-19. Le traitement est 

administré par voie intraveineuse et contient un cocktail d'anticorps monoclonaux.  

  

                                                           
25 https://www.lefigaro.fr/flash-eco/les-etats-unis-approuvent-un-traitement-aux-anticorps-contre-ebola-20201015 
 

https://www.lefigaro.fr/flash-eco/les-etats-unis-approuvent-un-traitement-aux-anticorps-contre-ebola-20201015
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Tableau 1.Extrait de la Chronologie des événements de la séquence Ebola C15  

(Voir plus de détails dans Hammond, E. 2019) 

DATE LIEU ÉVÈNEMENT 

Mars 2014 

Lyon, 

France 

Hambourg, 

Allemagne 

Des échantillons cliniques de 20 patients de Guéckédou, Kissidougou 

et Macenta, Guinée, arrivent à l'Institut Pasteur à Lyon, France, et à 

l'Institut Nocht à Hambourg, Allemagne. Ceux-ci incluent un échantillon 

de C15. 

16 Avril 2014 USA 

L’Institut Pasteur, Nocht et d’autres publient le premier rapport 

épidémiologique sur l’épidémie dans le New England Journal of 

Medicine. (La version finale est publiée le 19 septembre.) Elle décrit le 

cas de C15 et le virus de son échantillon. Le rapport indique : « Ce travail 

a été effectué dans le cadre de la réponse de santé publique pour 

contenir l'épidémie en Guinée ; le consentement éclairé n’a pas été 

obtenu. » 

30 Juill. 2014 
Washington 

DC, USA  

Regeneron Pharmaceuticals dépose une demande de brevet 

préliminaire sur un médicament anticorps monoclonal contre Ebola. Les 

anticorps monoclonaux (MAB) ont été générés à l'aide de morceaux 

synthétisés du génome d'Ebola C15 que Regeneron a téléchargé à 

partir de GenBank. 

12 Février 

2015  

Hambourg, 

Allemagne 

Galveston, 

Texas, 

USA 

Les chercheurs de Nocht envoient un flacon d'Ebola guinéen à 

l'Université du Texas pour inclusion dans une collection de virus du 

gouvernement américain. C'est probablement C15. L'ATM comprend 

des dispositions citant la CDB et le Protocole de Nagoya. Nocht exige 

que le Texas et tout destinataire ultérieur du virus qui l'utilise à des fins 

commerciales et / ou génère de la propriété intellectuelle doivent cesser 

de travailler et négocier des conditions convenues d'un commun accord 

avec la Guinée avant de continuer. 

2 Sep. 2015  
Washington 

DC, USA 

Regeneron reçoit 45,9 millions de dollars du gouvernement américain 

pour développer REGN-EB3, le médicament contre Ebola créé à l'aide 

de l’ISN généré par Nocht à partir de C15. 

26 Sep. 2017 
Washington 

DC, USA  

Le premier brevet américain de Regeneron sur REGN-EB3 est accordé 

(# 9771414). L'entreprise n'est pas gênée par l’ATM de Nocht, car elle 

utilise l’ISN et pas une souche physique. 

30 Sep. 2017  
Washington 

DC, USA  

Regeneron reçoit un contrat d'une valeur maximale de 362,4 millions de 

dollars pour produire du REGN-EB3 destiné au stock américain de 

médicaments de bio défense. 146,6 millions de dollars ont été payés à 

ce jour (mai 2019). 

31 Mai 2018 
New York, 

USA 

Les auteurs de Regeneron publient un article détaillant leur utilisation de 

l’ISN issu de l'isolat C15 dans la création de REGN-EB3: «Une 

séquence complémentaire d'acide désoxyribonucléique (ADNc) codant 

pour EBOV GP (souche Makona; GenBank n ° KJ660346) a été 

synthétisée et clonée dans l'expression de vecteurs utilisant des 

méthodes standard… » 

26 Sep. 2018 
Washington 

DC, USA 

Le deuxième brevet américain de Regeneron sur REGN-EB3 est 

accordé (# 10081670). 
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4.2. Secteurs d'utilisation de technologies liées aux ISN  

Comme déjà signalé plus haut (Chapitre B, point 2), les technologies rendues possibles par l’ISN sont 

de plus en plus omniprésentes dans la recherche et l'industrie liées aux sciences de la vie, en particulier 

les technologies "omiques" qui visent principalement à détecter les gènes (génomique), l'ARNm 

(transcriptomique), les protéines (protéomique) et les métabolites (métabolomique). Ces 

technologies ont un large éventail d'applications dans toutes les disciplines scientifiques, notamment :  

 La taxonomie et la conservation (usage potentiel élevé en en génomique avec les bases de 

données des codes-barres ADN pour l’identification des taxons);  

 L’Agriculture et la sécurité alimentaire : usage potentiel et actuel élevé en en génomique 

(avec les Génomes de référence et identification des variations naturelles et des locus des traits 

recherchés en sélection; et dans l’analyse métagénomique des micro-organismes du sol pour 

comprendre la santé des cultures, etc.), Usages modérés à élevés dans les domaines de la 

transcriptomique et de la protéomique); 

 La biotechnologie industrielle et la biologie synthétique (usage potentiel et actuel élevé 

en en génomique, Usages modérés dans les domaines de la transcriptomique et de la protéomique); 

 Le domaine de la santé et la découverte de produits pharmaceutiques : usage potentiel 

et actuel élevé en en génomique (par exemple dans l’Analyse des cibles de la maladie et des séquences 

d'ADN et d'ARN des agents pathogènes pour mettre au point des traitements et des diagnostics), 

Usages modérés dans les domaines de l’épigénomique (données des puces à ADN comme source 

d'identification de nouvelles cibles thérapeutiques),de la transcriptomiques (silençage génique/ 

inactivation de l'ARN et thérapie génique) et de la protéomique(Compréhension des protéines 

impliquées dans la production de produits pharmaceutiques naturels potentiels). 

L’annexe 3 donne des exemples d'utilisation de technologies liées aux ISN dans différents secteurs. 

La pertinence de chaque technologie "omique" est indiquée dans la colonne "utilisation", avec les 

mentions "élevée" "moyenne" ou "faible"  

Il ressort de la couverture illustrative de chaque secteur, ainsi que des exemples choisis d'utilisation de 

technologies liées aux DSI dans différents secteurs de l’annexe 3, que tous les secteurs considérés 

dans cette étude utilisent différents types d'informations qui constituent potentiellement des ISN et des 

technologies/techniques rendues possibles par les ISN. En particulier, les données génomiques 

semblent être très utilisées dans tous les secteurs. Des tendances similaires sont attendues pour 

d'autres secteurs des sciences de la vie. Ainsi, ces secteurs peuvent être pris en compte lors de la 

discussion sur la portée et le concept des ISN et de l'évaluation des implications de l'inclusion ou de 

l'exclusion de certains types d'informations associées à la ressource génétique sous-jacente.  
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Encadré 3- Principaux messages du chapitre B.2 à B.4 

L’importance de l’ISN résulte de la conjugaison de plusieurs développements parallèles du 

cortège de branches de la biologie moléculaire et de la biotechnologie appliquée:  

Les technologies de séquençage se sont perfectionnées continuellement, en permettant des capacités 

de séquençage croissantes, à la fois en volume et en vitesse, et à un coût de plus en plus réduit. 

Les séquences d'ADN publiées continuent à croître à un rythme sans précédent. Ces données sont 

déposées et conservées dans de grandes bases de données en libre accès. L’échange des séquences 

numérique est instantané à l’échelle planétaire, à travers le réseau mondial de bases de données de 

séquences, organisées sous l’INSDC (Collaboration internationale sur les bases de données de 

séquences nucléotidiques). 

Les capacités de synthèse et d'assemblage de gènes se développement à un rythme très soutenu, 

grâce aux techniques d’édition des gènes, et, de manière plus globale, avec l’accompagnement de la 

biologie de synthèse. Cette dernière est reconnue comme étant un développement supplémentaire et 

une nouvelle dimension de la biotechnologie moderne qui associe la science, la technologie et 

l'ingénierie pour faciliter et accélérer la compréhension, la conception, la reconception, la fabrication 

et/ou la modification du matériel génétique, des organismes vivants et des systèmes biologiques. 

La science des données (bio-informatique…) et l'intelligence artificielle multiplient les applications «big 

data», et permettent de perfectionner l’utilisation rapide et efficace de l’ISN.  

5. Options proposées pour l’ISN par le Groupe ad hoc élargi d’experts 

techniques26  

5.1. Données Vs informations  

Par définition, une donnée est un élément brut, qui n’a pas encore été interprétée, mis en contexte. Et 

c’est là toute la différence entre une information et une donnée. En effet, une information est par 

définition une donnée interprétée. En d’autres termes, la mise en contexte d’une donnée crée de la 

valeur ajoutée pour constituer une information. On peut considérer la connaissance comme une 

information comprise, c’est-à-dire assimilée et utilisée, qui permet d’aboutir à une action27.  

Pour les RG, les données décrivent les caractéristiques inhérentes aux artefacts matériels, par 

opposition aux résultats détaillés et interprétés de la recherche ou à d'autres étapes de valorisation qui 

génèrent des connaissances, de sorte que leur diffusion constitue le partage d'informations 

(connaissances, revendications, modèles, théories, etc.). Les données restent donc sous-jacentes à 

l’information, cependant la frontière n’est pas toujours facile à délimiter entre les données et les 

informations sur les RG.  

                                                           
26 Voir les documents et travaux du Groupe ad hoc élargi d’experts techniques (GSET sur  l’ISN, mars 2020) 
27 Plateformes collaboratives et logiques processuelles dans l’évolution des formes organisationnelles : pour une conception 

étendue de l’information organisationnelle (2009) 
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L’étude CBD/DSI/AHTEG/2020/1/4 (combined study on digital sequence information in public and 

private databases and traceability, 81 p) a subdivisé l’ISN entre:  

i. Les « Données sur les séquences de nucléotides (DSN) » pour décrire toute information 

en relation directe avec le séquençage des nucléotides (ADN ou ARN) d'une ressource génétique 

(RG) ;  

ii. Les Informations subsidiaires (ou associées) (IS) pour couvrir les catégories portant sur 

les Informations sur l'expression des gènes ; les Données sur les macromolécules et les 

métabolites cellulaires ; les informations sur les relations écologiques et les facteurs abiotiques 

de l'environnement, etc. (voir les détails en Annexe 2) 

Le terme "DSN+IS" a été utilisé pour parler des aspects généraux, qui sont valables pour la DSN et l'IS. 

Ainsi, "DSN+IS" est destiné à refléter approximativement le terme ISN 

5.2. Comprendre le flux de données et d'informations sur le RG 

Dans le contexte d'une ressource génétique, la question se pose de savoir si les ISN doivent se limiter 

aux données de représentation (telles qu'une séquence d'ADN "GTACCTGA ...", des modèles de 

méthylation, etc.). Sinon, dans quelle mesure doivent-elles inclure les activités de traitement effectuées 

avec ces données pour générer des informations sous quelque format, support, forme que ce soit, par 

les producteurs, conservateurs, utilisateurs, etc. ? Il s’agit de l’un des principaux défis auxquels sont 

confrontés les différents processus des Nations unies : déterminer si les ISN, quelle que soit leur 

dénomination, se limitent aux séquences d'ADN et d'ARN ou si elles capturent également les 

séquences d'acides aminés des protéines et/ou les informations générées par les processus 

cognitifs appliqués à ces données. La réponse est dans ce qui suit. 

5.3. Nouveaux regroupements logiques  

Pour aider à clarifier le concept de l’ISN, le Groupe ad hoc a utilisé le flux de données/informations 

provenant d'une ressource génétique, en particulier le degré de traitement biologique et la 

proximité de la ressource génétique sous-jacente, pour fournir une base logique au 

regroupement des informations qui peuvent constituer une ISN. Cela donne lieu à quatre 

groupes proposés, un groupe large/inclusif, deux groupes intermédiaires et un groupe étroit/défini, 

comme le montre la Figure 10, et comme décrit plus en détail ci-dessous. Ils sont résumés comme suit: 

 Groupe 1 - Étroit : concernant l'ADN et l'ARN. 

 Groupe 2 - Intermédiaire : concernant (ADN et ARN) + protéines. 

 Groupe 3 - Intermédiaire : concernant (ADN, ARN et protéines) + métabolites. 

 Groupe des Informations associées : connaissances traditionnelles, interactions 

écologiques, etc. 

 Le groupe 1 a une portée et une proximité étroites par rapport à la ressource génétique et se 

limite aux informations sur les séquences de nucléotides associées à la transcription.  
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 Le groupe 2 a une portée intermédiaire et s'étend aux séquences de protéines, comprenant 

donc des informations associées à la transcription et à la traduction. Deux interprétations de la portée 

de ce groupe sont possibles, comme indiqué ci-dessous.  

 Le groupe 3 a une portée intermédiaire plus large et s'étend aux métabolites et aux voies 

biochimiques, comprenant ainsi des informations associées à la transcription, la traduction et la 

biosynthèse.  

 Le groupe 4 a le champ d'application le plus large et comprend également les informations les 

moins proches de la ressource génétique sous-jacente, s'étendant aux données comportementales, 

aux informations sur les relations écologiques et aux connaissances traditionnelles, comprenant 

donc les informations associées à la transcription, à la traduction et à la biosynthèse, ainsi que les 

informations subsidiaires en aval concernant les interactions avec d'autres organismes et 

l'environnement ainsi que leur utilisation, entre autres informations subsidiaires.  

 

Figure 10. Groupements de sujets proposés pour les données/informations pouvant constituer des ISN, afin de 

faciliter les discussions concernant la portée et la terminologie des ISN  

Sur le plan scientifique, les groupes 1 à 3 sont tous basés sur la structure moléculaire des 

macromolécules et des petites molécules, les informations qu'elles véhiculent et les informations 

associées à leur acquisition. Le groupe 4 comprend, en plus, des informations qui ne sont pas liées à 

la structure moléculaire ou aux informations associées à leur acquisition. 

La prise en considération de la proximité de l'information par rapport à la ressource génétique 

sous-jacente et du processus biologique associé à la génération de l'information est un 

indicateur utile pour déterminer s'il est possible d'identifier ou de déduire avec précision la 

source génétique dont elle est dérivée, mais cette déduction n’est pas toujours aisée28.. 

                                                           
28 Dans le cas de l'ADN, il peut être possible d'identifier la source génétique, mais certains gènes sont conservés dans de 

larges gammes taxonomiques et la séquence peut ne pas être traçable à une ressource génétique particulière, mais plutôt 
à un genre, une famille ou un taxon supérieur. Dans le cas des séquences d'ARN et de protéines, il est possible de 
déduire la séquence génétique de la source, cependant, alors que celle-ci peut être déduite avec un degré élevé de 
précision/confiance pour l'ARN, la redondance du code génétique rend cela moins précis pour les protéines (parce que 
plusieurs codons sont disponibles pour coder un acide aminé et donc plus d'une option d'ADN sera déduite d'une 
séquence de protéine). La précision devient encore plus difficile avec les informations biosynthétiques et il n'est pas 
possible de déduire le code génétique sous-jacent à partir de certaines informations subsidiaires. Par conséquent, la 
proximité a des implications importantes pour la traçabilité d'une ressource génétique particulière et également pour 
l'identification de la source d'information, notamment pour savoir si elle a été générée par l'utilisation d'une ressource 
génétique ou de manière indépendante. 
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Le Tableau 2 récapitule les champs d'application possible des ISN sur les ressources génétiques, en 

fonction des délimitations conçues au sein des groupes 1 à 4 proposés plus haut (Source : rapport 

synthétique CBD/DSI/AHTEG/2020/1/7).  

Tableau 2. Clarification du champ d'application des ISN sur les ressources génétiques (Source : Report of The Ad 

Hoc Technical Expert Group on Digital Sequence Information on Genetic Resources, CBD/DSI/AHTEG/2020/1/7) 

 

Informations relatives à une ressource génétique (RG) 

Information génétique et biochimique 

Informations 

associées  

(ou subsidiaire) 

Référence 

du groupe 
Groupe 1 Groupe 2 Groupe 3 

 
Description 

de haut 

niveau de 

chaque 

groupe 

ADN et ARN 

Groupe 1 + 

protéines + 

modifications 

épigénétiques 

Groupe 2 + 

métabolites et autres 

macromolécules 

Exemples 

d’éléments 

principaux 

 Lecture de la 

séquence d'acide 

nucléique ; 

 Lecture des 

données associées à 

l'acide nucléique ; 

 Séquences 

d'acides nucléiques 

non codantes ; 

 La 

cartographie 

génétique (par 

exemple, le 

génotypage, l'analyse 

des microsatellites, 

les SNP, etc ;) 

 Annotation 

structurelle. 

 Séquences 

d'acides aminés ; 

 Informations 

sur l'expression des 

gènes ; 

 Annotation 

fonctionnelle ; 

 Les 

modifications 

épigénétiques (par 

exemple, les 

schémas de 

méthylation et 

d'acétylation) ; 

 Structures 

moléculaires des 

protéines ;  

 Réseaux 

d'interaction 

moléculaire. 

 Informations sur 

la composition 

biochimique d'une RG 

; 

 Macromolécules 

(autres que l'ADN, 

l'ARN et les protéines) 

; 

 Métabolites 

cellulaires (structures 

moléculaires). 

 Connaissances 

traditionnelles 

associées aux RG 

 Informations 

associées aux groupes 

1, 2 et 3 d'informations 

sur les séquences 

numériques (par 

exemple, les facteurs 

biotiques et abiotiques 

dans l'environnement 

ou associés à 

l'organisme) 

 Autres types 

d'informations 

associées à une RG ou 

à son utilisation. 

Encadré 4- Principaux messages du chapitre B.5-Options pour la portée de l’ISN. 

Pour aider à clarifier le concept de l’ISN, le Groupe ad hoc a utilisé le flux de données/informations 

provenant d'une ressource génétique, en particulier le degré de traitement biologique et la 

proximité de la ressource génétique sous-jacente, pour fournir une base logique au 

regroupement des informations qui peuvent constituer une ISN. Cela donne lieu à quatre 

groupes proposés, un groupe large/inclusif, deux groupes intermédiaires et un groupe étroit/défini.Ils 

sont résumés comme suit : 

Groupe 1 - Étroit : concernant l'ADN et l'ARN. 

Groupe 2 - Intermédiaire : concernant (ADN et ARN) + protéines. 

Groupe 3 - Intermédiaire -large: concernant (ADN, ARN et protéines) + métabolites. 

Informations associées : connaissances traditionnelles, interactions écologiques, etc. 
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Options pour la terminologie  

En clarifiant la portée de l'information sur les séquences numériques, le GET a convenu que les trois 

premiers groupes proposés dans l'étude pourraient être considérés comme des informations 

sur les séquences numériques, tandis que les informations associées précédemment attribuées 

(dans l'étude) au groupe 4, y compris les connaissances traditionnelles associées aux 

ressources génétiques, ne sont pas des informations sur les séquences. 

Les groupes 1 à 4, proposés par le GSET pour évaluer une série de termes proposés pour remplacer 

l’ISN, notamment29 : "in silico" ; "ressources génétiques dématérialisées" (DGR) ; "information 

génétique" (IG) ; "données de séquences numériques" (DSD) ; "données de séquences de ressources 

génétiques" (GRSD) ; "séquences génétiques" (GS) ; "données/informations de séquences génétiques" 

(GSD/GSI) ; "données de séquences de nucléotides" (NSD) ; et "informations subsidiaires" (SI).30  

La terminologie semble être disponible pour décrire les ISN dont le sujet est étroit et limité aux 

séquences de nucléotides (comme proposé dans le groupe 1). Ces termes pourraient inclure les 

données de séquences de ressources génétiques (GRSD) ; les séquences génétiques (GS) ; les 

données/informations de séquences génétiques' (GSD/GSI) ; et les données de séquences de 

nucléotides (NSD). Il est également évident qu'il existe une terminologie permettant de décrire des 

sujets dont le champ d'application va au-delà de la transcription, de la traduction et de la biosynthèse 

(c'est-à-dire comme proposé dans le groupe 4). Ces termes incluent In silico ; Ressources génétiques 

dématérialisées (DGR) ; Information génétique (IG). 

Les termes "données de séquences numériques" (DSD), "données de séquences de ressources 

génétiques" (GRSD) ou "données et informations de séquences de ressources génétiques" (GRSDI), 

bien qu'ils aient été utilisés auparavant dans certains contextes pour décrire le groupe 1 (étroit), 

pourraient être utilisés pour décrire l'objet de portée intermédiaire comprenant des informations 

associées à la transcription et à la traduction (comme proposé pour le groupe 2) selon 

l'interprétation adoptée. Aucun des termes proposés jusqu'à présent ne semble saisir de manière 

adéquate une gamme intermédiaire comprenant des informations associées à la transcription, la 

traduction et la biosynthèse d'une ressource génétique (c'est-à-dire comme proposé pour le groupe 3). 

Dans l'ensemble, les quatre groupes logiques proposés dans cette étude offrent une alternative 

nuancée à la liste de l'AHTEG de 2018 et peuvent donc mieux aider à clarifier le concept et la portée 

des DSI, cependant, la terminologie appropriée devra être évaluée, en particulier pour les groupes 

intermédiaires. 

                                                           
29 Ces termes sont issus des forums de la CDB, des publications, des organismes professionnels et des sociétés savantes dans 

le contexte des discussions parallèles en cours dans les différents processus des Nations unies qui tentent également de 
clarifier le concept de "DSI", quel que soit son nom. 

30 En outre, au cours des entretiens Du GSET, d'autres termes ont été introduits: "Informations sur les séquences biologiques", 
"Informations sur le séquençage fonctionnel", "Ressources génétiques numériques et informations sur les séquences", 
"Code biologique numérique", "Informations sur les séquences numériques du matériel génétique" et "Informations 
biologiques numériques". Ceux-ci ne seront pas discutés mais pourraient être analysés de la même manière que toute la 
terminologie discutée ci-dessus. 
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C. Les enjeux liés à l’information de Séquençage Numérique sur les 

ressources génétiques : considérations techniques et politiques 

1. Introduction 

Au cours des dernières années, les technologies de séquençage de l’ADN sont devenues plus rapides, 

moins coûteuses et plus exactes. L’information de séquençage numérique sur les ressources 

génétiques (ISN) est utilisée pour une vaste gamme d’activités dans le domaine de la conservation et 

de l’utilisation durable de la diversité biologique, y compris la taxonomie et la surveillance des espèces 

envahissantes. Cependant, discussions et points de vue différents persistent quant au rapport entre 

l’information de séquençage numérique, l’accès aux ressources génétiques et le partage des 

avantages.    

Les répercussions potentielles de l’information de séquençage génétique pour les objectifs de la 

Convention sur la diversité biologique et l’objectif du Protocole de Nagoya sur l’accès et le partage des 

avantages sont devenues une question intersectorielle en 2016, à la dernière Conférence des Nations 

Unies sur la biodiversité. Depuis lors, le Secrétariat de la CBD a commandé une étude exploratoire et 

fait la synthèse des points de vue et des informations sur l’information de séquençage génétique. Un 

groupe d’experts s’est aussi réuni pour examiner la terminologie et les différents types d’information de 

séquençage numérique sur les ressources génétique ainsi que toutes répercussions potentielles de 

l’utilisation de l’information de séquençage numérique pour les objectifs de la Convention et du 

Protocole de Nagoya.  

En outre, bien que les gouvernements reconnaissent la contribution positive de l’information de 

séquençage numérique sur les ressources génétiques à la conservation et à l’utilisation durable de la 

diversité biologique, d’importantes divergences de vues demeurent en ce qui concerne les 

répercussions sur le partage juste et équitable des avantages découlant des ressources génétiques. 

2. L’information De Séquençage Numérique Sur Les Ressources 

Génétiques : De Quoi S’agit-il et Quels Sont Les Enjeux ?  

La valeur d’une ressource génétique n’est plus limitée à sa biologie. L’ampleur et la rapidité avec 

lesquelles les informations relatives aux organismes sont collectées peut générer des utilisations et des 

revenus futurs, indépendamment de l’organisme à partir duquel le matériel génétique a été initialement 

obtenu. L’utilisation de ces adonnées peut permettre de créer de la valeur pour les RG, autre que celle 

qui résulte de la possession, de l’utilisation ou de la gestion de ces ressources, tout en apportant de 

l’aide et des produits à ceux qui possèdent, utilisent et gèrent les RG. Les avis sont partagés sur la 

question de savoir si « l’information de séquençage numérique » peut être considérée comme une 

ressource génétique. Il est aussi important de relever que les opinions divergent également au sujet 

des conditions dans lesquelles le séquençage d’ADN, c’est à dire le processus permettant de déterminer 

l’ordre des nucléotides de l’ADN ou de l’ARN, ainsi que les activités de criblage peuvent être qualifiées 

d’« utilisation».  

C 
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2.1. Introduction : Comment définir le terme ISN et quels sont les enjeux ? 

Aucune définition reconnue/ arrêtée au niveau international : La notion de « données de séquençage » 

ou « d’information de données de séquençage numérique » n’a pas été définie ni officiellement, ni 

scientifiquement. La CDB utilise le terme « digital séquence information » mais de nombreux termes 

sont employés dans la communauté scientifique pour s’y référer : données in silico, données de 

séquence, information de séquence génétique, données de séquence numérique, information 

génétique, ressources génétiques dématérialisées, information de séquence d’acides nucléiques, etc. 

Les « ISN » sont couramment utilisées à des fins d'analyse, mais elles sont également utilisées pour la 

dématérialisation du matériel génétique et ces deux usages présentent un intérêt pour le partage des 

avantages d’un point de vue scientifique et économique.  Il n’ay aussi consensus sur la question de 

savoir si les ISN tombent dans le champ d’application de la CBD et de son Protocole de Nagoya sur 

l’APA. 

2.2. Les enjeux sur le plan scientifique et économique 

Ces technologies (ISN) sont utilisées dans des applications de tous les jours, comme le contrôle de la 

qualité des aliments, l’identification des espèces de poissons utilisées pour faire des sushis, la détection 

des organismes envahissants dans les plans d’eau, le diagnostic des végétaux ou des animaux 

nuisibles, des maladies, la vérification de l’identité des produits naturels, et bien d’autres. 

L’utilisation de l’informatique pour le traitement de l’information génétique a permis la réalisation de 

progrès majeurs (notamment la compréhension de la structure et l’expression des gènes) et a 

démultiplié les capacités d’analyse et donc la valeur de l’information contenue dans la ressource 

génétique. 

La transmission des informations de séquençage est absolument essentielle dans un contexte 

d’augmentation du volume des bases de données bio-informatiques et le développement de la biologie 

de synthèse.  

Les entreprises utilisent également ces données et ces informations, par exemple pour optimiser les 

séquences utilisées pour le développement de produits en recherchant et en comparant des milliers de 

séquences similaires et en identifiant les séquences susceptibles de fournir les traits recherchés. 

L’accès et l'utilisation des ISN peuvent conduire à la création d'avantages, et promouvoir le partage 

d'avantages monétaires. L’utilisation des ISN peuvent également générer des avantages non 

monétaires   par le biais du transfert de technologies, de partenariats et collaborations, de l'échange 

d'informations et du renforcement des capacités à l'appui de plusieurs articles de la Convention, en 

particulier des articles 12 et 18 ainsi que des articles 8, 20, 22, 23 et de l'annexe au Protocole de Nagoya  

Dans certains cas, ces entreprises peuvent chercher activement à obtenir une protection de la propriété 

intellectuelle sous la forme de brevets sur des inventions reposant sur ces données et informations. 

L'accès et l'utilisation des ISN  pour certaines activités scientifiques sont moins chers par rapport au 

séquençage, et sont permis par des bases de données ;  La capacité technique à utiliser, générer et 

analyser des ISN est limités dans de nombreux pays, et qu'il est donc nécessaire d'encourager 
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davantage le renforcement des capacités et le transfert de technologies pour utiliser les ISN en vue de 

contribuer à la conservation et à l'utilisation durable, tout en reconnaissant que des progrès ont été 

réalisés dans les capacités d'analyse de certains pays. 

Encadre 1: Les points essentiels à retenir : 

Aucune définition reconnue/ arrêtée au niveau international : La notion de « données de séquençage » 

ou d’ « information de données de séquençage numérique » n’a pas été définie ni officiellement, ni 

scientifiquement 

Les ISN sont utilisées pour des fins très diverses.  

La plupart des données et informations accessibles au public sont utilisées à des fins non commerciales. 

Dans plusieurs domaines de la biologie, le séquençage systématique de l’acidedésoxyribonucléique 

(ADN), de l’acide ribonucléique (ARN) et des protéines (acides aminés) est devenu courant pour les 

scientifiques.  

Les ISN peuvent aussi être utilisées pour des fins commerciales 

L’accès et l'utilisation des ISN peuvent conduire à la création d'avantages, et promouvoir le partage 

d'avantages monétaires 

L’utilisation des ISN peuvent également générer des avantages non monétaires par le biais du transfert 

de technologies 

3. Quelles Sont Les Enjeux De La Question Des ISN Au Niveau International   

3.1. Introduction : Mise en contexte  

La gestion de l’information sur les ressources génétiques sous forme de séquences numériques est un 

problème crucial qui va au-delà de la CDB. Elle touche à la biologie lorsqu’il s’agit d’inclure des cultures 

ou d’autres ressources génétiques dont s’occupent le Traité international sur les ressources 

phytogénétiques pour l’alimentation et l’agriculture dans certains cas à l’Organisation mondiale de la 

Santé (OMS), en particulier (mais pas exclusivement) pour le Cadre de préparation en cas de grippe 

pandémique (Cadre PIP) et aussi l’Organisation Mondiale de la Propreté Intellectuelle (OMPI). Même 

si les implications de l’information sur les ressources génétiques sous forme de séquences numériques 

ont été anticipées depuis plusieurs années maintenant, entre autres par le Traité international sur les 

ressources phytogénétiques pour l’alimentation et l’agriculture qui les a mentionnées en termes de « 

dématérialisation », les délibérations de la CDB sur ces séquences numériques sont essentielles en 

raison de la portée de la Convention.   

3.2. État des lieux des discussions sur les ISN au sein de la CDB et de son 

Protocole de Nagoya  

Dans le contexte de la Convention sur la diversité biologique et du Protocole de Nagoya, les données 

sur les séquences génétiques sont mentionnées sous l’expression « Information génétique numérique 
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» ou « Information de séquençage numérique ». Cette question a tout d’abord été considérée dans le 

cadre de l’agenda de la CDB sur la biologie de synthèse. Le Groupe spécial d’experts techniques de la 

Convention (GSET) sur la biologie de synthèse, qui s’est réuni en septembre 2015, a identifié 

l’importance de l’information numérique sur les ressources génétiques comme un sujet crucial pour les 

objectifs de la CDB, en particulier pour les dispositions ayant trait à l’accès et au partage des avantages 

résultant de l’utilisation des ressources génétiques. La vingtième rencontre de l’Organe subsidiaire 

chargé de fournir des avis scientifiques, techniques et technologiques (SBSTTA) n’a pu trouver un 

accord concernant la façon d’affronter le problème posé par l’information numérique sur les ressources 

génétiques. Cet objectif a donc été repoussé à la réunion de la CdP 13. 

Les Parties à la Convention sur la diversité biologique et au Protocole de Nagoya ont abordé la question 

des données sur les séquences génétiques lors de la réunion des Parties au Protocole de Nagoya de 

décembre 2016, notant que les progrès rapides dans le domaine de la biotechnologie ont eu une 

incidence sur l’utilisation des ressources génétiques. Les Parties ont par conséquent décidé d’établir un 

processus pour examiner cette question. 

Dans un premier temps un Groupe ad hoc d’experts techniques sur l’Information génétique numérique 

a été mis en place pour examiner les répercussions potentielles découlant de l’utilisation de l’information 

de séquençage numérique sur les ressources génétiques pour les objectifs de la Convention et du 

Protocole de Nagoya lors de la réunion de l’organe subsidiaire chargé de fournir des avis scientifiques, 

techniques et technologiques en juillet 2018 et lors de Conférence des Parties siégeant en tant que 

réunion des Parties au Protocole de Nagoya (COP-MOP), en novembre 2018. 

3.3.  Les développements les plus importants sur la question des ISN lors de la 

CdP14 

Lors de la 14e Conférence des Parties (CdP) de la CDB à Charm el-Cheikh, Égypte, en novembre 2018, 

des décisions clés ont été prises sur l’ISN (Décision 14/20) et le processus complet et participative pour 

l’élaboration du cadre mondial de la biodiversité pour l’après-2020 (Cadre pour l’après-2020) (Décision 

14/34). Lors de cette réunion les Parties ont reconnu l'importance de l'information sur le séquençage 

numérique des ressources génétiques pour les trois objectifs de la Convention qui se soutiennent 

mutuellement, bien que d'autres travaux soient nécessaires pour fournir une clarté conceptuelle sur 

l'information sur le séquençage numérique des ressources génétiques. Les Parties ont également 

reconnu que l'accès et l'utilisation de l'information sur le séquençage numérique des ressources 

génétiques contribuent à la recherche scientifique ainsi qu'à d'autres activités non commerciales et 

commerciales dans des domaines tels que la diversité biologique, la sécurité alimentaire et la santé 

humaine, animale et végétale. 

Les Parties ont également reconnu qu'une capacité accrue d'accès, d'utilisation, de production et 

d'analyse d'informations sur le séquençage numérique des ressources génétiques est nécessaire dans 

de nombreux pays, et ont encouragé les Parties, les autres gouvernements et les organisations 

concernées à soutenir le renforcement des capacités et le transfert de technologie, le cas échéant, pour 

aider à l'accès, à l'utilisation, à la production et à l'analyse de l'information sur le séquençage numérique 
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des ressources génétiques pour la conservation et l'utilisation durables de la biodiversité et du partage 

des avantages qui en découle. 

La Conférence des Parties a également noté que, comme il existe une divergence de points de vues 

entre les Parties concernant le partage des avantages par l'utilisation d'informations sur le séquençage 

numérique des ressources génétiques, les Parties s'engagent à travailler à la résolution de cette 

divergence par le biais du processus dans la décision, dans le but de renforcer l'accomplissement du 

troisième objectif de la Convention et de l'article 15, paragraphe 7, sans préjudice des circonstances 

auxquelles cet article s'applique. 

La Décision 14/20 a donc mis en place un processus fondé sur la science et les politiques générales 

pour étayer le débat sur l’ISN. L’ISN a également été intégrée dans les activités intersessions pour 

soutenir l’élaboration du Cadre pour l’après-2020.   

La CdP 14 a également décidée d’étendre le mandat du groupe spécial d'experts techniques (AHTEG) 

sur les ISN  - initialement créé à la COP 13 - en lui donnant le mandat de :  

Développer des options pour les conditions opérationnelles et leurs implications pour offrir une clarté 

conceptuelle sur les ISN :  

Identifier les domaines clés pour le renforcement des capacités en matière de ISN, et  

Soumettre ses résultats pour examen lors d'une réunion du groupe de travail à composition non limitée 

(OEWG) sur le Cadre mondial de la biodiversité pour l'après-2020.  

Une réunion de l'AHTEG sur les informations de séquence numérique sur les ressources génétiques a 

eu lieu (virtuellement) à Montréal, Canada, du 17 au 20 mars 2020. Les résultats de cette réunion sont 

détaillés dans la section suivante. 

 

Encadre 2: Les développements les plus importants sur la question des ISN lors de la CdP14   

Dans la décision (CBD/COP/14/L.36), la CdP a reconnu que : 

L’accès à la DSI et son utilisation contribuent à la recherche scientifique et qu’il est besoin de renforcer 

la capacité d’accès, d’utilisation, de génération et d’analyse de l’ISN dans de nombreux pays.  

Certaines Parties ont adopté des mesures nationales réglementant l’accès à l’ISN et son utilisation en 

tant que partie intégrante de leur APA,  

Des divergences de vues entre les Parties existent concernant le partage des avantages découlant de 

l’utilisation de l’ISN.  

La CdP a décidé en outre de mettre en place un processus basé sur la science et la politique, qui 

implique ce qui suit : 

Inviter les gouvernements, les peuples autochtones et les communautés locales à soumettre leurs 

points de vue et les données dont ils disposent pour clarifier le concept, y compris la terminologie et le 

champ d’application qui en relèvent, et indiquer la manière dont les mesures nationales relatives à l’APA 
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prennent en ligne de compte l’ISN et les accords sur le partage des avantages découlant de l’utilisation 

commerciale ou non commerciale de l’ISN; 

Inviter les gouvernements, les peuples autochtones et les communautés locales, ainsi que d’autres, à 

soumettre des informations sur les besoins en matière de renforcement des capacités ; et 

Établir un GSET élargi, avec la participation des PACL. 

3.3.1. Résultats clés : Réunion du Groupe spécial d’experts techniques sur les 

séquençages numériques d’informations sur les ressources génétiques  

Lors de cette réunion, les experts ont en outre convenus de la nécessité de discussions supplémentaires 

concernant la terminologie afin de trouver un juste équilibre entre une terminologie adaptative et assez 

dynamique pour s’adapter aux changements scientifiques, technologiques, commerciaux et autres, et 

une terminologie claire et assez solide pour fournir une sécurité juridique.  

En ce qui concerne les questions de terminologie, les points suivants ont fait l’objet de beaucoup de 

discussions entre :  

Distinction entre les données et les informations : les experts ont noté que ces dernières pourraient 

impliquer davantage de traitement que les premières, et notent également qu'il n'y a pas de frontière 

claire entre les deux. 

Flux biochimique d'informations au sein d'une cellule : les experts ont noté la capacité à déduire des 

séquences d'acide nucléique à partir de séquences protéiques (bien qu'imparfaitement, car différentes 

séquences d'ADN peuvent coder pour la même protéine) et l'incapacité actuelle à déduire facilement 

des séquences d'acide nucléique ou de protéines à partir de métabolites et les macromolécules. 
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Distinction entre les informations génétiques et biochimiques : les experts ont noté que les informations 

associées liées à une ressource génétique, telles que les connaissances traditionnelles associées aux 

ressources génétiques, et d'autres informations, diversement décrites comme des informations 

contextuelles, associées ou subsidiaires.Le groupe d’experts a également eu des discussions en vue 

de clarifier la portée des ISN. Les experts ont identifié 4 groupes qui pourraient constituer un point de 

départ pour définir la portée des ISN. Les éléments proposés pour chaque groupe sont décrits dans le 

tableau suivant : 

 

En ce qui concerne la portée des informations de séquence numérique, l’AHTEG a convenu que les 

trois premiers groupes proposés dans l'étude 1 pourraient être considérés comme des informations de 

séquence numérique, tandis que les informations associées précédemment attribuées (dans l'étude) au 

groupe 4, y compris les connaissances traditionnelles associées aux ressources génétiques, ne sont 

pas informations de séquence numérique 

Comme résumé dans le tableau ci-dessous, le Groupe d’expert a aussi identifié des options de 

terminologie pour décrire les ISN.   
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Pour chacun des groupes considérés dans le tableau ci-dessus, l'AHTEG a discuté des implications :  

 concernant la traçabilité des différents types d'informations ; 

 concernant l'utilisation des informations de séquence numérique et des technologies rendues 

possibles par les informations de séquence numérique dans les processus de recherche et 

d'innovation en sciences de la vie ;  

 de l'International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC) sur l'échange ouvert 

et l'utilisation d'informations sur les séquences numériques ; et  

 concernant les mesures régissant l'accès, le partage des avantages et le respect. 

Sur la question de la traçabilité, les experts ont relevé des moyens potentiels d'améliorer la traçabilité, 

tels que : 

 Améliorer l'inclusion des données de passeport pertinentes (par exemple, en exigeant des 

entrées dans le champ du pays fournisseur lors du téléchargement des enregistrements 

pertinents dans les bases de données) ; 

 Inclure des informations concernant la ressource génétique dans les bases de données ; 

 Relier les publications de revues aux ressources génétiques stockées dans des collections ex 

situ. 

Ils ont également constaté que :  

 La traçabilité pourrait être plus ou moins pertinente en fonction de l'approche de partage des 

avantages suivie et des exigences de surveillance et de conformité associées ; 
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 En ce qui concerne les implications pour l'INSDC : il serait important de recevoir une 

contribution directe de l'INSDC sur cette question. 

 

Encadré 3 : points essentiels à retenir des discussions du Groupe d’experts 

Les avis et les points de vue des experts divergent sur plusieurs points, à savoir : 

 Positions divergentes sur les ISN et ce que cela signifie ; 

 La définition des ressources génétiques couvre t- elle ou non l’ISN? ; 

 Comment règlementer les ISN? ; 

 Serait-il pratique d’exiger le CPCC pour l’accès aux données et/ou à l’information ; 

 Est ce qu’il faut avoir des obligations de partage des avantages découlent de l’exploitation 

de l’ISN dans les cas où le CPCC n’est pas nécessaire et les CCCA n’ont pas été établies ;  

 Positions divergentes sur la question de savoir si la définition des « ressources génétiques 

» et de « l’utilisation » du PN inclut les ISN ? 

 Points de vue différents sur la question de savoir si les ISN devrait relever du régime APA 

de la CDB et du Protocole de Nagoya 

 Est-ce que le libre accès à l’ ISN  est une forme suffisante de partage des avantages 

 Est-il nécessaire de faire une distinction entre l’information et les données  

 Que signifie : Flux biochimique d'informations au sein d'une cellule ?  Pas de consensus !  

 Quelle est la distinction entre les informations génétiques et biochimiques : 

 Les experts ont identifié plusieurs groupes pour décliner des options de terminologie pour 

décrire les ISN et les différentes implications : 

 Concernant la traçabilité des différents types d'informations ; 

 Concernant l'utilisation des informations de séquence numérique et des technologies 

rendues possibles par les informations de séquence numérique dans les processus de 

recherche et d'innovation en sciences de la vie ;  

 de l'International Nucleotide Sequence Database Collaboration (INSDC) sur l'échange 

ouvert et l'utilisation d'informations sur les séquences numériques ; et  

 concernant les mesures régissant l'accès, le partage des avantages et le respect. 

 

 

Il a été convenu que les résultats de la réunion de l'AHTEG devront être soumis au Groupe de travail à 

composition non limitée sur le Cadre mondial de la diversité biologique pour l'après-2020, créé par la 

Conférence of the Parties en vertu de sa décision 14/34.  

Dans cette perspective la CdP a prié le Groupe de travail d'examiner les résultats et de faire des 

recommandations à la Conférence of the Parties à sa quinzième réunion sur la manière de traiter les 

informations de séquence numérique sur les ressources génétiques dans le contexte du cadre mondial 

de la biodiversité pour l'après-2020. 
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3.3.2. Discussion: enjeux des ISN dans les négociations pour le Cadre mondial 

de la biodiversité pour l’après-2020.  

À sa quatorzième réunion, la CdP a adopté le processus préparatoire à l’élaboration du cadre mondial 

de la biodiversité pour l’après-2020 et constitué un groupe de travail intersessions à composition non 

limitée chargé de soutenir le processus.   

La Conférence des Parties siégeant en tant que réunion des Parties au Protocole de Cartagena sur la 

prévention des risques biotechnologiques a souligné que celle-ci devrait être reflétée dans cadre 

mondial de la biodiversité pour l’après-2020 et prévoit les mesures à prendre vers l’élaboration de 

l’élément sur la prévention des risques biotechnologiques du cadre mondial de la biodiversité pour 

l’après-2020.   

La Conférence des Parties siégeant en tant que réunion des Parties au Protocole de Nagoya a invité 

les Parties au Protocole à participer au processus d’élaboration du cadre mondial de la biodiversité pour 

l’après-2020.  D’autres décisions contiennent des éléments pertinents pour l’élaboration du cadre 

mondial de la biodiversité pour l’après-2020 

Lors des discussions sur la question par le Groupe de travail lors de sa dernière réunion, certains pays 

ont suggéré d’inclure un libellé sur les ISN, mais d’autres s’y sont opposés. Il a été également suggéré 

que les domaines de recherche et de connaissance sont absents dans l’objectif et dans les objectifs en 

général. Certaines propositions ont été formulées d’inclure un libellé approprié sur la recherche et les 

connaissances, et d’autres ont suggéré qu’un objectif distinct pourrait être élaboré afin de donner une 

importance adéquate à cette question et pour éviter d’élaborer un objectif complexe traitant de multiples 

questions. 

3.4.  Discussion au sein du Traite International sur les ressources phytogéniques 

pour l’Agriculture et l’Alimentation de la FAO.  

En 2013, l’organe directeur du Traité international a lancé un processus visant à renforcer le Système 

multilatéral en établissant un Groupe de travail spécial à composition non limitée qui a pour tâche, 

notamment, d’élaborer des mesures pour augmenter les paiements basés sur l’utilisation et les 

contributions au Fonds de partage des avantages de manière durable et prévisible à long terme. Le 

Groupe de travail a examiné, entre autres questions, des révisions à l’Accord type de transfert de 

matériel ainsi que d’éventuelles modifications à la couverture du Système multilatéral. Étant donné que 

l’interdépendance des pays en matière de ressources phytogénétiques représente l’un des arguments 

clés pour le Système multilatéral du Traité international, la base pour l’examen de son renforcement 

inclut une estimation entièrement actualisée de cette interdépendance, comme indiqué dans une 

récente étude.31  Au cours de l’exercice biennal 2018-2019, le Groupe de travail a examiné, entre autres, 

des critères et des options pour l’éventuelle adaptation de la couverture du Système multilatéral et des 

                                                           
31 L’étude est disponible à l’adresse : http://www.fao.org/3/a-bq533e.pdf 

http://www.fao.org/3/a-bq533e.pdf
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mesures de soutien pour faciliter la mise en œuvre de la possible expansion de la couverture du 

Système multilatéral.  

Le Groupe de travail a examiné un éventuel processus pour réviser : l’état des ratifications de l’Annexe I 

modifiée au Traité international (à savoir, les cultures et fourrages couverts par le Système multilatéral); 

le niveau des revenus basés sur l’utilisation dégagés par le Fonds de partage des avantages; et l’accès 

au matériel et sa disponibilité au sein du Système multilatéral.  À sa huitième session de 

novembre 2019, l’organe directeur du Traité international n’a pas réussi à parvenir à un consensus sur 

le renforcement du Système multilatéral. Il a encouragé des consultations officieuses entre les Parties 

contractantes et en particulier des consultations nationales entre les secteurs et les parties prenantes 

concernées. Certaines Parties contractantes ont souhaité que l’organe directeur, à sa neuvième 

session, examine comment mener à bien des travaux ultérieurs sur le renforcement du Système 

multilatéral, notant le besoin d’examiner les résultats des débats pertinents au titre de la Convention sur 

la diversité biologique. Les questions principales en discussion en discussion étaient :  

 Les implications disponibilité de grandes quantités de données de séquençage génétique et la 

possibilité de les échanger rapidement facilitent la recherche sur les ressources génétiques, en 

particulier pour les acteurs des pays développés qui disposent des capacités pour analyser et utiliser 

de telles données.  

 Les problèmes règlementaires majeurs : la possibilité d’une appropriation des données de 

séquençage génétique par le biais des droits de propriété intellectuelle ; et 

 La question de la valeur commerciale produite par l’utilisation de ces données, et des obligations 

de partage des avantages que déclenche cette même valeur.  

Cette dernière question a été au centre des négociations de l’OD 8. Les pays en développement 

voulaient s’assurer que les obligations de partage des avantages s’étendaient à l’utilisation de l’ISN, 

pour maintenir l’intégrité et la pertinence du Traité au milieu d’une récente vague d’évolutions 

technologiques. Aux vues des points divergents l’Organe directeur a demandé au Secrétariat de 

continuer à suivre : 

 les processus menés au sein de la CDB sur l’ISN et à fournir des informations sur les activités du 

TIRPAA à ce sujet,  

 de collaborer et, s’il y a lieu, de se coordonner avec le Secrétariat de la CDB sur les questions 

liées à l’ISN. Il demande en outre au Secrétariat: 

 de continuer à participer aux processus destinés à renforcer la coopération entre les conventions 

compétentes en matière de biodiversité; 

 de continuer à examiner, avec le Secrétariat de la CDB, les modalités pratiques et les activités 

visant à améliorer leur coopération ; et 

 de coopérer avec le Secrétariat de la CDB pour éclairer les futurs débats sur l’article 10 du 

Protocole de Nagoya (Mécanisme multilatéral de partage des avantages). 
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Encadré 4 : Points importants : discussions sur les ISN au sein du TIRPAA 

- Les ressources génétiques pour l’alimentation et l’agriculture sont définies au niveau international 

mais cette définition n’inclue pas les données de séquençage.  

- Question des ISN ont été au cœur des négociations pour l’amélioration du fonctionnement du 

Système Multilatéral du TIRPAA qui visent :   

(i) la considération des ISN dans les discussions sur la possibilité de l’augmentation des ressources 

se trouvant dans l’Annexe 1 et : 

(ii) la place la place et la prise en compte des ISN Révision de l’ATTM du TIRPPA 

3.5. Discussions au sein de l’OMS  

En 2011, l'Assemblée mondiale de la Santé a adopté le Cadre de préparation en cas de grippe 

pandémique pour le partage des virus grippaux et l'accès aux vaccins et autres avantages (Cadre PIP). 

Le Cadre PIP fait référence à des « séquences génétiques », qui sont définies comme signifiant « l’ordre 

des nucléotides présents dans une molécule d’ADN ou d’ARN. Elles contiennent les informations 

génétiques qui déterminent les caractéristiques biologiques d’un organisme ou d’un virus. » 

La section 5.2 du Cadre PIP traite des données sur les séquences génétiques et le paragraphe 1 stipule 

que « les données sur les séquences génétiques et les analyses issues de ces données concernant le 

virus H5N1 et d’autres virus grippaux susceptibles de donner lieu à une pandémie humaine devraient 

être échangées de façon rapide, systématique et dans les meilleurs délais avec le laboratoire d’origine 

et entre les Laboratoires [du Système mondial de surveillance de la grippe et de riposte] de l’OMS. » 

En outre, dans les annexes 4 et 5 du Cadre PIP, les laboratoires du Système mondial de surveillance 

de la grippe et de riposte de l'OMS sont tenus de soumettre « les données relatives au séquençage 

génétique à la Global Initiative on Sharing Avian Influenza Data (GISAID) et à la Genbank ou à des 

bases de données du même type en temps voulu conformément à l’Accord type sur le transfert de 

Matériels. ». (§ 9). 

Le Cadre PIP établit un Groupe consultatif chargé de surveiller la mise en œuvre du Cadre et de fournir 

des rapports, des évaluations et des recommandations fondés sur des preuves concernant son 

fonctionnement. Dans la section 5.2.4 du Cadre PIP, le Directeur général de l'OMS est prié « de 

consulter le Groupe consultatif sur la meilleure procédure à suivre pour examiner plus avant et résoudre 

les questions liées à l’utilisation des données sur les séquences génétiques du virus H5N1 et d’autres 

virus grippaux susceptibles de donner lieu à une pandémie dans le contexte du Cadre [PIP]. » 

Le Groupe consultatif du Cadre PIP a commencé à travailler sur les questions liées au traitement des 

données de séquences génétiques en 2013. Depuis lors, elle a mené des travaux techniques, en 

consultation avec les parties prenantes du PIP, afin de comprendre comment les données de séquences 

génétiques sont élaborées, partagées et utilisées, en vue de proposer au directeur général des options 
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pour le traitement des données de séquences génétiques dans le Cadre, qui soient cohérentes avec 

les objectifs du Cadre et les reflètent.32 

La section 7.4 du Cadre PIP traite du suivi et de l'examen du Cadre et, entre autres, elle prévoit que le 

Cadre et ses annexes seront révisés d'ici 2016 en vue de proposer à l'Assemblée mondiale de la Santé 

en 2017 des révisions reflétant les évolutions, le cas échéant (section 7.4.2). Un Groupe d'examen a 

été créé pour mener à bien ce travail et il a fait parvenir son rapport final au Directeur général de l'OMS 

en octobre 2016 pour un examen par le 140e Conseil exécutif de l'OMS et la Soixante-dixième 

Assemblée mondiale de la Santé (tenue en mai 2017). 

L'examen du Cadre du PIP a notamment abordé la question des données sur les séquences génétiques 

et a formulé un certain nombre de recommandations à cet égard dans son rapport final.33 

Suite à ce rapport, la Soixante-dixième Assemblée mondiale a adopté la décision WHA70 (10). La 

décision comprenait une demande adressée au Directeur général, concernant les recommandations du 

Groupe d'examen concernant les données relatives aux séquences génétiques, afin de procéder à une 

analyse approfondie et délibérative des questions soulevées, y compris les implications de la poursuite 

ou non des approches possibles (paragraphe 8(b)).34 L'Assemblée mondiale de la Santé a également 

prié le Directeur général de poursuivre les consultations avec le Secrétariat de la Convention sur la 

diversité biologique (§ 8 (f)).  

Pour donner suite à la demande du paragraphe 8 (b), le Directeur général a lancé une analyse pour 

aborder, entre autres, les implications de l'inclusion ou de la non-inclusion des données de séquences 

génétiques dans la définition des matériels biologiques PIP au titre de la section 4.1 du Cadre PIP. Le 

Secrétariat de la Convention a participé à une première session de consultation en novembre 2017 

dans le cadre de ce processus. Le Directeur général doit présenter un rapport à la Soixante et Onzième 

Assemblée mondiale de la Santé (qui se tiendra en mai 2018) sur les progrès réalisés dans la mise en 

œuvre de la décision WHA70 (10).35 

 

 

 

 

                                                           

32 Pour plus de détails sur les travaux entrepris, voir : 

http://www.who.int/influenza/pip/advisory_group/gsd/en/. 

33 Pour plus de détails sur les travaux entrepris, voir : 

http://www.who.int/influenza/pip/advisory_group/gsd/en/. 

34 Il convient également de noter que le rapport du Groupe d'examen du Cadre PIP et la décision WHA70 (10) ont également 

abordé d'autres questions intéressant le Protocole de Nagoya qui dépassent le cadre du présent document.   
35 Pour plus d'informations sur les informations de séquençage numérique en relation avec la santé publique et les agents 

pathogènes, voir également les commentaires de l'évaluation par les pairs soumis par l'OMS disponibles sur: 
https://www.cbd.int/abs/dsi-gr/ahteg.shtml#peerreview.   
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Encadré 5: Points importants : discussions sur les ISN au sein de l’OMS  

- Le Cadre PIP fait référence à des « séquences génétiques », qui sont définies comme signifiant « 

l’ordre des nucléotides présents dans une molécule d’ADN ou d’ARN » 

-L'examen du Cadre du PIP a notamment abordé la question des données sur les séquences 

génétiques et a formulé un certain nombre de recommandations à cet égard dans son rapport final 

- Le Directeur général a lancé une analyse pour aborder, entre autres, les implications de l'inclusion 

ou de la non-inclusion des données de séquences génétiques dans la définition des matériels 

biologiques PIP au titre de la section 4.1 du Cadre PIP. 

 

3.6. Discussions au sein de l’Organisation Mondiale de la Propriété Intellectuelle 

(OMPI) 

Il existe quatre contextes principaux dans lesquels le thème des informations de séquençage numérique 

a été examiné dans le cadre de l’OMPI et de son programme 4. 

Les États membres ont débattu de la question au sein du Comité intergouvernemental sur la propriété 

intellectuelle relative aux ressources génétiques, aux savoirs traditionnels et folklore (IGC).   

L'utilisation des informations de séquençage numérique a été discutée dans le contexte des exigences 

de divulgation des brevets pour les ressources génétiques et les savoirs traditionnelles. Elle a 

également été mentionnée à propos des systèmes de recherche dans les bases de données pour les 

informations associées aux ressources génétiques dans le contexte de l’examen des brevets, qui sont 

traités dans la version préliminaire document technique de l’IGC.36  

Dans la publication37qui ont été demandées par l'IGC, la question des informations de séquençage 

numérique apparaît dans la discussion sur la relation ou le lien entre l'objet d'une divulgation de brevet 

et l'invention revendiquée déclenchera l'application d'une exigence de divulgation de brevet pour une 

ressource génétique. Les Questions essentielles de l'OMPI constituent une version mise à jour d’une 

étude   que la Conférence des Parties à la Convention sur la diversité biologique avait demandé à 

l'OMPI de préparer en 2002 et qui a été mise à la disposition de la Conférence des Parties en 2004.38 

La base de données des accords d’accès et de partage des avantages en matière de biodiversité de 

l’OMPI (base de données en ligne) contient, entre autres, des accords d'accès réel et de partage des 

                                                           
36 document de synthèse concernant la propriété intellectuelle relative aux ressources génétiques  

37 Questions essentielles sur les exigences de divulgation en matière de brevets concernant les ressources 
génétiques et   
les savoirs traditionnels, 

38 l'Étude technique sur les exigences 
relatives à la divulgation d’informations en rapport avec les ressources génétiques et les savoirs traditionnels dans les 

systèmes de brevets. 

http://www.wipo.int/edocs/mdocs/tk/en/wipo_grtkf_ic_35/wipo_grtkf_ic_35_4.pdf
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=4194&plang=EN
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=4194&plang=EN
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=4194&plang=EN
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=282&plang=EN
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=282&plang=EN
http://www.wipo.int/publications/en/details.jsp?id=282&plang=EN
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avantages qui soit définissent directement les droits et obligations concernant les données issues des 

projets de séquençage des génomes, soit traitent indirectement des droits sur ces données.  

Les questions liées aux informations de séquençage numérique ont été traitées en profondeur dans le 

cadre des activités de formation et de renforcement des capacités en matière de propriété intellectuelle 

et de ressources génétiques de l'OMPI. Plusieurs activités de l'OMPI ont porté sur des questions liées 

aux informations de séquençage numérique, à la propriété intellectuelle et aux ressources génétiques.  

Encadré 6:  Points importants : discussions sur les ISN au sein de l’OMPI  

- Le thème des informations de séquençage numérique a été examiné dans le cadre de l’OMPI et de 

son programme 4 

- L'utilisation des informations de séquençage numérique a été discutée dans le contexte des exigences 

de divulgation des brevets pour les ressources génétiques et les savoirs traditionnelles. 

- Les questions liées aux informations de séquençage numérique ont été traitées en profondeur dans 

le cadre des activités de formation et de renforcement des capacités en matière de propriété 

intellectuelle et de ressources génétiques de l'OMPI 

4. Analyse : positions émergentes entre pays/ régions et enjeux juridiques 

La question fondamentale qui est au cœur des discussions sur la question est de savoir comment 

réglementer les ISN qui remplacent de plus en plus le besoin d’avoir accès à des échantillons 

biologiques de ressources génétiques, ce qui a des conséquences majeures en matière de partage des 

avantages. Cela veut dire que l’information et les connaissances contenues dans le matériel génétique 

peuvent être extraites, transformées et échangées indépendamment du matériel génétique physique 

auquel elles se rapportent, ce qui permet des recherches sur les composantes de base des gènes.  

La disponibilité de grandes quantités de données de séquençage génétique et la possibilité de les 

échanger rapidement facilitent la recherche sur les ressources génétiques, en particulier pour les 

acteurs des pays développés qui disposent des capacités pour analyser et utiliser de telles données. 

En même temps, cela pose deux problèmes règlementaires majeurs : la possibilité d’une appropriation 

des données de séquençage génétique par le biais des droits de propriété intellectuelle ; et la question 

de la valeur commerciale produite par l’utilisation de ces données, et des obligations de partage des 

avantages que déclenche cette même valeur. 

Les positions sur ces différents enjeux diffèrent notamment sur les questions suivantes :   

Est-ce que la définition des « ressources génétiques » et de « l’utilisation » du PN inclut les ISN ? 

Certains pays estiment que la définition de « ressources génétiques » se réfère à un matériel tangible 

ou physique tandis que les ISN sont intangibles et n'entre donc pas dans le cadre de la définition.   

D’autres pays estiment que même si les ISN ne sont pas intégrées dans la définition de « ressources 

génétiques », elle entre dans le champ d'application du Protocole de Nagoya dans la mesure où elles 
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découlent de l'utilisation de la ressource génétique ou des applications et de la commercialisation 

suivantes et qu'elles devraient donc entrer dans le cadre du partage des avantages ;  

L’implication juridique de l'interprétation des ISN en matière d’obligation de consentement préalable 

donné en connaissance de cause (CPCC) et de partage des avantages 

Certains pays considèrent que l'implication juridique de l'interprétation de l’ISN comme équivalant d'une 

ressource génétique se traduirait par des obligations de consentement préalable en connaissance de 

cause, des conditions convenues d'un commun accord et le partage des avantages.  D’autre pays 

rejettent ce point de vue en avançant que les ISN ne devraient pas faire l’objet du CPCC.  

Est-ce que l’ISN fait partie du champ d’application de la CBD et du Protocole de Nagoya ? 

Certains insistent sur le fait que l’ISN n’entre pas dans le champ d’application du Protocole de Nagoya 

tandis que d’autres soulignent les ISN rentre dans le champ d’application des deux instruments et que 

le fait de ne pas aborder le sujet ― et donc de ne pas créer de mécanisme pour partager de manière 

juste et équitable les avantages découlant de l’utilisation de l’ISN rendrait le la Convention et le 

Protocole obsolètes dans leurs applications.  

Libre accès au ISN pour la recherche scientifique et modalités de partage des avantages. 

Certains pays considèrent que même si le libre accès à l’ISN est nécessaire pour favoriser la recherche 

scientifique celui si doit être accompagné de modalités de partage des avantages.  

D’autres pays considèrent que de nouvelles règles d’accès aux informations numériques de 

séquençage selon la Convention sur la biodiversité auraient un impact négatif sur la recherche 

scientifique e qu’un abandon du libre accès actuel à ces informations dans les banques de données 

soulèverait trois problèmes majeurs 

5. Conclusion Et Perspectives  

À la CdP15 de la CDB, la Conférence des Parties fera le point de la décennie 2010-2020 en matière de 

politiques relatives à la biodiversité et de la mise en œuvre des vingt objectifs d’Aichi que les Parties se 

sont engagées à mettre en œuvre, dans le cadre du Plan stratégique 2011-2020 pour la biodiversité.  

Le futur plan stratégique de la biodiversité pour la période post-2020 devra constituer la nouvelle base 

concrète pour la mise en œuvre de la vision à l'horizon 2050 mais également pour les objectifs de 

développement durable (ODD) jusqu'à 2030. L'accord de Kunming doit donc être à la fois très 

pragmatique pour le présent et l'avenir proche et très ambitieux en termes de portée stratégique à 

moyen et long terme. Cette période est critique et opportune pour donner une impulsion forte à la 

biodiversité, comme cela a été annoncé pour le climat en 2015 avec l'Accord de Paris.  

Le constat semble clair : les évaluations scientifiques et les rapports volontaires nationaux, montrent 

que la dégradation de la biodiversité augmente depuis 2010 et que les pressions qui la menacent ne 

diminuent pas, bien au contraire.  
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Presque aucun des objectifs d’Aïchi ne sera atteint. Le Plan stratégique pour la diversité biologique a 

montré des faiblesses dans la phase de mise en œuvre en partie à cause de la nature non contraignante 

des objectifs mondiaux. 

La question des DSI sera au cœur des négociations et certaines Parties ont affirmé qu’il n’y aura pas 

de Cadre si la question des DSI n’est pas résolue. L’enjeu est donc de taille.  La question sera au centre 

des négociations lors de la Troisième réunion du Groupe de travail sur le cadre mondial de la biodiversité 

pour l’après-2020 qui sera un jalon décisif avons la COP 15.  
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E. ANNEXES 

1. Applications de la biologie de synthèse qui en sont aux premiers stades de la 

recherche-développement, dans le cadre des trois objectifs de la Convention  

1.1. Quelques domaines de recherche en biologie synthétique (d’après CDB, 

Technical Series, N°80, 2016)  

1. Circuits basés sur l'ADN 

L'objectif de ce domaine de recherche en biologie synthétique est la conception rationnelle de 

séquences d'ADN pour créer des circuits biologiques avec des fonctions discrètes prévisibles, qui 

peuvent ensuite être combinées de manière modulaire dans divers hôtes cellulaires. On considère alors 

que les circuits génétiques fonctionnent comme des composants logiques électroniques, comme des 

commutateurs et des oscillateurs (Lam et al 2009; Heinemann et Panke 2006). L'idée de pièces 

discrètes interchangeables pouvant être combinées de manière modulaire est «l'une des promesses 

sous-jacentes de toute l'approche de la biologie de synthèse »(Garfinkel et Friedman 2010). 

2. Ingénierie des voies métaboliques synthétiques 

Il s'agit d'un domaine de recherche qui vise à redessiner ou à reconstruire les voies métaboliques afin 

de synthétiser une molécule spécifique à partir d'une « usine cellulaire » (Lam et al. 2009; Nielsen et 

Keasling 2011). 

3. Ingénierie au niveau du génome 

Ce domaine de recherche en biologie synthétique se concentre sur le génome en tant que « moteur 

causal » de la cellule (O’Malley et al. 2007). Plutôt que de concevoir de courtes séquences d'ADN ou 

de concevoir des voies métaboliques spécifiques, les chercheurs travaillent au niveau du génome entier. 

Il existe deux stratégies pour l'ingénierie au niveau du génome: de haut en bas et de bas en haut. 

4. Construction de protocellules 

À l'instar de la recherche d'un génome minimal, les chercheurs qui cherchent à créer une protocellule 

sont poussés à concevoir une moindre complexité au niveau cellulaire plutôt qu'au niveau du génome. 

Les protocellules ont été décrits comme «des modèles de cellules artificielles qui ont certaines 

propriétés des systèmes vivants mais qui ne sont pas encore pleinement vivantes» (Armstrong et al. 

2012). La recherche de Protocell vise à créer les composants les plus simples possibles pour soutenir 

la reproduction, l'auto-entretien et l'évolution (Lam et al. 2009; Sole et al. 2007). 

5. Xénobiologie 

La xénobiologie (également connue sous le nom de biologie chimique de synthèse) est l'étude de 

formes de vie inhabituelles, basées sur une biochimie qui ne se trouve pas dans la nature (Pauwels et 

al.2012; Schmidt 2010). La xénobiologie vise à modifier les « éléments de base biochimiques de la vie», 

par exemple en modifiant l’information génétique pour produire des acides xénonucléiques (XNA) ou 

en produisant de nouvelles protéines. 

E 
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Annexe 1 -suite 

1.2. (Extrait du document CBD/SBSTTA/24/4, 11 mai 2020, BIOLOGIE DE 

SYNTHÈSE) 

1. Le Groupe spécial d'experts a constaté que les applications de la biologie de synthèse se 

trouvaient à différents stades de la recherche-développement et que, par conséquent, leur lien avec les 

objectifs de la Convention ne devait pas être généralisé. 

2. (…) 

3. (…) 

4. (…) Le Groupe spécial d'experts techniques a relevé les exemples suivants d'applications 

spécifiques de la biologie de synthèse, choisies principalement parmi celles qui en sont aux premiers 

stades de la recherche-développement et susceptibles de contribuer à la réalisation des trois objectifs 

de la Convention : 

a) Applications destinées à une utilisation dans l'environnement au sein de populations gérées 

et sauvages : 

(i) Bactéries fixatrices d'azote génétiquement modifiées et autres bactéries/virus 

génétiquement modifiés pour l'agriculture - à proximité des essais sur le terrain ou lors de 

ceux-ci ; 

(ii) Bactéries génétiquement modifiées pour des applications environnementales telles que la 

biorestauration, la biodégradation et la biominéralisation - différents stades de la 

recherche-développement ; 

(iii) Système de transmission de gènes modifié chez la souris à des fins de conservation, de 

lutte contre les maladies à transmission vectorielle et les parasites agricoles, de recherche 

médicale - stade précoce de recherche-développement en laboratoire ; 

(iv) Introduction de gènes modifiés chez certaines espèces de moustiques pour lutter contre 

les maladies à transmission vectorielle, soit par l'effondrement de la population, soit par 

l'interruption de la capacité à transmettre la maladie - stade de la recherche-

développement en laboratoire ; 

(v) Transmission de gènes d'un parasite agricole (drosophile à ailes tachetées) - stade de la 

recherche-développement en laboratoire ; 

(vi) Sorgho génétiquement modifié pour produire une nouvelle protéine synthétique afin 

d'améliorer l'assimilation des aliments pour l'homme et l'animal - début des essais sur le 

terrain ; 

(vii) Transmission de virus modifiés pour la modification des cultures (agents horizontaux 

d'altération génétique de l'environnement (HEGAA)) pour la biodéfense, l'agriculture - 

stade précoce de recherche-développement en laboratoire ; 
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(viii) Amélioration de la résilience des populations animales et végétales sauvages, par exemple 

la capacité des coraux génétiquement modifiés à résister au stress - stade précoce de la 

recherche-développement en laboratoire ; 

(ix) Modification transitoire des plantes agricoles, par exemple par la pulvérisation d'ARNi 

(biopesticide non vivant) - stade de la recherche-développement en laboratoire ; 

(x) Plates-formes de production de cyanobactéries (c'est-à-dire conçues pour la production 

photosynthétique de carburants et de produits chimiques raffinés) dans des installations 

environnementales confinées - stade de la recherche-développement en laboratoire ; 

Annexe 1 -suite 

b) Applications destinées à être utilisées en laboratoire : 

(i) Développement de protocellules et de cellules minimales pour la recherche fondamentale 

- recherche en laboratoire au stade précoce ; 

(ii) Applications visant à produire des nucléotides et des acides aminés non natifs à l'intérieur 

de la cellule (nouvelles voies synthétiques artificielles) pour la recherche fondamentale et 

la production de produits pharmaceutiques - stade précoce de la recherche-

développement ; 

(iii) Mise au point d'assemblages synthétiques de type viral pour l'administration de 

médicaments et les applications vaccinales (nucléocapsides synthétiques) dans le 

domaine de la santé humaine et peut-être de celui de la santé animale - stade précoce de 

la recherche-développement en laboratoire ; 

(iv) Recréation d'un virus de la variole infectieuse éteint à partir de fragments d'ADN 

synthétisés chimiquement, dans le but de créer un vaccin antivariolique. Cela a permis de 

prouver le concept de la synthèse de novo d'un virus complexe (implications en matière de 

santé, préoccupations relatives à la biosécurité) ; 

c) Applications destinées à être utilisées à la fois dans l'environnement et en laboratoire : 

(i) Systèmes de confinement biologique génétiquement modifiés à l'intérieur de la cellule, 

principalement pour une utilisation dans l'environnement mais aussi pour certaines 

applications en laboratoire - différentes étapes de la recherche-développement ; 

(ii) Biofondations (laboratoires de service hautement automatisés) qui développent des 

microbes à des fins diverses - les produits se trouvent à divers stades de la recherche-

développement et certains sont déjà commercialisés. ; 

(iii) Plantes génétiquement modifiées pour produire des anticorps polyclonaux recombinants 

contre les toxines de venin de serpent - stade précoce de la recherche-développement en 

laboratoire. 

  



 

 
65 

2. Terminologie pour les ISN (Extrait du document CBD/DSI/AHTEG/2020/1/4 

(combined study on digital sequence information in public and private 

databases and traceability) 

Le terme "Information de Séquence Numérique (ISN, DSI en anglais) est un terme qui n'a pas encore 

été défini. Le groupe d'experts techniques ad hoc 2018 (GSET) sur l'information sur les séquences 

numériques des ressources génétiques a noté que le terme ISN est un terme générique et a dressé 

une liste de ce qui pourrait correspondre à la définition : 

a) "La lecture de la séquence d'acide nucléique et les données associées;  

b) Informations sur l'assemblage de la séquence, son annotation et la cartographie génétique. 

Ces informations peuvent décrire des génomes entiers, des gènes individuels ou des 

fragments de ceux-ci, des codes-barres, des génomes d'organites ou des polymorphismes de 

nucléotides isolés; 

c) Informations sur l'expression des gènes; 

d) Données sur les macromolécules et les métabolites cellulaires; 

e) Informations sur les relations écologiques et les facteurs abiotiques de l'environnement; 

f) Fonction, telle que les données comportementales; 

g) Structure, y compris les données morphologiques et le phénotype; 

h) Informations relatives à la taxonomie 

i) Modalités d'utilisation". 

Toutefois, cette liste n'a pas été approuvée à l'unanimité par les membres du GSET, n'a pas été reprise 

par l'OSASTT (Organe subsidiaire chargé de fournir des avis scientifiques, techniques et 

technologiques de 2018, SBSTTA 22) ou par la CdP 14, n'est pas juridiquement contraignante et n'a 

pas été approuvée par les parties à la CDB. 

La compréhension de la traçabilité et des bases de données pour tous les éléments (a)-(i) de cette liste 

serait une tâche extrêmement hétérogène, difficile et longue. Cela est dû aux types d'informations très 

variables et au lien souvent faible ou inexistant entre l'information et une ressource génétique (GR) (par 

exemple, (e)..."facteurs abiotiques de l'environnement"). Pour cette raison, les experts ont proposé de 

diviser le terme ISN en deux sous-catégories : 

Données sur les séquences de nucléotides (DSN)  

Aux fins de cette étude, qui a pour mandat les bases de données de séquences et la traçabilité, et sans 

préjuger des discussions à venir de la CDB, nous utiliserons le terme "données de séquences de 
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nucléotides"39 (NSD) pour indiquer que nous décrivons "a) les lectures de séquences d'acides 

nucléiques et les données associées" ainsi que, par inadvertance, "b) les informations sur l'assemblage 

des séquences, leur annotation et la cartographie génétique", car la plupart des NSD des bases de 

données de séquences ont déjà été assemblées et annotées par les scientifiques avant d'être soumises. 

Les NSD sont le résultat direct du séquençage des nucléotides (ADN ou ARN) d'une ressource 

génétique (RG) 40et ce lien direct entre la RG et la NSD favorise la traçabilité. En outre, les NSD se 

trouvent directement dans le nom de l'infrastructure publique principale de données sur les séquences 

de nucléotides - l'International Nucleotide Sequence Data Collaboration (INSDC). 

Parallèlement à la rédaction de cette étude, l'étude 1 [ 1]sur le concept de DSI est en cours et, sur les 

conseils du secrétariat de la CDB, nous avons tenté de tracer une ligne entre ces deux études 

commandées (étude 1 et étude 2/3). En conséquence, nous ne discuterons pas plus avant de la 

signification, de l'utilisation ou de la définition possible des DSI. En outre, comme notre analyse portera 

sur les points (a) et (b) de la liste du GSET ci-dessus, nous utiliserons plus souvent le terme DSI.  

Informations subsidiaires (SI):  

Le cas échéant, le terme "informations subsidiaires" (SI) sera utilisé pour couvrir les catégories c) à i) 

de la liste Du GSET (voir ci-dessus). Ici, la traçabilité est généralement plus difficile ou moins 

standardisée qu'avec la DSN. En effet, l'information est généralement dérivée d'études de suivi ou de 

recherches indépendantes de la DSN et de la RG. En outre, le stockage, la distribution et l'analyse des 

informations subsidiaires peuvent être effectués indépendamment de toute DSN connue. Cela rend 

l'identification, l'analyse des bases de données et la classification difficiles, voire impossibles. Par 

exemple, la structure tridimensionnelle des protéines et les informations sur le comportement 

écologique constituent deux ensembles d'informations complètement différents, dont aucun ne 

nécessite une DSN. 

Le terme "NSD+SI" sera utilisé pour parler des aspects généraux, qui sont similaires pour la NSD et 

l'IS. Ainsi, NSD+SI est destiné à refléter approximativement le terme ISN. 

                                                           
39 Les nucléotides sont les sous-unités chimiques qui sont reliées en longues chaînes pour former des acides nucléiques (ADN 

et ARN). Les quatre types de nucléotides dans l'ADN sont l'adénine, la thymine, la guanine et la cytosine, et dans l'ARN, 
la thymine est remplacée par l'uracile. Les cinq nucléotides sont généralement abrégés en A, T, G, C et U. L'ordre dans 
lequel ces nucléotides apparaissent dans un brin d'ADN ou d'ARN est la séquence d'ADN ou d'ARN ou la séquence de 
nucléotides. Pour plus d'informations, voir l'étude 1. 

40 À l'article 2, la CDB définit les ressources génétiques comme "le matériel génétique ayant une valeur effective ou 
potentielle" et le matériel génétique comme "tout matériel d'origine végétale, animale, microbienne ou autre contenant 
des unités fonctionnelles de l'hérédité".  
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3. Exemples choisis d'utilisation de technologies liées aux ISN dans différents secteurs. La pertinence de 

chaque technologie "omique" est indiquée dans la colonne "utilisation", avec les mentions "élevée" (H), 

"moyenne" (M) ou "faible" (L) 

 Taxonomie et conservation 
Agriculture et sécurité 

alimentaire 
Biologie industrielle et synthétique 

Soins de santé et produits 

pharmaceutiques 

 

Util

isat

ion 

Commentaire 

Util

isat

ion 

Commentaire 

Util

isat

ion 

Commentaire 

Util

isat

ion 

Commentaire 

G
én

o
m

iq
u

e 

H La base de données des codes-barres 

ADN est incomplète pour de nombreuses 

branches de la vie et repose sur une 

taxonomie et une systématique établies 

avec une couverture variable pour les 

différentes divisions de la vie. 

L'organisation taxonomique est sujette à 

modification. 

H Génomes de référence et 

identification des variations 

naturelles et des loci des 

traits. Analyse 

métagénomique des micro-

organismes du sol pour 

comprendre la santé des 

cultures. 

H Des annotations précises/fiables 

pour attribuer des fonctions aux 

gènes. Les gènes inconnus 

nécessitent des travaux de 

laboratoire supplémentaires. Les 

protéines ayant la même fonction 

peuvent avoir des séquences 

d'ADN différentes. 

H Analyse des cibles de la 

maladie et des séquences 

d'ADN et d'ARN des agents 

pathogènes pour mettre au 

point des traitements et des 

diagnostics. 

Ep
ig

én
o

m
iq

u
e 

L  M Comprendre l'hérédité du 

bétail. 

M Comprendre les changements 

phénotypiques des OVM produits 

par la biologie synthétique. 

M Les données des puces à 

ADN sont désormais la 

principale source 

d'identification de nouvelles 

cibles thérapeutiques avec le 

passage actuel à la médecine 

personnalisée. 
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Tr
an

sc
ri

p
to

m
iq

u
e M Identification des espèces 

métaboliquement actives dans les 

échantillons environnementaux. 

M Comprendre la fonction des 

différents micro-organismes 

du microbiome du sol dans le 

maintien de la santé des 

cultures. 

M La détermination des gènes qui 

sont transcrits permet de réguler à 

la hausse ou à la baisse les voies 

d'augmentation de la production. 

M Le silençage de l'ARN et la 

thérapie génique reposent sur 

ces données. 
P

ro
té

o
m

iq
u

e
 L  M Déterminer si les OVM 

expriment les protéines 

souhaitées. 

H Détermination des protéines qui 

sont exprimées. Utilisé pour 

identifier des groupes de gènes 

biosynthétiques dirigeant la 

production de métabolites. 

M Compréhension des 

protéines impliquées dans la 

production de produits 

pharmaceutiques naturels 

potentiels. 

M
ét

ab
o

l-
o

m
iq

u
e 

M Profilage des métabolites des plantes 

pour identifier le phénotype correct 

(chimiotaxonomie). 

M Déterminer si les OVM 

produisent les métabolites 

souhaités. 

M Identification et quantification des 

petites molécules produites, 

utilisées pour rediriger le flux 

métabolique afin d'augmenter la 

production de ces petites 

molécules. 

M Analyse des métabolites 

produits par les organismes 

étudiés pour les produits 

pharmaceutiques naturels 

potentiels. 

A
u

tr
es

 

    H Optimisation des codons pour 

obtenir l'expression de 

constructions géniques modifiées 

dans des hôtes alternatifs. Outils 

d'édition de gènes. Structures 

moléculaires des protéines. 

M Développement de produits 

pharmaceutiques et de 

diagnostics de maladies à 

l'aide d'outils d'édition de 

gènes. 

Source: CBD/DSI/AHTEG/2020/1/3 (Digital Sequence Information on genetic resources: concept, scope and current use) 
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L'Organisation internationale de la Francophonie (OIF) est une institution fondée sur le partage d'une 

langue, le français, et de valeurs communes. Elle rassemble à ce jour 88 États et gouvernements dont 

54 membres, 7 membres associés et 27 observateurs. Le Rapport sur la langue française dans le 

monde 2018 établit à 300 millions le nombre de locuteurs du français. 

Présente sur les cinq continents, l’OIF mène des actions politiques et de coopération dans les domaines 

prioritaires suivants : la langue française et la diversité culturelle et linguistique ; la paix, la démocratie 

et les droits de l'Homme ; l'éducation et la formation ; le développement durable et la solidarité. Dans 

l’ensemble de ses actions, l’OIF accorde une attention particulière aux jeunes et aux femmes ainsi qu’à 

l’accès aux technologies de l’information et de la communication. 

La Secrétaire générale conduit l’action politique de la Francophonie, dont elle est la porte-parole et la 

représentante officielle au niveau international. 

 

 

 

61 États et gouvernements membres 

Albanie • Principauté d’Andorre • Arménie • Royaume de Belgique • Bénin • Bulgarie • Burkina Faso • Burundi • 

Cabo Verde • Cambodge • Cameroun • Canada • Canada-Nouveau-Brunswick • Canada-Québec • République 

centrafricaine • Chypre • Comores • Congo • République démocratique du Congo • Côte d’Ivoire • Djibouti • 

Dominique • Égypte • Émirats arabes unis • France • France-Nouvelle-Calédonie • Gabon • Ghana • Grèce • Guinée 

• Guinée-Bissau • Guinée équatoriale • Haïti • Kosovo • Laos • Liban • Luxembourg • Macédoine du Nord • 

Madagascar • Mali • Maroc • Maurice • Mauritanie • Moldavie • Principauté de Monaco • Niger • Qatar • Roumanie 

• Rwanda • Sainte-Lucie • Sao Tomé-et-Principe • Sénégal • Serbie • Seychelles • Suisse • Tchad • Togo • Tunisie 

• Vanuatu • Vietnam • Fédération Wallonie-Bruxelles 

 

27 observateurs 

Argentine • Autriche • Bosnie-Herzégovine • Canada-Ontario • Corée du Sud • Costa Rica • Croatie • République 

dominicaine • Estonie • Gambie • Géorgie • Hongrie • Irlande • Lettonie • Lituanie • Louisiane • Malte • Mexique • 

Monténégro • Mozambique • Pologne • Slovaquie • Slovénie • République tchèque • Thaïlande • Ukraine • Uruguay 
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L’Institut de la Francophonie pour le développement durable (IFDD) est un organe subsidiaire de 

l’Organisation internationale de la Francophonie (OIF) et son siège est à Québec. 

 

À l’origine dénommé Institut de l’Énergie des Pays ayant en commun l’usage du Français (IEPF), l’IFDD 

est né en 1988 peu après le IIe Sommet de la Francophonie, tenu à Québec en 1987. Sa création faisait 

suite aux crises énergétiques mondiales et à la volonté des chefs d’État et de gouvernement des pays 

francophones de conduire une action concertée visant le développement du secteur de l’énergie dans 

les pays membres. En 1996, l’Institut inscrit les résolutions du Sommet de la Terre de Rio-1992 comme 

fil directeur de son action et devient l’Institut de l’énergie et de l’environnement de la Francophonie. Et 

en 2013, à la suite de la Conférence de Rio+20, il prend la dénomination Institut de la Francophonie 

pour le développement durable (IFDD). 

 

Sa mission est de contribuer à : 

 la formation et au renforcement des capacités des acteurs de développement des pays de 

l’espace francophone dans les secteurs de l’énergie et de l’environnement ; 

 l’accompagnement d’initiatives relatives à l’élaboration et à la mise en œuvre des programmes 

de développement durable ; 

 la promotion de l’approche développement durable dans l’espace francophone ; 

 et au développement de partenariats dans les différents secteurs de développement économique 

et social, notamment l’environnement et l’énergie. 

 

L’action de l’IFDD s’inscrit dans le Cadre stratégique de la Francophonie, au sein de la mission D « 

Développement durable, économie et solidarité » et de l’objectif stratégique 7 « Contribuer à 

l’élaboration et à la mise en oeuvre du Programme de développement pour l’après-2015 et des Objectifs 

du développement durable ». 

 

L’Institut est chef de file des trois programmes suivants de la programmation 2019-2022 de l’OIF, mis 

en œuvre en partenariat avec d’autres unités de l’organisation : 

- Francophonie, décennie d’action pour le développement durable, 

- Accès aux services énergétiques modernes en Francophonie, 

- Francophonie, environnement et résilience climatique. 

 

www.ifdd.francophonie.org 


