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Art. 2 “La diversité biologique” recouvre la variabilté 
entre organismes vivants […] ceci inclut la diversité au 
sein des espèces, la diversité entre espèces et la 
diversité des écosystèmes.

Etat des lieux - CBD

22 Mai 1992

Art. 1 Les objectifs de cette convention […] sont 
la conservation de la diversité biologique



Objectif A: 
La diversité génétique au sein des populations d’espèces 
sauvages et domestiquées est maintenue, sauvegardant 
leur potentiel adaptatif (d’ici à 2050)

Etat des lieux : 
Kunming-Montreal Global Biodiversity Framework

19 Décembre 2022

Indicateur pour les comptes-rendus (progress reports):
La proportion des populations avec une taille de population 
Ne > 500



5. Comment avons-nous protégé la biodiversité 
jusqu’ici
5.3. Protection de la diversité génétique
«On commence seulement à découvrir la 
diversité génétique des plantes et des animaux 
sauvages ainsi que des micro-organismes dans 
notre pays. Jusqu’ici, peu d’efforts ont été 
entrepris pour conserver et utiliser durablement 
les ressources génétiques des espèces et variétés 
présentes à l’état sauvage en Suisse (…)» 

7. Objectifs stratégiques 
7.4. Maintenir et développer la diversité 
génétique
«D’ici à 2020, l’appauvrissement génétique est 
freiné et si possible stoppé (...)»

Etat des lieux en Suisse

25 avril 2012



1er plan d’action (2017-2023)

Première phase de mise en œuvre (2017-
2023) Mesures du Plan d’action

?

6 septembre 2017



2ème plan d’action (2025-2030)

20 novembre 2024

Mesure 9: Diversité génétique

Les connaissances génétiques font partie intégrante 
des mesures de protection et de promotion pour un 
ensemble d’espèces représentatives ou indicatrices 
de chacune des guildes couvertes par la mesure de 
conservation des espèces.

Un monitoring de la diversité génétique qui 
correspond aux priorités de la protection de la 
nature et des eaux est mis en place.

Les mesures de conservation ex-situ sont mieux 
coordonnées et priorisées.



Etat des lieux

Un soutien fédéral mitigé pour la période 2017-2023, y compris sur les plantes 
cultivées… mais une volonté de rattrapage pour la période 2025-2030….

Une demande croissante des autorités cantonales pour obtenir des données 
génétiques sur les espèces en danger.

Une volonté croissante des praticiens de la conservation d’utiliser des données 
génétiques pour soutenir ou guider leurs décisions en matière de conservation.

Les données génétiques sont parfois difficiles à interpréter pour les non-généticiens.

Le potential et les limitations de la génétique ne sont pas toujours clairs pour tous.

Les généticiens ne sont pas toujours au courant des questions les plus urgentes en 
matière de conservation des espèces. 

Les cantons ne savent pas toujours quelles sont les actions menées par leurs voisins, 
surtout entre régions linguistiques différentes.

+

+/-



Les principes de GENSCOP

GENSCOP (pour Genetic Species Conservation Platform) met en lien les autorités, 
les praticiens et les scientifiques travaillant dans le domaine de la génétique de la 
conservation. 

GENSCOP est une plateforme d’analyses génétiques sur les plantes et les 
champignons qui canalise les demandes des offices cantonaux et nationaux et 
des praticiens et les connecte à l’expertise et aux ressources de l’un des 
laboratoires partenaires.

GENSCOP assure un suivi scientifique et professionnel des études  par une 
commission d’experts fournissant une interprétation des données génétiques et 
une traduction des résultats génétiques en recommendations d’actions sur le 
terrain. 



(1) Les autorités et les praticiens identifient les espèces ayant besoin de données 
génétiques et les questions urgentes auxquelles il faut répondre.

(2) La plateforme de réception transmet les demandes.

(3) Le groupe d'experts, composé de généticiens et de conservateurs, discute des 
cas, des méthodes appropriées et envoie le travail à l'un des laboratoires 
impliqués.

(4) Les cantons effectuent l’échantillonnage. 

(5) La plateforme technique, composée actuellement de quatre laboratoires, 
effectue les analyses (séquençage et analyses bioinformatiques). 

(6) Les résultats sont discutés au sein du groupe d'experts qui transmet le rapport 
et les conseils et recommandations de conservation au canton.

Organisation de GENSCOP



GENSCOP : la proposition

GENSCOP a reçu le soutien financier de l'Office fédéral de l'environnement (OFEV) en 2024
et travaille actuellement, et jusqu’à fin 2026, sur 9 espèces/projets, identifiées par les 
cantons comme ayant besoin de données génétiques pour que des actions de conservation 
efficaces puissent être mises en œuvre.



Le réseau de laboratoires



Christian Parisod (UniFR) – Felix Gugerli (WSL) – Andreas Ensslin (CJBG) – Charles Pouchon (CJBG)
Yamama Naciri (CJBG) – Nicola Schoenenberger (CJBG) – Barbara Keller (UniZH)

L’équipe technique



Les premiers pas

Une première réunion en visioconférence le 10 mai 
2024 pour préciser l’organisation et la constitution du 
groupe technique.

Un appel à la participation des cantons via la KBNL en 
juin 2024.

Une participation en août 2024 à la 6ème Conférence 
Européenne sur la Génétique de la Conservation à 
Lausanne avec un poster.

La réception des besoins des cantons s’est effectuée 
jusqu’à fin septembre 2024

Une première réunion technique a eu lieu le 24 octobre 
2024 pour la sélection des projets
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Leaders (couleur) : 11 cantons
Partenaires (gris) : 4 cantons 

Cantons volontaires



Espèces proposées

Nbre d’espèces : 58
Nbre de projets : 50



Type de questions



Couvrir la Suisse et donner la priorité aux projets impliquant différents cantons.

Prioriser des projets portant sur des thèmes différents (génétique des populations, 
hybridation, taxonomie).

Prendre en compte la faisabilité du projet dans le temps imparti (niveaux de ploïdie, 
tailles de génome, existence d’un génome séquencé, possibilités d'échantillonnage, 
etc...).

Type de méthodes à utiliser pour répondre aux questions posées.

Critères de sélection



En suivant les critères précédents, 16 projets/espèces ont été sélectionnés le 24 
octobre 2024.

Quatre projets/espèces ont été attribués à chacun des laboratoires pour une 
première évaluation des besoins et des budgets nécessaires.

La liste provisoire a été envoyée à tous les cantons fin novembre 2024.

Chaque laboratoire en charge a contacté les personnes concernées pour évaluer 
les demandes, affiner les questions, prendre connaissance du nombre et de la 
taille des populations concernées, etc.. 

La liste finale des 9 projets/espèces a été déterminée le 19 février 2025 sur la base 
des méthodes projetées et des budgets établis, suite à cette période d’enquête.

Attribution des projets





1 2 3 4 5

106 7 8 9

1. Inula helvetica & I. spiraeifolia; 2. Blackstonia acuminata & B. perfoliata; 3. Gladiolus palustris; 4. Hottonia palustris; 5. Leonurus cardiaca; 6. 

Nuphar pumila; 7. Bupleurum longifolium; 8. Eriophorum gracile; 9. Scorzonera humilis; 10. Pulmonaria collina & P. mollis

CJBG
UniZH
UniFR
WSL

Liste finale  (9+1)



Les méthodes utilisées

De trois types:

Reséquençage de génomes à faible couverture 
(WGS : Whole Genome Sequencing)

Séquençage de fragments digérés ddRAD
(RRS: Reduced Representation Sequencing)

Séquençage en masse de gènes ciblés 
(RRS: Reduced Representation Sequencing)

Bertola et al. (2024). Conservation Science and Practice 6:e13053



Les méthodes utilisées

1. Séquençage de génomes à faible couverture 
(WGS : Whole Genome Sequencing)

2. Séquençage de fragments digérés ddRAD
(RRS: Reduced Representation Sequencing)

3. Séquençage en masse de gènes ciblés 
(RRS: Reduced Representation Sequencing)

Chromosome

Fragments séquencés
Reads (100-250pb)

Chromosome

Fragments séquencés

Chromosome

Sondes ARN

Fragmentation par US 

Fragmentation par US 

Fragments séquencés



Eriophorum gracile

Méthode - Séquençage à faible couverture

Statut UICN - en danger (EN)

Cantons - FR, ZH, BE, GR

Nombre d’individus – 300

Laboratoire - WSL

Questions
• Quelle est la diversité des populations dans les 

différents cantons ?
• Y a-t-il des signes d’érosion génétique ?
• Y a-t-il du flux de genes entre populations ?
• Quel est le mode de reproduction (sexualité vs 

clonalité) ?
• Quelles populations utiliser pour de la 

conservations ex-situ ou des réintroductions ?



Eriophorum gracile

Whole Genome Sequencing

Echantillonnage centré sur ZH, FR, BE (GR)



Inula helvetica et Inula spiraeifolia

Méthode - ddRAD sequencing

Statut UICN - vulnérable (VU) à en danger (EN)

Cantons - GE, VD, BE, ZH, AG, NE, FR, VS, OW, LU, ZG + TI

Nombre d’individus - 300 + 50

Laboratoire - CJBG

Questions»pour Inula helvetica
• Y a-t-il hybridation entre I. helvetica et I. salicina ?
• Existe-t-il encore des populations pures et où ?
• Quelle est la diversité des petites populations?
• A quel point les populations isolées sont diverses et 

distinctes de la zone plus densément peuplée (lacs de 
Neuchâtel, de Bienne et canton de Zurich)?

Questions pour Inula spiraeifolia (TI) 
• Quelle est la diversité et quelle structuration pour l’espèce ?



ddRAD
300 individus, 10 individus par population, 30 populations
6 populations pures I. helvetica (60 individus, 20 par cluster)
23 populations avec des hybrides potentiels avec I. salicina
10 individus de I. salicina

Cluster de Zürich 

Cluster des Lacs de Neuchâtel et de Bienne

Cluster de populations isolées

Inula helvetica

ddRAD sequencing



Gladiolus palustris

Méthode - Capture de gènes (kit Angiosperm353) + 
marqueurs chloroplastiques 

Statut UICN - en danger (EN)

Cantons - GE, VD, ZH, SG, BE, TG (France + Germany)

Nombre d’individus - 120

Laboratoire - CJBG

Questions: 
• Quelle diversité génétique au sein des populations ?
• Quel est le niveau de structuration entre populations ?
• Peut-on savoir d’où proviennent certaines populations ?
• Le canton de Zurich doit-il conserver toutes les populations ?



Gladiolus palustris

Cluster de Romandie

Cluster de Zürich, St Gall et 
Thurgovie 

120 individus, 10 individus par population, soit 12 populations
Echantillonnage essentiellement sur les populations du nord-est.
La quasi-totalité des populations de GE déjà analysées

Capture de 353 gènes



Prochaines étapes

On est dans la phase laboratoire… on en saura plus dans un an!
L’objectif est de montrer l’intérêt et l’efficacité d’une telle organisation
Avec comme but la pérennisation de la plateforme… encore à discuter avec l’OFEV



Merci de votre attention


	Diapositive 1
	Diapositive 2
	Diapositive 3
	Diapositive 4
	Diapositive 5
	Diapositive 6
	Diapositive 7 Etat des lieux
	Diapositive 8 Les principes de GENSCOP
	Diapositive 9 Organisation de GENSCOP
	Diapositive 10 GENSCOP : la proposition
	Diapositive 11 Le réseau de laboratoires
	Diapositive 12
	Diapositive 13
	Diapositive 14 Cantons volontaires
	Diapositive 15 Espèces proposées
	Diapositive 16 Type de questions
	Diapositive 17 Critères de sélection
	Diapositive 18
	Diapositive 19
	Diapositive 20
	Diapositive 21
	Diapositive 22
	Diapositive 23 Eriophorum gracile
	Diapositive 24
	Diapositive 25 Inula helvetica et Inula spiraeifolia
	Diapositive 26
	Diapositive 27 Gladiolus palustris
	Diapositive 28
	Diapositive 29
	Diapositive 30

