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1) la conservation de la diversité biologique,
2) l’utilisation durable [des composantes] de la diversité 

biologique et

3) le partage juste et équitable des avantages découlant 

de l’utilisation des ressources génétiques.

L’ISN a trait à ces trois objectifs (elle peut s’avérer utile 

pour les objectifs 1 et 2) mais la plus grande controverse 

porte sur l’objectif 3 soit le « partage juste et équitable 

des avantages ».
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En effet, le risque est que des séquences obtenues à partir de 
recherches non commerciales soient mises à disposition dans des bases 
de données et soient exploitées (sans partage des avantages) dans le 
cadre de projets commerciaux (le copiage étant facile et bon marché).
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L’élaboration de produits à haute valeur ajoutée sans 
avoir besoin de recourir à du matériel tangible met 
en péril l’obligation du partage des avantages.

• « La découverte d’enzymes ouvre la voie à de 
nouvelles méthodes de production de 
précieuses saponines »(Nov. 2020)

• améliorant ainsi la production commerciale de 
produits. 
Elles permettent de réduire le taux de 
cholestérol, de tuer les bactéries pathogènes, 
d’éliminer le stress oxydatif et d’inhiber la 
croissance des tumeurs (On les trouve 
naturellement dans le soja, les pois, les 
céréales, les herbes, etc.)

• « La production de produits chimiques dans 
des cultures cellulaires permettrait également 
de réduire la nécessité d’épuiser les ressources 
végétales naturelles et contribuerait à 
atteindre les objectifs de développement 
durable ».
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Voie de biosynthèse modifiée pour la production de glycyrrhizine dans la levure. 

https://www.genengnews.com/news/enzyme-discovery-opens-door-to-new-methods-for-producing-valuable-saponins/
https://healthyeating.sfgate.com/health-benefits-saponins-9131.html


L’élaboration de produits à haute valeur ajoutée sans 
avoir besoin de recourir à du matériel tangible met 
en péril l’obligation du partage des avantages.

• « La parfumerie issue de la 
biotechnologie blanche continue son 
essor » Nov. 2020

• dans la synthétisation de produits de 
grande valeur au travers de la biocatalyse, 
du génie métabolique, de la biologie 
synthétique, de l’édition de gènes, du 
clonage, etc.

• Ont déjà été développés des produits de 
remplacement pour le bois de santal, le 
patchouli, l’huile essentielle de vétiver, et 
de nombreux autres composés.
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https://www.cosmeticsdesign-europe.com/Article/2020/11/03/White-biotechnology-in-perfumery-continue-its-rise-amid-sustainable-demands-find-researchers?utm_source=newsletter_daily&utm_medium=email&utm_campaign=03-Nov-2020
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Rapport du Groupe spécial d’experts techniques (GSET) sur l’ISN, février 2018 
https://www.cbd.int/doc/c/4f53/a660/20273cadac313787b058a7b6/dsi-ahteg-2018-01-04-en.pdf

2. Les experts ont identifié différents types d’informations susceptibles d’être pertinentes pour l’utilisation des 

ressources génétiques, reconnaissant ainsi que les déclarations faites plus loin dans le document peuvent ne pas 

s’appliquer de la même manière à chacune d’entre elles. Il s’agit notamment des informations suivantes : 

a) les lectures de séquence d’acide nucléique et les données associées ; 

b) les informations sur l’assemblage de la séquence, son annotation et sa cartographie génétique. Ces informations 

peuvent décrire des génomes entiers, des gènes individuels ou des fragments de ceux-ci, des codes barres, des 

génomes organites ou des polymorphismes à nucléotide simple ;

c) les informations sur l’expression génétique ;

d) les données sur les macromolécules et les métabolites cellulaires ;

e) les informations sur les relations écologiques et les facteurs abiotiques de l’environnement ;

f) la fonction, comme les données comportementales ;

g) la structure, y compris les données morphologiques et phénotypiques ;

h) les informations relatives à la taxonomie ;

i) les modalités d’utilisation.

https://www.cbd.int/doc/c/4f53/a660/20273cadac313787b058a7b6/dsi-ahteg-2018-01-04-en.pdf


Dans sa décision 14/20, la CdP note que « l’expression ‘information de séquençage 

numérique’ n’est peut-être pas l’expression la plus appropriée et qu’elle sert de 

substitut provisoire jusqu’à l’adoption d’une nouvelle expression ».

Beaucoup de temps et d’efforts ont été consacrés à la détermination des limites de 

l’ISN (la question sera débattue lors de la CdP 15 en 2021).
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https://www.cbd.int/doc/decisions/cop-14/cop-14-dec-20-fr.pdf
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Étude ISN N° 1:
Concept, champ 
d’application et
utilisation (janvier 2020), 

Wael Houssen, Rodrigo 
Sara, Marcel Jaspars

https://www.cbd.int/doc/c/fef9/2f90/70f037ccc5da885dfb293e88/dsi-ahteg-2020-01-03-en.pdf
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Rapport du Groupe spécial 
d’experts techniques sur 
l’information de séquencage
numérique (AHTEG on DSI)
Mars 2020

« le degré de traitement biologique
et la proximité de la ressource 
génétique sous-jacente justifient le 
regroupement de données 
susceptibles de constituer une ISN. . . 
Les groupes proposés sont 
cumulatifs. . . . Les innovations 
technologiques pourraient ajouter 
d’autres milieux granulaires ».
https://www.cbd.int/meetings/DSI-
AHTEG-2020-01

•Tableau 1. Clarification du champ d’application des informations sur les séquences numériques des ressources génétiques

Informations relatives à une ressource génétique

Informations génétiques et biochimiques

Informations connexes

Référence 

des 

groupes

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 

de milieux 

granulaires

• Lectures de séquence d’acide 

nucléique ;

• Lectures de données associées à 

l’acide nucléique ;

• Séquences d’acides nucléiques 

non codants ;

• Cartographie génétique (p. ex., 

génotypage, analyse de 

microsatellites, SNP, etc ;)

• Annotation structurelle ;

• Séquences 

d’acides 

aminés ;

• Informations 

sur 

l’expression 

génétique ;

• Annotations 

fonctionnelles ;

• Modifications 

épigénétiques 

(p. ex., profils 

de méthylation 

et acétylation) ;

• Structures 

moléculaires 

des protéines ; 

• Réseaux 

d’interaction 

moléculaire ;

• Informations sur 

la composition 

biochimique 

d’une ressource 

génétique ;

• Macromolécules 

(autres que 

l’ADN, l’ARN et 

les protéines) ;

• Métabolites 

cellulaires 

(structures 

moléculaires).

• Connaissances traditionnelles 

associées aux ressources 

génétiques ;

• Informations associées à 

l’information de séquençage 

numérique des groupes 1, 2 et 3 

(p. ex., facteurs biotiques et 

abiotiques dans l’environnement 

ou associés à l’organisme) ;

• Autres types d’informations 

associées à une ressource 

génétique ou à son utilisation.

https://www.cbd.int/meetings/DSI-AHTEG-2020-01


Proposition du GSET sur l’ISN 2020 : L’ISN ne constitue pas une information connexe. 
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Rapport du Groupe 
spécial d’experts 
techniques sur 
l’information de 
séquencage 
numérique (AHTEG on 
DSI) Mars 2020

Tableau 2. Options de terminologie pour décrire l’information de séquençage numérique sur les ressources génétiques
Référence 

des groupes
Groupe 1 Groupe 2 Groupe 3 Informations 

connexes :

Catégorie / 
terme

• Données de séquences 

nucléotidiques (NSD) ;

• Information sur les 

séquences génomiques ;

• Information génomique ;

• Information sur les 

séquences nucléotiques

(NSI) ;

• Données sur les 

séquences de ressources 

génétiques (GRSD) ;

• Données de séquences 

numériques (DSD) ;

• Données sur l’ADN 

génomique (ou ARN) d’un 

échantillon de ressource 

génétique

• Information sur les séquences 

génomiques et protéomiques ;

• Information sur les séquences 

génomiques et protéomiques

• Information sur les séquences

nucléotiques (NSI) ;

• Information génétique (GI) ;

• Données relatives à la séquence ;

• Données sur la séquence des 

nucléotides et des acides aminés 

(NASD) ;

• Séquence de nucléotides et d’acides 

aminés et informations 

structurelles (NASSI) ;

• Séquence de nucléotides et d’acides 

aminés, informations structurelles 

et fonctionnelles (NASSFI) ;

• Informations numériques 

fonctionnelles de données de 

séquences nucléotidiques (NSD) ;

• Données protéomiques ;

• Information sur les séquences 

génomiques et protéomiques ;

• Données sur la composition 

macromoléculaire d’un échantillon 

de ressource génétique.

• Informations génomiques, 

protéomiques et 

métabolomiques ;

• Informations génétiques et 

« omiques » ;

• Données métabolomiques;

• Informations « omiques » ;

• Informations génomiques, 

protéomiques et 

métabolomiques ;

• Données sur la 

composition biochimique 

et génétique d’un 

échantillon de ressource 

génétique.

• Informations 

connexes ;

• Informations 

contextuelles ;

• Informations 

subsidiaires.

Ont été discutés d’autres termes, notamment ceux qui suivent : information de séquençage numérique, informations naturelles, informations 

numériques sur les ressources génétiques, informations numériques sur les ressources génétiques, données sur les ressources génétiques, 

informations génétiques, toutes les données sur un échantillon (ressource génétique) et données in silicio.



La rapidité des progrès technologiques 
requiert une terminologie souple.

• « DeepMind vient de résoudre un problème vieux 
de 50 ans : le repliement des protéines » Nov. 2020

• « Les scientifiques ont identifié plus de 200 
millions de protéines, en revanche leur structures 
ne sont résolues que pour une fraction d’entre 
elles. Traditionnellement, les formes sont 
découvertes grâce à un travail de laboratoire 
méticuleux qui peut prendre des années ».

• « Une fois que les chercheurs savent comment une 
protéine se replie, ils peuvent commencer à 
découvrir ce qu’elle fait [...] cette percée 
permettrait aux chercheurs de clarifier les 
mécanismes à l’origine de certaines maladies et 
ouvrirait la voie à des médicaments de synthèse, à 
des cultures plus nutritives et à des ‘enzymes 
vertes’ susceptibles de décomposer les déchets 
plastiques ».
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https://www.theguardian.com/technology/2020/nov/30/deepmind-ai-cracks-50-year-old-problem-of-biology-research


L’information de séquençage numérique (DSI) 
tombe-t-elle dans le champ d’application du 

PN/CDB ? 
Deux approches principales

L’ISN est une « ressource 
génétique »

L’ISN résulte directement ou 
indirectement de l’utilisation de 
« ressources génétiques ».
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➢ Par « matériel génétique » on entend tout matériel d’origine 
végétale, animale, microbienne ou autre, contenant des unités 
fonctionnelles de l’hérédité. (Article 2 de la CDB) 

➢ L’expression « utilisation des ressources génétiques » désigne les 
activités de recherche et de développement sur la composition 
génétique et/ou biochimique de ressources génétiques, notamment 
par l’application de la biotechnologie, conformément à la définition 
fournie à l’article 2 de la Convention. (Article 2 c) du PN) 

➢ Par « biotechnologie » on entend 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, conformément à la définition 
fournie dans l’article 2 de la Convention. (Article 2 d) du PN)



« Étude factuelle portant sur la manière dont les mesures nationales abordent le partage des avantages 
découlant de l’utilisation commerciale et non commerciale de l’information de séquençage numérique sur les 
ressources génétiques ainsi que l’utilisation de cette information pour la recherche et le développement » 
Margo Bagley, Elizabeth Karger, Manuel Ruiz Muller, Frederic Perron-Welch et Siva Thambisetty

• Identification de 16 pays et d’une juridiction infranationale1 ayant mis en 
place des mesures nationales (juridiques, administratives et de politique 
générale) s’agissant de l’ISN et présentation des diverses approches 
retenues, notamment :

• selon certains pays les ressources génétiques incluent l’ISN d’où l’obligation de 
présenter des CPCC/CCCA (l’accès peut être soumis à certaines restrictions)2

• Certains pays imposent des obligations de partage des avantages pour l'utilisation 
de l’ISN, mais n’ont pas d’exigences réglementaires en matière d’accès3

Étude ISN N° 4 :

1. Bhoutan, Bolivie, Brésil, Chine, Colombie, Costa Rica, Inde, Kenya, Malawi, Malaisie, Mozambique, Namibie, Panama, Pérou, Afrique du Sud, Ouganda et Queensland (Australie)

2. Bhoutan, Malaisie, Pérou, Bolivie, Chine, Colombie, Kenya, Mozambique, Oman, Pérou, Ouganda (tous ces pays n’imposent pas activement des exigences) 

3. Brésil, Inde, Malawi, Afrique du Sud 

https://www.cbd.int/doc/c/428d/017b/1b0c60b47af50c81a1a34d52/dsi-ahteg-2020-01-05-en.pdf


L’information de séquençage numérique (DSI)
tombe-t-elle dans le champ d’application du PN/CDB ?

Implications des deux approches

L’ISN est une ressource génétique.

• L’ISN est soumise aux consentements préalables 
donnés en connaissance de cause (en anglais 
PIC) et les conditions convenues d’un commun 
accord (en anglais MAT) et donc à d’éventuelles 
restrictions en termes d’accès (Article 6 du PN)

• [Cette approche] risque d’entraver les 
développements scientifiques (les négociations 
bilatérales freinant les progrès de la science, les 
modes d’utilisation de l’ISN, les difficultés de 
détection/traçage des utilisations de l’ISN). 
(comment identifier les avantages lorsque les 
utilisations sont indétectables ?)

• Redevance fixe ou régime d’attribution de 
licence (rapport GSET 2020).

L’ISN résulte de l’utilisation de 
ressources génétiques.

• Cette approche permet d’éviter les limitations 
d’accès.

• Le partage des avantages est exigé (le suivi et la 
traçabilité qui sont nécessaires constitue le défi à 
relever) (Article 3 du PN).

• Le partage des avantages pourrait être réalisé au 
travers d’approches d’accès ouvert, par exemple :

• déclenchement résultant de l’utilisation ou de la 
commercialisation

• mécanisme multilatéral mondial de partage des 
avantages (éventuellement en vertu de l’article 10 du 
protocole de Nagoya) qui peut inclure des avantages 
monétaires et non monétaires (rapport GSET 2020)
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https://www.cbd.int/abs/doc/protocol/nagoya-protocol-fr.pdf


Différence entre l’ISN en tant que ressource 
génétique et l’ISN résultant de l’utilisation d’une 
ressource génétique
• Les parties peuvent imposer des restrictions d’accès aux ressources 

génétiques : « [...] l’accès aux ressources génétiques en vue de leur 
utilisation est soumis au consentement préalable donné en 
connaissance de cause de la Partie qui fournit lesdites ressources, qui 
est le pays d’origine desdites ressources ou une Partie qui les a 
acquises conformément à la Convention, sauf décision contraire de 
cette Partie. » Article 6 du Protocole de Nagoya

• Mais le partage des avantages résulte uniquement de l’utilisation 
des ressources génétiques : « Le présent Protocole s’applique aux 
ressources génétiques qui entrent dans le champ d’application de 
l’article 15 de la Convention ainsi qu’aux avantages découlant de 
l’utilisation de ces ressources. » Article 3 du Protocole de Nagoya
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Conclusions

• Le GSET 2020 a identifié plusieurs possibilités quant à la portée de 
l’ISN et à la terminologie à retenir ; il est important que la 
terminologie soit suffisamment souple pour pouvoir s’adapter à la 
rapidité du progrès technique.

• Reste à déterminer si l’ISN doit être classée comme une ressource 
génétique ou si l’ISN résulte de l’utilisation de ressources génétiques 
et quelles sont les implications pour l’accès et le partage 
(éventuellement non bilatéral) des avantages.

• La panoplie actuelle des différentes approches nationales quant à la 
portée et à la classification de l’ISN suggère la nécessité d'une 
résolution au niveau international.
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Vous avez des questions ?
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