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Génome Québec

Génome Québec est un organisme privé a but non lucratif, ayant pour mission de catalyser le
développement et I'excellence de la recherche en génomique, son intégration et sa
démocratisation. Pilier de la bioéconomie, I'organisme contribue également au développement
social et durable, ainsi qu’au rayonnement du Québec.

Centre de la science de la biodiversité du Québec (CSBQ)

Le Centre des sciences de la biodiversité du Québec (CSBQ) regroupe plus de 120 chercheurs
d’avant-garde tant au niveau national qu’international. Le CSBQ apporte une valeur ajoutée a la
recherche en biodiversité.

Les trois mandats du CSBQ sont de : 1) favoriser et promouvoir un programme de recherche de
niveau international a tous les cycles universitaires (baccalauréat, cycles supérieurs,
postdoctoral, professoral) en science de la biodiversité; 2) faciliter la coopération scientifique
multidisciplinaire au sein de différents groupes de chercheurs québécois en science de la
biodiversité et ainsi promouvoir la recherche faite au Québec a des niveaux nationaux et
internationaux et 3) faciliter le développement de politiques pour la biodiversité, et contribuer au
débat académique et public sur la perte de biodiversité au Québec, au Canada et ailleurs dans
le monde.

Objectifs du mandat confié au CSBQ par Génome Québec

Dans le but de favoriser une meilleure connaissance et prise de décision concernant les enjeux
relatifs a la tragabilité alimentaire, Génome Québec a confié au Centre de la science de la
biodiversité du Québec (CSBQ) le mandat de produire un document d’orientation politique sur le
sujet. Ce document est le fruit d’'une analyse documentaire et d’'une réflexion issue d’un groupe
de discussion entre cinqg chercheurs du milieu académique et d’agence gouvernementale, et
n’engage en rien Génome Québec.

© 2019 Le contenu de ce document d’orientation politique et ses recommandations refletent la perspective et
I'opinion des auteurs. lls n’engagent nullement I'organisme Génome Québec.
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1. Résumé exécutif

Selon les prévisions actuelles, nous serons entre 9 et 10 milliards d’étres humains en 2050.
Pour nourrir toutes ces bouches, il faut non seulement mettre en place des systemes agricoles
durables et innovants, mais aussi un systéme de tracabilité alimentaire. Avec I'accroissement
des échanges commerciaux a I'échelle de la planéte, il devient important plus que jamais de
s’assurer que les denrées alimentaires qui voyagent d’un pays a l'autre soient a la fois
sécuritaires pour la santé et facilement retracables en cas de contaminations, et ce, tout au long
de la chaine d’approvisionnement.

La génomique peut aider a accroitre la sécurité des aliments. Par exemple, les codes a barres
ADN peuvent étre utiles pour vérifier I'identité génétique des matiéres premiéres, mais aussi
pour évaluer la salubrité des aliments en identifiant les microorganismes pathogenes présents
dans un produit végétal ou animal. La génomique propose des méthodes d’analyse non
biaisées puisque les résultats reposent sur 'identification d’'un marqueur génétique spécifique a
chaque espéce animale ou végétale contenue dans un produit. La rapidité et la fiabilité avec
laquelle certains outils génomiques fonctionnent leur conférent également un avantage
indéniable par rapport aux approches traditionnelles pour identifier et suivre I'éventail des
denrées agricoles et leurs dérivés (Galimberti et al., 2013), et répondre aux événements de
contamination ou de fraude alimentaires.

Les outils issus de la génomique sont également trés efficaces pour caractériser de facon
précise 'ADN d’organismes nuisibles, de parasites et d’espéces envahissantes qui causent des
dommages économiques, environnementaux et sociaux non négligeables. lls pourraient donc
devenir des alliés pour, notamment, suivre de proche la dynamique de certaines maladies
parasitaires au niveau du bétail et caractériser les organismes nuisibles présents dans les sols
et les milieux aquatiques.

Les technologies génomiques sont considérées comme un systéme de contrble non invasif
pouvant étre facilement intégré a d’autres procédures de tracabilité, dont la chaine de blocs et
les systémes de certification déja mis en place ou a venir. Par ailleurs, les résultats fiables des
analyses génomiques répondent a la nécessité d’offrir une information alimentaire crédible aux
yeux de toutes les parties prenantes, incluant les consommateurs.

Malgré toutes les possibilités qu'offre la génomique en matiére de tragabilité alimentaire,
certains défis demeurent en ce qui a trait a la réglementation, la validation des analyses
expérimentales et I'acceptabilité sociale des technologies auprés des consommateurs et de
lindustrie.

Ce document décrit les besoins récents en matiere de tragabilité alimentaire et présente les
outils génomiques disponibles pour répondre aux défis identifiés. Il propose également, pour les
décideurs politiques, des recommandations pour accroitre la tracabilité alimentaire au Québec
et positionner la province comme un des leaders mondiaux dans ce domaine.



Recommandations aux décideurs!?

10.

11.

Instaurer un systéme d’échantillonnage et d’analyses aléatoires en utilisant des outils
genomiques pour garantir 'authenticité des aliments consommés au pays, notamment pour
les produits de la mer et leurs dérivés (p. 12).

Développer des législations sur I'étiquetage qui permettront d’améliorer la tragabilité par la
diffusion d’informations précises, tout au long de la chaine de distribution. Des aides
financiéres devraient étre prévues pour diminuer les répercussions économiques,
principalement au niveau du secteur primaire (p. 12).

Etablir un systéme de rappel efficace, basé sur les nouvelles technologies d’analyse d’ADN
afin d’éviter le rappel de produits sains (p. 13).

Promulguer l'instauration d’'un systéme de tracabilité permettant d’évaluer la biodiversité en
milieu agricole pour favoriser des pratiques agricoles durables et la santé des écosystemes

(p. 14).

Investir dans des bases de données d’ADN hautement validées par une instance
compeétente et indépendante pour caractériser les espéces locales et I'environnement
agricole (p. 14).

Favoriser la collaboration entre les différents experts (universitaire, secteur privé et
gouvernemental), afin de tester la reproductibilité des résultats et viser la normalisation

(p. 15).

Instaurer un réseau de laboratoires standardisés et accrédités par un organisme
indépendant et crédible pour I'analyse d’échantillons fournis par différents intervenants du
systeme (p. 15).

Développer un cadre |égal (avec consultation au préalable) pour que la validation des
résultats découlant de I'utilisation des outils génomiques soit prise en compte lors de
débats juridiques (p. 16).

Développer un systeme intégré en ciblant les endroits ou il y a des lacunes dans les
méthodes traditionnelles de tracabilité pour y incorporer différents outils génomiques, afin
de permettre I'identification précise d’'un aliment en cas de doute relié a la fraude ou a
innocuité des aliments (p. 16).

Identifier, auprés de la population et de l'industrie agricole et agroalimentaire, les freins et
les opportunités a l'intégration d’outils génomiques dans les systémes de tragabilité (p. 16).

Mettre sur pied un comité pour réfléchir sur les conséquences économiques de
limplantation des outils génomiques sur I'industrie agricole et agroalimentaire, et ce, tout
au long de la chaine d’approvisionnement (p. 18).

1 La séquence dans laquelle les recommandations sont présentées ne constitue pas un ordre de priorité.



2. Contexte

2.1. Latracgabilité et ses applications a I’agriculture et a ’lagroalimentaire

La tracabilité est une procédure permettant de suivre un produit a travers les différents stades
de sa production, de sa transformation et de sa distribution (Dabbene et al.,, 2016), et de
récolter des informations pertinentes tout au long de la chaine de distribution.

Il existe deux techniques de tracabilité, soit le tracking et le tracing. Le tracking est un suivi
quantitatif qui permet de localiser un produit et d’en déterminer l'origine et les destinations. Le
tracing offre plut6t un suivi qualitatif utilisé pour identifier, notamment, les causes d’un probléme
de qualité (Ruiz-Garcia et al., 2010).

Dans le secteur agricole et agroalimentaire, les principaux objectifs d’un systéme de tragabilité
efficace sont les suivants (Charlebois et al., 2014) :

1) Assurer I'innocuité des aliments.
2) Garantir 'authenticité des produits.
3) Fournir des informations crédibles au consommateur sur la composition d’'un produit.

Le concept de la tracabilité s’applique également a I'évaluation et au suivi de la biodiversité des
agroécosystemes (Cristescu, 2014), soit des écosystémes exploités a des fins agricoles. Dans
une perspective de développement durable et pour relever le défi de nourrir la population
mondiale en croissance, le secteur agricole et agroalimentaire doit maintenir le bon
fonctionnement de ces écosystemes. Il doit faire face a de nombreux défis issus de pressions
anthropogéniques, des perturbations climatiques et des changements biotiques, comme le
mouvement des organismes nuisibles (Littlefair et Clare, 2016), tout en produisant une
nourriture sécuritaire et retracable du lieu de production jusqu’a I'assiette.

2.2. Les outils génomiques : des alliés pour le secteur agricole et agroalimentaire

La transformation industrielle déguise les caractéristiques premiéres des aliments, ce qui
implique qu’ils ne peuvent plus étre identifiés sur une base morphologique. Dans ce cas,
'analyse de la molécule d’ADN permet d’identifier de fagon précise les différents constituants
d’'un produit. En effet, la molécule d’ADN est détectable dans chacune des cellules d’un
organisme (animal, végétal, microbien, etc.), elle est stable durant tous les cycles de vie et
résistante a la plupart des traitements de transformation (Gianni et al., 2015).

Les outils issus de la génomique utilisent I'analyse de la molécule d’ADN pour caractériser le
code génétique des organismes vivants et ainsi mieux les comprendre et en faire leur suivi. Les
résultats de cette analyse sont non biaisés puisqu’ils reposent sur l'identification d’'un marqueur
génétique spécifique a chacune des especes animales ou végétales qui composent un produit.
Ces outils peuvent donc étre utiles tout au long de la chaine de distribution, jusqu’au
consommateur (Littlefair et Clare, 2016).



Des doutes sur l'authenticité d’'un produit? La technique de la PCR multiplex?, notamment,
peut étre utilisée pour identifier différentes especes animales (ciblées ou inconnues) dans un
produit carné comme la saucisse ou la viande hachée. Contrairement a certaines approches
analytiques traditionnelles, comme la chromatographie, la spectrométrie de masse, la
microscopie et le dosage enzymatique (pour ne nommer que celles-la), qui doivent utiliser des
équipements et outils trés sophistiqués, cette méthode se veut simple, rapide et peu colteuse
(Mehrnaz, 2018; Ballin, 2010).

Le code a barres ADN est efficace pour valider lI'innocuité des aliments en identifiant les
organismes pathogénes par I'amplification d’'un petit segment d’ADN (Gianni et al., 2015). Avec
cette technologie moléculaire, certains contaminants biologiques pathogénes comme E. coli ou
Salmonella peuvent étre identifiés rapidement et de fagon précise. Cet outil peut s’appliquer
également a la recherche de parasites. L’identification peut se faire a différents stades de leur
développement (c.-a-d. ceuf, larve, adulte) et en une seule étape (Elsasser et al., 2009). Cette
approche constitue un net avantage par rapport a certaines méthodes traditionnelles : par
exemple, la recherche taxonomique par la mise en culture de larves du parasite jusqu’au stade
adulte s’effectue sur une longue période et exige des conditions environnementales spéciales
comme des espaces a température contrblée (Littlefair et Clare, 2016).

Pour identifier de fagon précise et rapide toutes les especes présentes dans un méme
échantillon, le metabarcoding est de mise. Le potentiel de cette technique d’analyse d’ADN,
qui s’appuie sur la capacité de séquencages paralléles, est considérable. Lorsque couplé a
l'utilisation de librairies de références de code a barres ADN, le metabarcoding permet d’obtenir
en une seule analyse lidentité de I'ensemble des espéces présentes dans un échantillon, et ce,
de fagon beaucoup plus rapide qu’avec les identifications morphologiques classiques (Cristescu
et Herbert, 2018), dont plusieurs bases de données de références sont encore incompletes et
demandent a étre bonifiées.

De plus, le metabarcoding peut utiliser des marqueurs d’ADN courts ou a I'état de traces que
les organismes laissent dans I'environnement tout au long de leur cycle de vie. Ces traces
proviennent d’individus morts a différents stades de leur développement ou de matiéres fécales.
Il est ainsi possible de détecter un organisme méme si celui-ci n'est plus actif dans le milieu
puisque son ADN environnemental® (ADNe) peut y persister longtemps (Littlefair et Clare,
2016). Le metabarcoding permet ainsi d'évaluer avec précision la biodiversité d’'un
agroécosysteme et d’en suivre son évolution.

2 La PCR multiplex se définit comme étant une amplification simultanée de plusieurs régions d’une matrice d’ADN en
utilisant des amorces spécifiques aux organismes recherchés.

3 L'ADN environnemental provient de matériel cellulaire libéré par des organismes (via la peau, les excréments, etc.)
dans des environnements aquatiques ou terrestres pouvant étre échantillonnés et surveillés a l'aide d’outils
moléculaires, dont le metabarcoding.



Voici quelques exemples d’interventions au niveau des agroécosystemes pouvant étre
effectués avec I'aide du metabarcoding :

1. Biodiversité et interactions trophiques

L'’ADNe peut étre extrait a partir de l'eau ou du sol a Tlintérieur des
agroécosystemes (Taberlet et al.,, 2012). Son utilisation peut servir de
complément a d’autres études pour mesurer I'impact de l'agriculture sur la
diversitt des espéces et pour mieux connaitre ces systéemes
(Orgiazzi et al., 2015).

Les chercheurs peuvent évaluer les interactions trophiques a lintérieur d’'un
agroécosysteme (Pinol et al., 2014). Par exemple, 'analyse des matiéres fécales
de plusieurs espéces d’oiseaux permet d’identifier le principal prédateur des
organismes nuisibles dans un écosysteme donné. Les informations recueillies a
ce niveau peuvent étre utilisées pour attirer et retenir les prédateurs dans le but
d’exercer un biocontrdle efficace (Karp et al., 2014).

2. Identification d’espéces nuisibles

Les dommages aux récoltes, causés par les organismes nuisibles, impliquent
des pertes de revenus importantes et menacent la sécurité alimentaire
(Godfray et al., 2010). L’identification des invertébrés et des vertébrés nuisibles
ainsi que des mauvaises herbes est d’'une grande importance, autant pour le
commerce extérieur que pour l'utilisation domestique, dans le but de contrdler
une invasion potentielle (Littlefair et Clare, 2016).

3. Identification de parasites

Plusieurs maladies du bétail découlent directement d’infections parasitaires
(p. ex., coccidiose, cestodes et nématodes). En identifiant les parasites et leur
mode de transmission, un traitement efficace peut alors étre instauré (Littlefair et
Clare, 2016). Par exemple le parasite Neospora caninum est une cause
fréquente d’avortement chez les bovins partout dans le monde (Dubey, 2003).
Les hoétes définitifs de ce parasite sont les chiens et quelgues autres canidés,
comme le renard et le coyote (Mc Allister et al., 1998; Gondim et al., 2004). Le
contact de ces derniers avec les bovins peut déclencher la maladie. Avec les
outils génomiques, on peut facilement déterminer d’ou provient la contamination
en analysant les matiéres fécales des canidés en contact avec les bovins et,
ainsi, mettre en place des mesures pour corriger la situation.

2.3. L’utilisation des outils de tracabilité au Québec et ailleurs

L’Université Guelph a évalué des systemes de tragabilité au niveau de 21 pays de
I'Organisation de coopération et de développement économique (OCDE), en tenant compte des
réglementations en vigueur dans chacun des pays. Les chercheurs ont établi un classement qui
se divise en trois catégories, selon la qualité du systéme de tracabilité. Les pays de I'Union
européenne, la Norvege et la Suéde se classent dans la catégorie supérieure. L’Australie, le



Canada, le Japon, le Brésil, la Nouvelle-Zélande et les Etats-Unis sont dans la moyenne, tandis
gue la Chine a un systeme de tracabilité faible (Charlebois et al., 2014).

Malgré leurs nombreux avantages, les outils génomiques restent peu utilisés a lintérieur des
systemes de tracabilité en vigueur, du moins au Québec et au Canada, ou on utilise plutét des
registres de renseignements pertinents. Si des tests doivent étre effectués, l'utilisation de
méthodes classiques est souvent privilégiée, telle la culture de bactéries dans des boites de
Pétri, ou l'identification morphologique des espéces envahissantes ou des pathogeénes. Celles-
ci requiérent une grande expertise taxonomique et exigent beaucoup de temps. Parfois,
seulement les stades immatures de l'organisme sont retrouvés dans les échantillons. Il faut
alors procéder a I'élevage jusqu’au stade adulte pour identifier 'espéce. Le méme probléme
subsiste lorsque l'identification s’effectue par la dissection de I'adulte (Littlefair et Clare, 2016).

La génomique fait toutefois tranquillement sa place dans les systémes de tracabilité.

Notamment, I'Agence canadienne d’inspection des aliments (ACIA) utilise des outils
génomiques en marge du reglement sur la salubrité des aliments (RSAC) dans les situations
suivantes :

1. Surveiller les éclosions de maladies d’origine alimentaire en analysant 'ADN des
bactéries susceptibles de causer des maladies. Des souches précises de bactéries
peuvent ainsi étre reliées a une contamination.

2. Détecter efficacement les espéces envahissantes qui peuvent détruire rapidement un
écosystéme. En effet, les technologies de 'ADN permettent d’identifier de fagon précise
un insecte morphologiquement identique ou presque a d’autres insectes.

3. Identifier les produits alimentaires contrefaits, car les codes a barres ADN permettent
de vérifier les renseignements inscrits sur I'étiquette, mais aussi déterminer si d’autres
ingrédients ont été ajoutés.

Le RSAC est entré en vigueur le 19 janvier 2019. Il respecte les normes internationales
reconnues en matieére de salubrité des aliments et de protection des consommateurs, dont le
Codex Alimentarius (ACIA, 2019). Ces normes s’appliquent aux personnes qui importent ou
exportent des aliments et a celles cultivant ou récoltant des fruits et [égumes frais destinés a
I'exportation ou au commerce interprovincial. Dorénavant, il est obligatoire de créer et conserver
les documents électroniques ou papiers permettant de faire un suivi efficace des aliments. Ce
réglement permet de réduire le temps nécessaire pour retirer des tablettes de magasins les
produits insalubres. Les entreprises doivent donc mettre en place des mesures de tracabilité
leur permettant de remonter en amont jusqu’a leurs fournisseurs et de garder, en aval, la trace
des consommateurs qui ont acheté les produits (ACIA, 2019).

Au Québec, les différents programmes de tracabilité sont pilotés par Agri-tracabilité Québec”.
Différents projets pilotes sur la tragabilité ont été mis en ceuvre par cet organisme. Par exemple,
pour les fraises, le systéme vise principalement une amélioration de la capacité de retracage et
le retrait des produits en cas de crises en effectuant un suivi électronique rapide et efficace. Ce

4 https://www.atqg.qc.ca/fr/
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principe s’applique également a d’autres produits comme la pomme de terre et la tomate. En ce
qui a trait a la tracabilité de la viande, Agri-tracabilité Québec dispose d’identifiants qui se
composent d’'une boucle électronique de type RFID et d’un panneau visuel avec le code a
barres reconnu par 'Agence canadienne d’identification du bétail. Cet outil de tracabilité permet
de suivre 'animal de sa naissance jusqu’a I'abattage en fournissant différentes informations
(ex. : identification des sites d’élevage et les déplacements) tout au long de sa vie. Dans ce
systéme, toutefois, la tracgabilité s’arréte a I'abattage (Agri-Tracabilité Québec, 2011).

Un projet pilote sur la tracabilité de la viande bovine au Québec a vu le jour en janvier 2014
pour proposer, tester et valider un modéle qui intégre des informations harmonisées permettant
de faire le lien entre les produits de la viande bovine achetés et vendus entre chaque maillon de
la chaine de commercialisation de la viande bovine. Cette approche de type amont-aval vise la
responsabilisation de chaque entreprise dans I'’échange et la conservation d’'un certain nombre
d’'informations avec ses partenaires commerciaux. Cependant, ce projet nécessite I'implication
de nombreux intervenants de l'industrie. Actuellement, les entreprises hésitent a s’investir dans
le suivi de ces informations. Il semble qu’elles s’engageront lorsque les opportunités ou les
obligations du marché ou les réglementations justifieront les investissements nécessaires. Il a
été démontré que plusieurs solutions techniques pouvant répondre aux besoins des entreprises
existent, mais que celles-ci sont souvent démunies lorsque vient le temps dimplanter un
systeme de tracabilité (Blais et al., 2014).

Plus récemment, un autre projet pilote initié par la compagnie Cargill vise a fournir des
informations au consommateur sur le parcours exact du beeuf, de la ferme au consommateur.
Parmi les technologies utilisées, Cargill mentionne des tests d’ADN ainsi que la chaine de
blocs, un outil de base de données Internet considéré comme bien adapté a la tragabilité
(Bédard, 2017).

En 2013, I'Ontario Cattle Feeders Association a introduit un programme de tracabilité basé sur
I’ADN en utilisant la puce a ADN (SNP chip®) comme outil. lls ont créé une base de données
des différents profils SNP pour chaque animal abattu. Ce programme permet d’assurer que
toute piece de viande identifiée Ontario corn-fed beef peut étre identifiée a un animal en
particulier via son profil génétique (SNP Profil), ce qui augmente la confiance du consommateur
envers le produit (Science Media Centre of Canada, 2014).

En Europe, 'ADNe est accepté comme une écoévidence (c.-a-d. preuve basée sur
l'identification moléculaire pour démontrer la présence d’organismes dans un environnement
donné) lors de dossiers judiciaires. Il existe des régulations autour des prélévements et des
laboratoires certifiés a cet effet. En octobre 2000, une directive-cadre sur I'eau (2000/60/CE) a
été adoptée par le Parlement européen. Cette initiative vise entre autres a protéger
lenvironnement et & améliorer I'état des écosystémes aquatiques (Council European, 2000).
Cette directive recommande [utilisation du metabarcoding comme outil d’identification
(Civade et al., 2016).

5 Le SNP (Single Nucleotide polymorphism) se définit comme le type de variation le plus commun entre deux
individus. Chaque SNP représente une variation d’un nucléotide sur un segment d’ADN.



3. Enjeux relatifs a la tracabilité alimentaire et la santé des agroécosystémes

3.1. La fraude alimentaire : garantir I'authenticité du produit pour protéger le
consommateur et I'industrie agroalimentaire

La fraude alimentaire se définit comme le remplacement partiel ou complet, I'addition, le retrait
ou l'omission d’ingrédients dans un produit (Van Ruth et al., 2017). Elle peut impliquer
également de fausses déclarations sur l'origine de I'aliment ou des ingrédients alimentaires. La
fraude s’effectue de maniére délibérée et intentionnelle a des fins de gains économiques
(Spink et al., 2011), pour réduire les colts de production. La substitution volontaire permet de
mettre en valeur des sous-produits de la production industrielle ou d'utiliser des matiéres
premiéres importées a faible colt (Cordella, 2013) a tous les niveaux de la chaine
d’approvisionnement. Elle a lieu principalement a partir de I'abattoir ou de l'usine de
transformation, ce qui fait que les détaillants et les consommateurs en sont victimes.

Au Canada, les trafiquants misent surtout sur les produits pouvant passer le contrdle des
autorités publiques et des entreprises. Les agences réglementaires un peu partout dans le
monde sont souvent démunies par rapport aux fraudeurs, car les lois en place ne leur conférent
généralement aucun pouvoir d’enquéte (Borde, 2018). C’est ainsi que la fraude alimentaire au
niveau des poissons et des fruits de mer est omniprésente au Canada. En raison de
'amélioration du transport, de I'entreposage et des techniques de conservation, la demande
s’est accrue pour ces produits et fait en sorte qu’il y a eu prolifération de pratiques illégales
(Costa Leal et al., 2015). Des tests d’ADN effectués par le laboratoire génétique de I'Université
Laval en 2013 sur des produits du poisson ont révélé que 47 % des 167 échantillons récoltés
dans les restaurants et les poissonneries affichaient un étiquetage fautif. Une vingtaine de
variétés de poisson ont été testées, dont celles suspectées d’étre remplacées par une autre
variété moins chére ou de moindre qualité en occurrence la morue, 'omble, le thon, la sole, le
rouget, le vivaneau et la goberge (Dussault, 2017). Dans des restaurants de sushi, sur
41 échantillons de thon rouge, un seul en était vraiment, les autres étant remplacés par de
I'escolier ou par des espéces de thon de moindre valeur comme le thon albacore ou le thon
obése. Ces derniers ont une chaire rouge qui permet de les confondre avec du vrai thon rouge,
le bluefin, dont le colt est deux fois supérieur. L’analyse de 15 échantillons de sole dans les
restaurants a révélé que 14 d’entre eux avaient été remplacés par de la plie ou de la limande
(Dussault, 2017). Selon certains auteurs, de 13 & 67 % du flétan sur le marché est en réalité
remplacé par des poissons plats (Pleuronectidés) (Willette et al., 2017). Le consommateur en
est la principale victime puisque morphologiquement, il ne verra pas la différence.

Dans une moindre mesure, tous les produits alimentaires pour lesquels il existe une forte
demande sont confrontés au probléme de fraude alimentaire. Cette pratique provoque des
pertes de qualité nutritionnelles ou fonctionnelles. La substitution de produits peut aussi causer
de sérieux problemes comme des allergies ou des interactions avec des médicaments ou des
suppléments. Par exemple, des investigations faites sur les produits commerciaux a base
d’herbes ont révélé que 59 % d’entre eux contenaient des ingrédients ne figurant pas sur
I'étiquette, ce qui contrevient avec la réglementation en vigueur (Newmaster et al., 2013).

10



Selon cette méme étude, cette constatation a des répercussions entre autres au niveau de la
médecine alternative ol la demande pour les herbes médicinales est en forte croissance,
principalement en Amérique du Nord. Les composantes de certains de ces produits peuvent
étre contaminées ou substituées par d’autres espéces végétales ou d’autres constituants
comme du riz, du soya ou du blé. L’Organisation mondiale de la Santé (OMS) considére que la
fraude au niveau de ces produits peut étre une menace a la sécurité des consommateurs. Les
outils génomiques peuvent, de fagon précise, valider I'intégrité de ces produits.

RECOMMANDATION 1
Instaurer un systeme d’échantillonnage et d’analyses aléatoires en utilisant des outils
génomiques pour garantir 'authenticité des aliments consommeés au pays,
notamment pour les produits de la mer et leurs dérivés.

En plus des risques sanitaires reliés a la fraude, il y a un impact économique : le client paie
pour un produit substitué habituellement de moindre valeur. La fraude alimentaire est fortement
corrélée avec le prix que le consommateur est prét a payer pour se procurer un aliment
(Gianni et al., 2015). Plus le produit est dispendieux, plus la substitution avec des composantes
de moindre valeur est probable. Au Québec, il y a eu quelques cas isolés au niveau de la
viande rouge ou de la vente illégale de viande sauvage, mais le principal risque de fraude se
situe au niveau des produits importés dont I'aspect morphologique ne sera pas touché par la
substitution.

Le principe de base pour contrer la fraude repose sur lidentification du produit introduit
frauduleusement, que ce soit dans un produit contenant un aliment uniqgue ou un mélange
d’aliments. Etant donné que les outils génomiques sont sensibles et précis pour I'identification
d'une espéce végétale ou animale a lintérieur d’un produit, leur utilisation dans les cas de
fraude s’avére une opportunité a saisir.

Toutefois, trouver 'empreinte digitale qui garantit 'authenticité d’'un aliment n’est pas une mince
affaire. Malgré les avantages indéniables reliés a leur utilisation, les outils génomiques
présentent également des limites. lls ne seront pas utiles si la fraude implique la dilution d’un
produit ou le remplacement d’un poisson sauvage par un poisson d’élevage, plutdét qu'une
substitution. Dans ce cas précis, la sécurité de l'aliment n’est pas remise en cause, mais le
consommateur paie pour un produit qui ne correspond pas a I'étiquette et qu’il n’a pas choisi.

RECOMMANDATION 2
Développer des legislations sur I'étiquetage qui permettront d’améliorer la tracgabilité
par la diffusion d’informations précises, tout au long de la chaine de distribution. Des
aides financiéres devraient étre prévues pour diminuer les répercussions
economiques, principalement au niveau du secteur primaire.
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3.2. Sécurité alimentaire : assurer I'innocuité des aliments et mieux agir en cas
de contaminations diverses

Le concept de sécurité alimentaire se définit comme la possibilité pour chaque individu d’avoir
un acces physique, social et économique a une quantité suffisante d’aliments sécuritaires et
nutritifs afin de combler leurs besoins nutritionnels et de satisfaire leurs préférences
(El Bilali, 2019).

Le secteur alimentaire est périodiguement sujet a des scandales reliés a la consommation
d’aliments contaminés. Cette situation est due soit a la falsification intentionnelle d’'un produit
(par exemple, de la viande de cheval dans les produits du boeuf), comme discuté a la
section 3.1, ou a un incident non intentionnel comme la présence de microorganismes (Listeria,
Salmonella, E. coli) dans un produit (Barnett, 2016). Les problemes de santé reliés aux aliments
contaminés sont fréquents et sous-estimés. Les toxi-infections peuvent affecter un grand
nombre de personnes. La documentation scientifique a ce sujet mentionne que moins de 5 %
des cas de maladie sont répertoriés ou signalés aux organismes de contrble par les
consommateurs ou les intervenants en santé publique. En 2012-2013, les signalements de toxi-
infection au MAPAQ concernaient 4 313 personnes présentant des symptémes de gastro-
entérite possiblement liés a la consommation d’aliments contaminés (Ramsay et Delisle, 2013).
L’identification taxonomique de certains pathogénes par des outils génomiques lors de
scandales, comme celui de linfluenza aviaire, peut étre d’'une grande utilité pour éviter
l'apparition de zoonoses (maladie provenant d’'un animal transmissible aux humains)
(Mehrnaz et al., 2018).

RECOMMANDATION 3
Etablir un systéme de rappel efficace, basé sur les nouvelles technologies
d’analyse d’ADN afin d’éviter le rappel de produits sains.

Les outils génomiques sont également utiles pour détecter et quantifier dans les produits
transformés des composants allergénes potentiellement néfastes sur la santé. Par exemple, le
code a barres ADN peut identifier les especes d’arbres a noix pouvant déclencher des allergies
(Madesis et al., 2012) et causer des problemes respiratoires importants méme si 'allergéne est
souvent retrouvé en treés petite quantité (Gianni et al., 2015).

La génomique peut aussi servir a identifier la provenance géographique d’'un produit. Des
technologies telles que les empreintes PCR et le séquencage des populations bactériennes sur
un échantillon peuvent servir a cet effet. Il est possible de compléter I'analyse avec des outils
géochimiques comme le TEF (trace element finger printing) qui distingue différentes populations
en étudiant le profil de leur composition minérale. L’analyse des acides gras peut étre
également effectuée, car la composition en lipides d'une espéce est ftributaire de
lenvironnement dans lequel elle évolue (Costa Leal et al., 2015). D’autres outils non
génomiques sont aussi disponibles pour la géolocalisation comme [l'analyse d’isotope
radiogénique du strontium (Sr) (Desrochers, 2012).
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3.3. Santé des agroécosystéemes : génotyper les agroécosystemes pour mieux
les comprendre

Parmi les organismes présents dans les agroécosystémes, certains se distinguent par leur
capacité a s’attaquer aux cultures ou a vehiculer des pathogénes transmissibles a I'étre humain.
Malgré leur importance écologique et économique, il semble que la connaissance systématique
(taxonomique) de ces organismes au sein des agroécosystéme est encore insuffisante. Cet
important déficit taxonomique freine considérablement notre capacité a décrire la biodiversité en
milieu agricole et a prédire I'évolution de ces communautés d’organismes en réponse aux
changements globaux (Janzen, 2004; Condon et al., 2008; Janzen, 2010).

RECOMMANDATION 4
Promulguer l'instauration d’un systeme de tracgabilité permettant d’évaluer la
biodiversité en milieu agricole pour favoriser des pratiques agricoles durables et la
santé des écosystemes.

Les dommages causés aux récoltes par les espéces envahissantes sont responsables de
pertes économiques significatives et menacent la sécurité alimentaire des collectivités plus
vulnérables. Selon les données d’Environnement Canada, les espéces envahissantes qui
affectent I'agriculture et la foresterie causent des pertes de revenu de 7,5 milliards de dollars
par année (Canadian council on invasive species, 2018).

Le meilleur moyen de se prémunir contre ces especes envahissantes est de les détecter a leur
arrivée. Cependant, différentes espéces d’insectes peuvent se ressembler a s’y méprendre et
leur identification au microscope exige une grande expertise. Le travail devient encore plus ardu
lorsque des pathogénes microscopiques sont impliqués puisque le processus d’identification
peut s’échelonner sur plusieurs jours, mettant en péril la cargaison d’ou ils proviennent (GRDI,
2015).

Il est aussi important de s’assurer que nos produits destinés a I'exportation soient exempts
d’organismes nuisibles. Avec les nouvelles technologies de séquencage, il est possible
d’identifier, de facon simultanée, au sein d’échantillons mixtes, plusieurs espéces différentes,
méme si elles présentent des caractéristiques morphologiques identiques, et ce, en un temps
trés court comparativement a l'utilisation de méthodes traditionnelles (GRDI, 2015). Le code a
barres ADN favorise I'identification rapide et précise des espéces envahissantes (Comtet et al.,
2015). La principale embuche a cette procédure se situe au niveau des bases de données qui
sont souvent incomplétes.

RECOMMANDATION 5
Investir dans des bases de données d’ADN hautement validées par une
instance compétente et indépendante pour caractériser les espéces locales
et I'environnement agricole.
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4. Barriéres réglementaires et sociales a I'utilisation des outils génomiques a
des fins de tracabilité alimentaire et de santé des agroécosystemes

Au Canada, le développement d'un cadre légal serait nécessaire pour que les preuves
moléculaires soient retenues lors de la prise de décisions. Pour ce faire, les intervenants
doivent travailler avec de bonnes bases de données, bien validées, dans des laboratoires
certifiés.

La communauté scientifique doit trouver un consensus sur l'utilisation de protocoles communs
pour uniformiser les normes d’échantillonnage, de préservation, de réplication et de validation
de la méthodologie de laboratoire avec des marqueurs standardisés (Cristescu et Herbert,
2018). La possibilité d’interpréter les résultats dépend principalement de la disponibilité des
bases de données qui contiennent les références des espéces d’intéréts. Celles-ci sont en
développement-constant. Les méthodes s’améliorent, les outils se perfectionnent, mais il est
difficile de créer des standards dans un secteur en mouvance.

RECOMMANDATION 6
Favoriser la collaboration entre les différents experts (universitaire, secteur privé et
gouvernemental), afin de tester la reproductibilité des résultats et viser la normalisation.

Malgré leur rapidité, I'analyse et l'interprétation du séquencage demandent beaucoup de temps,
du personnel hautement qualifié, des ressources computationnelles et des bases de données
performantes. |l y a aussi les protocoles stricts a respecter qui sont souvent spécifiques a
chacun des équipements. La technologie génomique se développe rapidement et les employés
n’ont pas toujours la formation nécessaire pour effectuer ces analyses. De plus, la résistance
des équipes de laboratoires a se tourner vers la nouvelle technologie est bien réelle.

RECOMMANDATION 7
Instaurer un réseau de laboratoires standardisés et accrédités par un organisme
indépendant et crédible pour I'analyse d’échantillons fournis par différents intervenants
du systeme.

Pour arriver a produire des résultats parfaitement fiables, il faut s’appuyer sur de vastes
banques de données, dont le partage se fait parfois difficlement. Les références sont parfois
incompletes et la possibilité d’étre en présence de séquences provenant de spécimens mal
identifiés peut créer une incertitude quant a l'identité précise de I'espéce cible (Critescu et
Hebert, 2018). Il faut également s’assurer que ces données respectent nos conditions d’élevage
et de culture et que les méthodes d'échantillonnage et d’analyse soient standardisées.
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Méme si les progrés sont bien réels, il demeure difficile de traduire les résultats obtenus avec
les nouvelles technologies génomiques en des interprétations incontestables, nécessaires pour
confondre les fraudeurs devant les tribunaux. Les contestations juridiques peuvent se situer a
plusieurs niveaux a savoir les normes d’échantillonnage, de préservation, de réplication, de
validation de la méthodologie et finalement de l'interprétation.

RECOMMANDATION 8
Développer un cadre Iégal (avec consultation au préalable) pour que la validation des
résultats découlant de I'utilisation des outils génomiques soit prise en compte lors de
débats juridiques.

Lors de la rencontre avec les experts, il a été mentionné que l'utilisation des outils génomiques
doit étre complémentaire aux systémes de tracgabilité en place. En ce moment, l'utilisation de
cahiers des charges homologués conformément a la Loi sur les appellations réservées et les
termes valorisants est le seul moyen pour assurer I'appartenance a une appellation du produit.
La mise en place d'un projet pilote avec quelques industries du secteur agricole ou
agroalimentaire pour caractériser les microbiomes de certains aliments (comme les fromages
fins) en vue de valoriser et de mieux comprendre leur relation avec le terroir du Québec pourrait
s’avérer une opportunité intéressante pour développer une expertise unique. Il y a cependant
des embuches a l'implantation des technologies génomiques. Méme si la procédure en elle-
méme est rapide, le traitement des données peut parfois s’avérer fastidieux. Les outils
génomiques ne sont pas tous au point et le développement du séquencage peut prendre
beaucoup de temps.

RECOMMANDATION 9
Développer un systeme intégré en ciblant les endroits ou il y a des lacunes dans les
méthodes traditionnelles de tracabilité pour y incorporer différents outils génomiques,
afin de permettre l'identification précise d’'un aliment en cas de doute relié a la fraude
ou a linnocuité des aliments.

L’intérét du public envers I'alimentation et la santé des agroécosystémes est un levier important
pour trouver des solutions pour accroitre la tracabilité alimentaire au pays. Cependant, la mise
en place de nouveaux outils demande la collaboration du secteur agricole et agroalimentaire.
Mieux connaitre les perceptions et les préoccupations des acteurs de l'industrie de la chaine
agroalimentaire et celles du grand public a I'égard de I'utilisation des outils génomiques s’avére
essentiel.
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Les consommateurs sont-ils préts a payer un colt supplémentaire pour que les produits qu'ils
consomment soient plus facilement tracables? Il semble que oui, si le systeme de tracabilité en
place garantit la qualité des produits (Hobbs, 2005). Il sera alors primordial de bien leur
expliquer, a 'avance, la justification et les avantages de la nouvelle technologie par rapport aux
autres outils disponibles, ainsi que les codts additionnels reliés & un systeme de tragabilité
intégré visant a accroitre I'innocuité des aliments.

RECOMMANDATION 10
Identifier, auprés de la population et de l'industrie agricole et agroalimentaire, les freins
et les opportunités a l'intégration d’outils génomiques dans les systemes de tragabilité.
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5. Conclusion

5.1. Vers des approches intégrées pour accroitre la tracabilité alimentaire et la
santé des agroécosystemes

Un systéeme de tracabilité désuet compromet la possibilité pour le consommateur de combler les
besoins d’'une diéte précise ou de faire des choix alimentaires personnels éclairés. En effet, la
population veut savoir comment, ou et quand un item alimentaire a été récolté ou produit
(Gianni et al., 2015). Les consommateurs s’inquiétent de plus en plus de l'authenticité du
produit, craignant les fraudes alimentaires possibles sur le marché (Charlebois et al., 2017).
Ces préoccupations citoyennes sont le moteur pour I'établissement de lois et de procédures
fiables, afin d’évaluer la qualité des produits tout au long de la chaine d’approvisionnement.

Le développement d’une approche intégrée en tracgabilité s’avére une opportunité intéressante
pour la protection des consommateurs. Cette forme de tracabilité doit interpeler et rassembler
les divers intervenants du secteur agricole et agroalimentaire pour trouver des solutions
adaptées aux réalités d’aujourd’hui (Blissett, 2007), tout en tenant compte de la dynamique des
chaines d’approvisionnement en produits et en informations.

La chaine de blocs se veut un systéme de tragabilité alimentaire dont le but est de restaurer la
confiance du consommateur envers différents produits. Ce systéeme fournit transparence,
sécurité et authenticité. Chaque intervenant enregistre ses données, celles-ci sont ensuite
validées puis cryptées donc presque impossibles a effacer. Chaque bloc d’informations est
référencé au précédent, ce qui assure la fiabilité de 'ensemble des données en formant une
séquence d’éveénements immuables. Tous les intervenants ont accés a 'ensemble du systéme,
ce qui implique que toute fausse déclaration sera rapidement détectée. Etant donné que les
informations a I'intérieur des blocs sont interreliées, toutes tentatives d’interférences avec les
données inscrites dans les blocs feront en sorte que I'ensemble de la chaine sera invalidé.
C’est un systéme décentralisé qui ne fait pas appel a un tiers pour le contrble des données. La
chaine de blocs permet de garder, dans un systeme informatique infalsifiable, des transactions
sur des aliments ou des ingrédients tout au long d'une chaine d’approvisionnement
(Denuit, 2018). Les outils génomiques pourraient facilement s’incorporer a lintérieur d’un tel
systéme pour en augmenter l'efficacité et la fiabilité. Des tests aléatoires ou des analyses a la
suite d’'un doute sur la qualité du produit pourraient étre effectués pour contréler et valider
I'efficacité de la chaine de blocs.

La technologie du metabarcoding est une avenue prometteuse pour I'évaluation et le suivi de la
santé des écosystémes et l'avancement de la recherche sur la biodiversité. Avec
I'accroissement de la population, les agrosystemes sont de plus en plus sollicités pour produire
davantage d’aliments de qualité dans le respect des limites planétaires et des ressources
naturelles du milieu. Un suivi s’impose pour préserver les sols et restaurer ceux qui sont
dégradés. En plus d’accroitre I'adoption de pratiques agroenvironnementales durables auprés
des producteurs agricoles, un systéme de biosurveillance sur la santé des écosystemes pourrait
étre mis en place pour mesurer la perte de la biodiversité en zone agricole intensive et
caractériser la partie microbienne impliquée dans I'écosystéme agricole. Les outils génomiques
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peuvent aider a mieux comprendre et trouver des solutions aux enjeux alimentaires et
environnementaux d’aujourd’hui et de demain.

Pour conclure, un systéme de tracabilité doit offrir des mesures incitatives tangibles et
appropriées, et non pas coercitives, pour s’assurer que les parties concernées s’y conforment.
Si le programme n’est pas congu de maniere a obtenir 'assentiment de tous les intervenants, il
sera inefficace, peu importe sa structure (Sanderson et al., 2006). |l sera alors important de bien
connaitre les répercussions d'un tel systéme intégré sur lindustrie, particuliérement sur les
colts associés a son implantation tout au long de la filiéere alimentaire (producteur,
transformateur, détaillant, consommateur), afin d'établir un partage équitable des
responsabilités.

RECOMMANDATION 11
Mettre sur pied un comité pour réfléchir sur les conséquences économiques de
I'implantation des outils génomiques sur l'industrie agricole et agroalimentaire, et ce,
tout au long de la chaine d’approvisionnement.
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