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1.0 Portée

Ce document fournit des normes minimales et des recommandations supplémentaires pour
les analystes en forensique des especes sauvages dans les sous-disciplines de I'ADN
(section 4), la morphologie (section 5) et I'analyse chimique pour I'identification du bois
(section 6). Ce document couvre également les bonnes pratiques de laboratoire, le
traitement des indices et pieces a conviction et la formation, qui sont au cceur de tous les
laboratoires forensiques. Il comprend également des considérations critiques spécifiques
relatives a la phylogénie, la taxonomie, et les collections de références spécifiques aux
sciences forensiques des espéces sauvages.

2.0 Définitions

Remarque : Ces définitions s'appliquent a toutes les normes et recommandations. Si nécessaire, des
définitions spécifiques seront retrouvées dans les sections respectives.

2.1

2.2

2.3

2.4

2.5

Analyste — Une personne qui effectue et/ou dirige I'analyse des échantillons des dossiers
forensiques, interprete les données, tire des conclusions et/ou rédige des rapports
présentant les conclusions.

Collection référencee — Un assemblage de matériaux de référence acquis et conserveés
avec les données associées conformément aux normes explicites de contréle de la
qualité.

Compétence — La demonstration d'aptitudes techniques et de connaissances nécessaires
pour effectuer certaines taches.

Connu — Dans le contexte des indices et/ou piéces a conviction, cela correspond au
matériel pour lequel I'aspect faisant I'objet de I'enquéte (par exemple une identification
individuelle, I’origine géographique) n'est pas remis en question. Ce matériel sert de
base de comparaison avec le matériel incertain a des fins d'appariement individuelle.

Controle administratif — Une évaluation du rapport et des documents justificatifs pour
en assurer la cohérence avec les politiques du laboratoire et la correction éditoriale.
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2.6

2.7

2.8

2.9

2.10

2.11

2.12

2.13

2.14

2.15

Exactitude — La capacité a obtenir un résultat correct, par exemple le degré de
conformité d'une quantité mesurée par rapport a sa valeur réelle.

Examen technique — Une évaluation des rapports, notes, données et tout autre
document afin de garantir que les conclusions scientifiques reposent sur une base
appropriée.

Identification — Analyses pour établir la classification taxonomique de I'échantillon.
Ces analyses sont basees sur des caracteres diagnostiques pour le niveau taxonomique
en question.

Individualisation — Analyses qui tentent de faire correspondre un échantillon incertain
a un échantillon connu a I'exclusion de tous les autres.

Laboratoire — L'entité fournissant I'analyse, y compris le personnel et les infrastructures
nécessaires.

Matériel de référence — Spécimens biologiques d'identité connue ou les données
dérivées de ceux-ci ou provenant de sources publiées. Les spécimens de référence
représentatifs sont un sous-ensemble de matériel de référence qui sont d'identité connue,
organisés et conservés avec des données pertinentes telles que I'origine géographique,
le stade de I’histoire de vie et le sexe.

Normes — Pratiques minimales obligatoires nécessaires pour garantir que les analystes
produisent des résultats analytiques exacts, précis et transmettent ces résultats de
maniere impartiale et objective. Certaines normes sont accompagnées de méthodes
d'évaluation de la précision et de I'objectivité, par exemple, le suivi des performances
des réactifs et des équipements, ou via un examen technique des produits et rapports
analytiques. Les normes ne sont pas négociables et chaque analyste doit les respecter,
que ce soit dans un laboratoire de recherche ou dans un établissement forensique dédié.
Les normes et les recommandations peuvent étre modifiées en réponse a de nouvelles
informations, innovations et perspectives.

Plan analytique — Un plan des méthodes d'analyse a appliquer dans un dossier, en
fonction de la question forensique, des technologies disponibles, de la préservation des
indices et/ou piéces a conviction et de la valeur des résultats analytiques. Il est
géneralement documenté en tant que procédures opérationnelles normalisées
spécifiques au laboratoire (voir paragraphe 2.15). Tous les plans analytiques qui ne sont
pas standards (par exemple, pour le travail avec de nouveaux types d’indices) doivent
étre documentés dans le dossier.

Précision — Le degré de conformité entre une série de mesures, valeurs et/ou résultats
individuels.

Procédure Opérationnelle Normalisée (PON ou SOP pour « Standard Operating
Procedure » en anglais) — Documentation écrite conservée par le laboratoire, et
comprenant les politiques de laboratoire, les procédures et protocoles technigques ou les
méthodes analytiques pour des procédures forensiques spécifiques. Les SOPs sont des
documents controlés dotés de mécanismes garantissant que le contenu est a jour et
autorisé, que les versions précédentes ou obsolétes sont archivées pour référence et que
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2.16

2.17

2.18

les SOPs sont mises en ceuvre dans le laboratoire.

Recommandations — Elles ne sont pas obligatoires, mais représentent un « meilleur
scénario » pour les analystes et les laboratoires ayant les moyens de les atteindre. Les
laboratoires qui recoivent occasionnellement des dossiers forensiques peuvent ne pas
étre en mesure d'appliquer toutes les recommandations. Toutefois, les laboratoires
dédiés aux travaux forensiques des espéces sauvages devraient envisager de mettre en
ceuvre ces recommandations.

Tracabilité — La documentation chronologique ou les traces écrites, montrant la saisie,
la détention, le contrdle, le transfert, I'analyse et la disposition des indices et piéces a
conviction.

Validation — Processus consistant a effectuer un ensemble d'expériences qui établit la
fiabilité d'une technique ou d'une procédure ou de leur modification. La validation
méthodologique démontre qu'une méthode analytique est acceptable pour I'usage auquel
elle est destinée.
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3.0 Normes et Recommandations génerales
3.1 Formation et personnel

3.1.1 Norme: Chaque laboratoire doit avoir une SOP pour la formation des travailleurs
expérimentés et inexpérimentés, incorporant les normes décrites ci-dessous.

3.1.2 Norme: Chaque laboratoire effectuant des analyses forensiques liées aux especes
sauvages doit avoir un code d'éthique que tout le personnel doit respecter. Cela
doit inclure une déclaration explicite selon laquelle tout le personnel du
laboratoire doit effectuer son travail de maniere professionnelle, confidentielle et
impartiale.

3.1.3 Recommandation: Tous les analystes et superviseurs doivent avoir un
programme de formation documenté.

3.1.4 Norme: Avant d'assumer des fonctions indépendantes, tous les membres du
laboratoire qui manipulent des indices et pieces a conviction doivent avoir une
formation qui comprend:

3.1.4.1 lasanté et la sécurité autour des échantillons biologiques
3.1.4.2 latracabilité

3.1.4.3 le transfert, stockage et traitement sécurisés des indices et pieces a
conviction

3.1.5 Norme: Avant d'entreprendre le traitement indépendant des dossiers d’enquéte
selon une méthode donnée, chaque analyste doit démontrer par des tests a
I'aveugle sa compétence pour cette méthode.

3.1.6 Recommandation: Avant d'entreprendre le traitement indépendant des dossiers
d’enquéte, la formation des analystes doit comprendre.

3.1.6.1 un biais cognitif
3.1.6.2 une formation aux lois pertinentes

3.1.6.3 le témoignage d' expert

3.2 Manipulation des indices et pieces a conviction

3.2.1 Norme: Les laboratoires, afin de garantir a tout moment I'intégrité des indices et
piéces a conviction pendant le stockage, le traitement, I'examen, doivent avoir mis
en place des SOPs traitant :

3.2.1.1 de la réception des indices et pieces a conviction
3.2.1.2 des critéres d'acceptation
3.2.1.3 dusuivi
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3.2.1.4 du stockage
3.2.1.5 du transfert

3.2.1.6 des dispositions post-analyses

3.2.1.7 de la prévention de la perte d'indices et piéces a conviction

3.2.1.8 de la prévention de la contamination

3.2.1.9 de la prévention de la falsification

3.2.2

Norme: Les indices ou pieces a conviction et les données dérivées doivent étre
stockees et analysées de maniére contrdlée et sécurisée a tout moment.

3.2.2.1 Les preuves physiques doivent étre conservées dans un endroit verrouillé.

3.2.2.2 Les données numeriques doivent étre stockées dans un endroit sécurisé et

3.2.3
3.24

3.25

3.2.6

3.2.7

3.2.8

3.2.9

3.2.10

restreint.

Remarque: L'accés controlé concerne le stockage verrouillé des indices et pieces a
conviction, les restrictions aux espaces d'analyses forensiques et la protection des
données numériques. L'acces aux indices et piéces a conviction par le personnel non
forensique doit se faire sous escorte ou sous surveillance en tout temps.

Norme: Une tragabilité effective doit é&tre maintenue.

Norme: Tous les indices et piéces a conviction doivent étre marqués d'un
identifiant unique et de la signature ou des initiales de tous ceux qui les ont
manipulé.

Norme: Une partie de chaque échantillon d’indice ou pi¢ce a conviction doit étre
conservée dans la mesure du possible, pour éventuellement permettre une
prochaine analyse indépendante.

Norme: Les indices ou piéces a conviction soumises a une altération physique
importante en tout ou en partie pour faciliter I'identification (par exemple, les
parties retirées pour les analyses moléculaires, squelettisées) doivent étre
préalablement photographiées avant I'altération.

Norme: Lors de l'altération physique des indices et pieces a conviction a des fins
d'analyse, une attention particuliere doit étre accordée aux effets que cette
altération peut avoir sur des analyses ultérieures.

Recommandation: Si une altération risquant d'affecter I'analyse ultérieure est
nécessaire, la partie concernée (autre analyste, officier en charge de I'enquéte,
procureur...) doit étre consultée.

Norme: Des aliquotes/lots de réactifs séparés doivent étre utilisés pour la
recherche et le traitement des dossiers d’enquéte.

Norme: Les échantillons de recherche et les dossiers d’enquéte doivent étre
physiquement ou temporellement séparés lorsqu'ils sont traités sur le méme
instrument.
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3.3 Equipement et méthodes

3.3.1

Norme: Les performances des instruments doivent étre évaluées avant que ces
instruments soient utilisés lors d'analyse d'échantillons forensiques. Cela peut étre
réalisé en analysant des échantillons représentatifs (échantillons types, controles
positifs) afin d'évaluer si les résultats attendus sont atteints. Ces contrbles de
performance doivent avoir lieu:

3.3.1.1 lors de la mise en service d'un nouvel instrument

3.3.1.2 par la suite régulierement (au moins aussi souvent que I'indique le fabricant

de I'instrument)

3.3.1.3 apres avoir prété un instrument

3.3.2

3.3.3

3.34

3.35

Norme: Les laboratoires doivent disposer d'une SOP pour toutes les méthodes
d'analyse, y compris la validation des nouvelles méthodes de laboratoire et d'
analyse des données.

Norme: Les méthodes analytiques utilisées dans le cadre d'enquétes doivent étre
validées avant utilisation.

Norme: L'utilisation d'une méthode analytique provenant de procédures validées
dans un autre laboratoire ou d'une méthode publiée dans une revue a comité de
lecture doit faire I'objet d'une validation interne. La procédure de validation doit
étre suffisamment rigoureuse et detaillée pour confirmer que les résultats attendus
de I'analyse peuvent étre obtenus au laboratoire d'essai avant que ladite méthode
ne soit utilisée dans le cadre d’enquétes.

Recommandation: Les criteres de validation suivants doivent étre pris en compte
le cas échéant:

3.3.5.1 Revue de la littérature pertinente — Une liste des références pertinentes pour

la question abordée devrait étre disponible.

3.3.5.2 Exactitude de 1’analyse — Peut étre déterminée en analysant un échantillon

de contréle tracable.

3.3.56.3 Précision de l'analyse — La précision peut étre déterminée par des tests

répétés sur des échantillons connus.

3.3.5.4 Spécificité de l'analyse — La spécificité peut étre évaluée par l'analyse

d'individus d'especes ou de populations apparentées mais non ciblées, des
especes contaminantes probables ou des espéces de substitut. D'autres types
de prélevements (types de tissus ou substrats) peuvent également étre testés.

3.3.5.5 Les limites a I’interprétation exacte (par exemple, contaminants dans les

3.3.6

mélanges sanguins, substrat, contamination fongique ou de pathogénes, etc.)
doivent étre identifiées et évaluées.

Recommandation: II est important que le plan d’analyse au laboratoire soit clair
et, lorsque cela n’est pas documenté dans les SOPs (par exemple, pour de
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nouveaux types d’échantillons ou questions), un plan analytique distinct doit étre
formulé et noté, en prenant soin de documenter tout écart par rapport a ce plan.

3.4 Matériel et collections de référence

34.1

3.4.2

Norme: Les laboratoires effectuant des analyses forensiques liées aux especes
sauvages doivent maintenir ou avoir acces aux matériels de référence conservés
dans des collections organisées et contrélées.

Norme: Les laboratoires doivent avoir une SOP décrivant l'organisation et la
préservation de chaque type de matériel biologique de référence utilisé pour
I'identification taxonomique. Les éléments a couvrir comprennent:

3.4.2.1 Ladocumentation et les procédures d'organisation

3.4.2.2 La protection des matériaux contre la dégradation

3.4.2.3 Laliste des autorités taxonomiques actuellement utilisées

3.4.3

34.4

345

3.4.6

3.4.7

34.8

3.4.9

3.4.10

Norme: Les spécimens et les bases de données utilisés dans le traitement des
dossiers de la police scientifique doivent étre identifiés de maniére unique et
documentés dans le dossier d’enquéte.

Norme: L'identité du matériel biologique de référence doit étre vérifiée avant
d'étre utilis¢é dans le cadre d’une enquéte. La validation des spécimens
morphologiques se fait en se référant aux specimens vérifiés disponibles, aux
spécimens appartenant a une plus grande collection d'histoire naturelle (par
exemple, les grands musées), ou a la littérature professionnelle (par exemple, les
monographies taxonomiques, les clés d'identification ou les guides de terrain).

Norme: L'identité taxonomique du matériel de référence ou les sequences d'ADN
utilisées pour la comparaison avec les indices ou pieces a conviction, ainsi que les
données associées sur l'origine géographique et la source, doivent étre
documentées dans un catalogue de laboratoire ou dans une base de données.

Norme: Les rapports d'identification taxonomique doivent faire usage des noms
scientifiques actuellement acceptés.

Norme: Des sources fiables (littérature publiée ou bases de données) doivent étre
utilisées pour déterminer si une classification taxonomique est scientifiquement
acceptée.

Recommandation: Les analystes de laboratoire devraient étre préts a citer dans
leurs rapports les références taxonomiques utilisées pour toutes les classifications
présentées dans leurs rapports.

Recommandation: Chaque analyste doit étre en mesure de mettre en évidence des
questions de synonymie et d'autres éventuels problémes taxonomiques.

Recommandation: La détermination des sous-especes des taxons sauvages ne doit
étre envisagée qu'en présence de données précises concernant l'origine
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géographique et avec une connaissance de la distribution actuelle des sous-
especes reconnues.

3.5 Documentation du dossier d'enquéte

3.5.1

Norme: Le dossier d’enquéte doit comprendre les éléments suivants:

3.5.1.1 les documents liés a la tracabilité

3.5.1.2 les requétes de soumission

3.5.1.3 les notes de laboratoire

3.5.1.4 lalocalisation de toutes données électroniques

3.5.1.5 la documentation des controles techniques.

3.5.1.6 le rapport final

3.5.2

353

354

Recommandation: Le dossier d’enquéte doit en outre contenir tout autre document
pertinent, tel qu'un plan analytique, des fichiers de données brutes, des courriers
électroniques, des enregistrements d'autres communications externes concernant
I’enquéte, l'envoi et la réception de la documentation et/ou une documentation
photographique des indices ou pieces a conviction ou de leur emballage.

Norme: Les détails des différentes notes de laboratoire doivent étre suffisants afin
de permettre a un autre analyste compétent dans le domaine de répéter lI'analyse
effectuée en utilisant la méme méthodologie et dans les mémes conditions de test.

Norme: Les hypothéses émises sur l'origine géographique utilisées pour
l'identification taxonomique doivent étre documentées dans le dossier d’enquéte.

3.6 Rapports

3.6.1

3.6.2

3.6.3

3.6.4

Norme: Les rapports doivent contenir des informations sur les méthodes
générales, les résultats et les conclusions. Le rapport doit contenir suffisamment
de détails pour qu'un autre expert puisse déterminer comment les analyses ont été
effectuées et les conclusions tirées.

Norme: Contrdle technique: tous les rapports doivent étre examinés avant leur
publication pour en vérifier I'exactitude technique par un autre scientifique ayant
des connaissances et une expertise avérées dans le domaine traité dans le rapport.

Recommandation: Controle administratif: tous les rapports doivent étre vérifiés
par une personne qualifiée afin de garantir I'utilisation correcte du format et le
contenu éditorial.

Remarque: Idéalement, les contrdles techniques et administratifs devraient étre effectués
par des personnes différentes.

Recommandation: Les contrbles techniques doivent étre documentés dans le
dossier d’enquéte et les modifications apportées aux premieres ébauches du
rapport et qui en affectent les interprétations doivent étre entierement
documentées.
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3.6.5

3.6.6

3.6.7

Norme: Tous les rapports doivent identifier I (Ies) analyste (s) impliqué (s) dans
la génération et I'interprétation des données forensiques.

Norme: Les termes utilisés dans la conclusion, tels que «concordance,
«conforme avec», etc., doivent étre definis par chaque laboratoire déclarant.

Norme: Les tests statistiques utilisés pour indiquer la confiance dans les
conclusions, tels que les probabilités d'appariement aléatoire ou les rapports de
vraisemblance, doivent étre décrits.
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4.0 Normes et recommandations relatives aux tests ADN

L'analyse de I'ADN est la discipline des sciences forensiques qui utilise des techniques génétiques en vue d’identifier
la famille, le genre, I'espéece, la population ou I'individu dont proviennent les parties et produits des especes sauvages.
L'analyse des caractéres génétiques est la méthode de choix pour I'individualisation et la classification de spécimens
en l'absence de caractéres morphologiques en particulier dans le cas d’indices constitués de traces (sang, fluides
corporels), d’organismes partiels (entrailles, objets d’art, os, bois de cervidés, cornes), des tissus dégradés ou traités
(viandes cuites, filets de poisson, bois d’ceuvre, médecines traditionnelles chinoises).

Ces normes et recommandations font référence a des considérations générales dans I'application de techniques
génétiques lors d'analyses forensiques des indices et pieces a conviction provenant d'espéces sauvages (par exemple,
polymorphismes de longueur des fragments de restriction, polymorphismes mononucléotidiques ou analyse des
protéines). lls couvrent également des analyses ADN actuellement largement utilisées et qui sont spécifiques aux
espéces sauvages, telles que le séquencage de I'ADN pour I'identification des caractéres de classe, pour I'analyse de
courts fragments d'ADN répétées en tandem (STR) et pour I'étude du polymorphisme nucléotidique (SNPs) pour
établir une identité individuelle. Il est prévu que les présentes normes et recommandations continueront d'évoluer au
fur et & mesure que le domaine se développera.

4.1 Définitions et abréviations relatives a I'ADN

4.1.1  Analyse d’un échantillon a faible nombre de copies — Analyse permettant
d’obtenir un résultat a partir d'échantillons de tres faible qualité / quantité, par
exemple en utilisant des cycles de PCR supplémentaires, en modifiant les
concentrations de réactifs, etc.

4.1.2 Bin - Dans l'analyse STR, le bin désigne une «fenétre» autour de la taille
obtenue pour chaque alléle (déterminée pour chaque espéce différente avec des
données empiriques).

4.1.3 Contamination — L'introduction involontaire d'’ADN exogene dans un
échantillon ou une réaction de PCR.

4.1.4 Contr6le négatif d'extraction — (ou blanc) Un échantillon de contréle
analytique qui ne contient pas d’ADN et qui est utilisé¢ pour surveiller la
contamination de I'extraction a I'analyse finale du fragment ou de la séquence.
Ce contr6le est inclus dans I'analyse en méme temps que les échantillons
incertains et/ou ceux connus.

415 Contréle négatif PCR — Un échantillon de contrdle analytique utilise pour
détecter la contamination des réactifs d'amplification par de I'ADN. Ce contrdle
consiste uniquement en réactifs d'amplification sans ajout d’ADN. Ce contr6le
est inclus a I'analyse avec des échantillons suspects et/ou ceux déja connus.

4.1.6  Contréle positif PCR — Un échantillon de contrdle analytique utilisé pour
déterminer si la PCR s'est déroulée correctement. Ce controle comprend les
réactifs d'amplification auquel on ajoute un échantillon d'ADN connu, et il est
inclus dans I'analyse en plus des échantillons suspects.

4.1.7  Electrophorégramme — Un tracé de résultats d'une analyse électrophorétique
génerée par un analyseur génétique.
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4.1.8

4.1.9

4.1.10

4.1.11

41.12

4.1.13
4.1.14

4.1.15

4.1.16

4.1.17

4.1.18

4.1.19

Génotype — La constitution génétique d'un organisme ou d'une cellule; fait
également référence aux alleles spécifiques hérités des loci nucléaires ou
mitochondriaux.

Haplotype mitochondrial — Une séquence d’ADN qui a été identifiée dans une
région d'/ADN mitochondrial spécifique.

Hauteur du pic — (ou amplitude du pic) Le point pour lequel l'intensité du
signal du pic est la plus éleveée.

Hétérozygote — Dans I'analyse STR, cela correspond & un individu qui présente
un motif d’alléle (représenté par un ou plusieurs pics) spécifique pour un locus
et répété deux fois. En moyenne, les pics pour ces motifs alléliques ont des
hauteurs similaires les uns par rapport aux autres.

Homozygote — Dans l'analyse STR, cela correspond a un individu pour lequel
le motif allélique est unique (représenté par un ou plusieurs pics).

PCR - Réaction de polymérisation en chaine.

Pic — Une section triangulaire distincte d'un électrophérogramme qui fait saillie
au-dessus de la ligne de base. Dans I'analyse STR, la désignation d'un pic
comme allele est déterminée principalement par les parametres définis dans le
logiciel d'analyse.

Polymorphisme d'un seul nucléotide (SNP) — Une position de nucléotide
spécifique a un locus d'ADN cible qui présente une variation nucléotidique
(généralement bi-allélique) au sein d'une population. Les SNPs peuvent étre
utilisés pour l'identification des espéces, l'affectation a des populations /
régions et l'individualisation.

Rapports de hauteur de pic — Dans l'analyse STR, cela correspond au rapport,
exprime en pourcentage, de la hauteur du pic inférieur sur la hauteur du pic
supérieur.

Séquences courtes répétées en tandem (STR) — Courts fragments d'ADN
polymorphes contenant une séquence répétee de généralement 2-5 nucléotides.
Les STRs (ou microsatellites) sont couramment utilisés pour
I'individualisation, car le nombre de répeétitions est genéralement tres variable
dans une population.

Seuils analytiques — Dans l'analyse STR, ils désignent les amplitudes de pic
minimales et maximales acceptables pour des pics destinés a étre désignés
comme alléles.

Théta (©) — Un estimateur de la statistique Fst de Wright (NRC, 1996) qui est
utilisé pour représenter la structure génétique des populations; il est incorporé
comme correction dans les équations de probabilité d'appariement ou les
données de référence de la population contiennent plusieurs sous-populations.
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4.2 Normes et recommandations genérales relatives aux tests ADN

4.2.1 Laboratoire

4211

4212

4213

4214

Norme: Les laboratoires doivent avoir une SOP pour couvrir le processus
par lequel les installations et les equipements sont nettoyés et
décontaminés.

Norme: Les recherches effectuées pour les enquétes et celles des dossiers
non liés aux enquétes doivent étre séparées dans I'espace ou dans le
temps.

Norme: Les zones du laboratoire doivent étre désignées comme étant
post-PCR et pré-PCR.

Norme: Les equipements, les produits de PCR et les consommables ne
doivent pas étre transférés des zones post-PCR aux zones pré-PCR, a
moins d'étre préalablement décontaminés.

4.2.2 Extraction de 'ADN

4221

4222

4223

4224

4225

42.2.6

Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs pour toutes les méthodes
d'extraction utilisées en laboratoire.

Norme: Chaque série d'extraction d'ADN doit comprendre au moins un
contréle négatif d'extraction.

Norme: L'extraction d'’ADN du matériel de référence doit étre
physiquement ou temporellement séparée de I'extraction d'/ADN des
indices et piéces a conviction.

Norme: Lorsque plusieurs éléments d’indice ou pieces a conviction
doivent étre comparés pour une correspondance individuelle, (par
exemple des indices et piéces a conviction remis en question par rapport
a des indices et piéces a conviction connus), les éléments doivent étre
traités a des périodes ou dans des lieux différents.

Recommandation: Les échantillons ne contenant que des traces d'/ADN
doivent étre extraits et amplifiés avant les échantillons ayant un nombre
de copies d'ADN elevé, et les échantillons douteux doivent étre extraits
avant le matériel de référence associé et les échantillons connus.

Recommandation: Dans les analyses sensibles a la concentration du
modele, les échantillons doivent étre quantifiés avant I'amplification.

4.2.3 Amplification

4231

4232

Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs pour toutes les méthodes
de PCR couramment utilisées dans le laboratoire.

Norme: Les amorces utilisées doivent étre documentées dans le dossier.
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4.3

4233

4234

4.2.3.5

4.2.3.6

Norme: Les amorces couramment utilisées doivent avoir été validées
pour délimiter la gamme acceptable des conditions de PCR et pour
évaluer la probabilité de rencontrer des faux positifs et des faux négatifs.

Remarque: Selon les analyses a effectuer, des exemples de tests a réaliser
pourraient inclure: les dilutions variables du modéle, les concentrations de
réactifs, les températures d'hybridation, les nombres de cycles et I'examen d'une
variété d'espéces probables pour déterminer la spécificité.

Norme: Chaque PCR doit comprendre un contrdle négatif d'extraction et
des contrdles négatifs et positifs de PCR.

Recommandation: Un contréle positif devrait produire un génotype
distinctif, afin de déterminer facilement qu’il n'est pas une source de
contamination.

Norme: Les contrdles positifs et négatifs de PCR et les contréles négatifs
d'extraction doivent étre analysés avec les échantillons d’indice ou de
piéces a conviction jusqu'a I'étape finale (par exemple, le séquencage ou
la détermination de la taille des fragments).

4.2.4  Analyse et interprétation

4241

4242

4243

Norme: Les résultats doivent étre rejetés si un controle négatif montre
des signes d'amplification et que le génotype obtenu est identique a celui
d'un échantillon d’indice ou piece a conviction.

Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs traitant des points
suivants:

4.2.42.1 La contamination détectée dans les contrbles positifs, les
controles négatifs ou dans les échantillons d’indices ou
pieces a conviction.

42422 L'analyse, linterprétation et les seuils minimums
d'acceptation des données. Des exemples d'indicateurs de
qualité des données comprennent les scores PHRED, les
intensites de signal ou les hauteurs des pics.

Recommandation: Les laboratoires qui travaillent avec de I'ADN dégradé
ou a faible nombre de copies devraient avoir une SOP traitant
spécifiguement de I'analyse de ces échantillons et de l'interprétation
subséquente des données.

Normes et recommandations relatives au séquencage

4.3.1 Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs traitant des points suivants:

4311
43.1.2
4313

Correction et comparaison de séquences nucléotidiques
Contamination de sequence ou mélanges

Hétéroplasmie
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44

43.2

Norme: L'identification taxonomique basée sur les données de séquence doit
inclure des considérations sur:

4.3.2.1 La pertinence des données de référence, y compris une représentation

appropriée des espéces étroitement apparentées

4.3.2.2 Ladistribution des distances génétiques entre les especes les plus proches

43.2.3 Labiogéographie, l'histoire de vie et la taxonomie de I’organisme

4.3.2.4 Les phylogénies publiées pertinentes

4.3.3

434

4.3.5

Norme: Lorsque des séquences des bases de données publiques (par exemple,
GenBank du National Center for Biotechnology Information) sont utilisées, les
analystes doivent étre conscients de la variabilité dans la qualité des données
dans ces bases de donnees et s'efforcer d'évaluer leur fiabilité pour les taxons
examinés.

Recommandation: Une identification ne doit pas reposer sur une seule
séquence provenant d'une base de données publique. Dans les rares cas ou des
données supplémentaires ne sont pas disponibles, les limites de la conclusion
doivent étre indiquées dans le rapport.

Norme: Les estimations statistiques de la fréquence des haplotypes
mitochondriaux doivent tenir compte de la pertinence et de la complétude des
données de référence.

Normes et recommandations relatives aux STRs (microsatellites)

441

Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs traitant des points suivants :

4.4.1.1 La définition d'un seuil d'intensité du signal pour les alléles utilisés lors

de l'attribution des génotypes. Ces criteres d'intensité du signal sont
déterminés par des valeurs généralement acceptées sur la base de la
plateforme de collecte ou sont déterminés empiriqguement par validation
interne.

4.4.1.2 La definition d'un ensemble de criteres minimums pour la désignation

des alléles et les génotypes a inclure dans le rapport final.

4.4.1.3 La définition de la désignation des bins a utiliser pour les alléles.

4.4.1.4 Ladistinction des artefacts et/ou pics parasites, («stutter» «pull-up»), des

vrais pics alléliques.

4.4.1.5 Ladistinction entre les génotypes a source unique, a sources multiples ou

a profil partiel.

4.4.1.6 L'utilisation de formules établies (par exemple NRC, 1996) pour calculer

la probabilité d'individualisation.

4.4.1.7 L'affectation de la population, y compris l'utilisation d'un support

statistique approprié.
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4.5

442

443

44.4
445

44.6

Norme: Un marqueur de taille doit étre utilisé avec les échantillons pour avoir
une idée sur les différences de migration entre les pics. La désignation de
I'allele de I'échantillon ne doit étre effectuée que si les alleles les plus grands et
les plus petits pour cet échantillon se situent dans la gamme de taille couverte
par le marqueur de taille.

Norme: Lorsque les données sont partagées entre les laboratoires, les
dénominations des alléles doivent étre harmonisées (par exemple, en utilisant
des échantillons de contréle de qualité pour lesquels les génotypes sont
connus).

Norme: Chaque laboratoire doit utiliser des panels de loci validés en interne.

Norme: Toutes les estimations des probabilités d'individualisation doivent
intégrer un ajustement pour la structure de la population.

Remarque: Pour les taxons a mobilité réduite ou les especes a reproduction non
panmictique, des estimations pertinentes de la structure de la population devraient
étre acquises. Lorsque théta n'est pas connu pour une espece particuliere, un
ajustement prudent doit étre incorporé sur la base des données disponibles pour des
taxons dont la structure de population devrait étre similaire.

Norme: En réalisant une affectation de population, il est essentiel que la base
de données comprenne une couverture géographique représentative et un
échantillon de taille suffisante. Si une population appropriée ne peut pas étre
incluse dans la comparaison, les conclusions doivent refléter ce fait.

Normes et recommandations relatives aux SNPs

451

Norme: Les laboratoires doivent avoir des SOPs traitant des points suivants:

45.1.1 L'amplification de SNPs (par exemple, PCR en temps réel, PCR

spécifique pour un alléle)

4.5.1.2 La définition d'un ensemble de criteres minimums pour la désignation

des SNPs (par exemple, regroupement avec les contréles positifs, hauteur
de pic minimale). Ces criteres sont déterminés par des valeurs
géneralement acceptees sur la base de la plateforme de collecte ou sont
déterminés empiriquement par validation interne.

45.1.3 La distinction entre les échantillons a source unique et ceux a sources

multiples.

45.1.4 L'utilisation de formules établies (par exemple NRC, 1996) pour calculer

la probabilité d'individualisation.

45.15 L'affectation d’un échantillon a une population, y compris 1'utilisation

d'un support statistique approprié.
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452

453

454

455
4.5.6

4.5.7

Recommandation: Les contrbles positifs doivent inclure tous les genotypes
possibles pour chaque locus. Ces derniers pourraient provenir d'échantillons de
génotype connu ou de matériel de contréle positif genéré artificiellement.

Norme: Lorsque I'électrophorese capillaire est utilisée, un marqueur de taille
doit étre utilisé avec les échantillons pour normaliser les différences de
migration entre les pics.

Norme: Lorsque les données sont partagées entre les laboratoires, les
dénominations des alléles, des SNPs doivent étre harmonisés (par exemple, en
utilisant des échantillons de contrdle qualité de génotype connu).

Norme: Chaque laboratoire doit utiliser des panels de loci validés en interne.

Norme: Toutes les estimations des probabilités d'individualisation doivent
inclure un ajustement pour la structure de la population.

Remarque: Pour les taxons a faible mobilité ou les espéces a reproduction non
panmictique, des estimations pertinentes de la structure de la population doivent étre
acquises. Lorsque théta n'est pas connu pour une espéce particuliére, un ajustement
prudent doit &tre incorporé sur la base des données disponibles pour des taxons dont
la structure de population devrait étre similaire.

Norme: Lors d'une affectation d’un échantillon a une population, il est essentiel
que la base de données comprenne une couverture géographique représentative
et un échantillon de taille suffisante. Si une population appropriée ne peut pas
étre incluse dans la comparaison, les conclusions doivent refléter ce fait.
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5.0 Normes et recommandations relatives aux examens
morphologiques

La morphologie est I'étude de la forme. La méthode de comparaison morphologique est a la base
des études classiques de la structure biologique et de I'évolution, et est essentielle dans le travail
scientifique des taxonomistes, anatomistes, paléontologues et archéologues, ainsi que des
anthropologues légistes. 1l existe un vaste corpus de littérature évalué par les pairs qui établit la
rigueur scientifique et I'utilité des techniques de comparaison morphologique.

Dans un contexte de la forensique liée aux especes sauvages, c'est la discipline qui utilise la
comparaison morphologique pour identifier les fragments corporels et les produits issus des
espéces sauvages, typiquement jusqu’au niveau de la famille, du genre ou de l'espece. Selon la
nature des indices ou pieces a conviction, une variété de techniques de comparaison
macroscopique et microscopique peuvent étre utilisées.

Il est essentiel de reconnaitre que presque toutes les analyses effectuées par un morphologiste de
la forensique des espéces sauvages sont basées sur des caracteres de classe, et non sur des
caractéres individuels. Les caractéristigues morphologiques quantitatives et/ou qualitatives
partagées sont utilisées par les scientifiques pour spécifier ou définir des groupes taxonomiques,
tels que les familles, les genres et les espéces. Ces caracteres de classe sont associés de maniere
fiable aux lignées évolutives jusqu'au niveau de I'espece. L'individualisation, en revanche,
nécessite la reconnaissance de caracteres identifiant de maniére unique un individu particulier.
L'individualisation basée sur les caractéres morphologiques est rarement utilisée dans les cas liés
aux especes sauvages.

5.1  Normes et recommandations relatives a la morphologie générale
5.1.1 Bases des déterminations morphologiques

5.1.1.1 Norme: L'analyste doit examiner, interpréter et documenter les
similitudes morphologiques entre 1’indice ou la pieéce a conviction et les
spécimens d'especes connues et/ou le matériel scientifique de référence
approprié.

5.1.1.2 Recommandation: Des références scientifiques devraient étre utilisées
dans les examens morphologiques, le cas échéant. Ces références peuvent
inclure la littérature scientifique de base sur le sujet, les monographies
taxonomiques, les jeux de données morphometriques, les clés
d'identification, les guides de terrain et les bases de données
photographiques fiables.

5.1.1.3 Norme: L'analyste doit tenir compte de la valeur diagnostique et de la
variabilité inter et intraspécifique des caractéres ainsi analyseés.

5.1.1.4 Recommandation: Si l'origine geographique d'une espéce revét une
importance  particuliere dans  linterprétation des caracteres
morphologiques, les matériaux de référence les plus pertinents doivent
étre sélectionnés.
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5.1.15

Recommandation: La documentation analytique et l'interprétation des
données en morphologie doivent suivre I'ordre de citation en taxonomie,
avec les caractéristiques identifiant I'ordre notées en premier, suivies des
caracteres spécifiques a la famille, et enfin les caracteres diagnostiques
particuliers aux genres et espéces, si possible.

5.1.2  Processus d'examen morphologique - Restes externes

5.121

5122

5123

Norme: L'analyste doit tenir compte de la complétude et de I'état des
indices ou pieces a conviction, ainsi que de la présence / absence de
caracteres taxonomiques informatifs.

Norme: Lorsque I’indice ou la piéce a conviction ne représente pas un
organisme complet, l'analyste doit évaluer le niveau taxonomique
approprié pour lequel I'identification peut étre effectuée.

Norme: Les caracteres d'dge et de sexe de I’indice ou de la piéce a
conviction doivent étre évalués et l'analyste doit déterminer si les
matériaux de référence disponibles sont adéquats pour une interprétation
correcte des données et l'identification de I’espece. Par exemple, un jeu
de données morphométriques basé sur des mammiferes adultes n'est
généralement pas utile pour identifier les restes d'un individu juvénile.

5.1.3  Processus d'examen morphologique - Restes ostéologiques

5131

5.13.2

5.1.33

5134

Norme: La squelettisation ne doit pas étre effectuée sans consulter la
partie concernée.

Recommandation: Les laboratoires devraient avoir mis en place une SOP
traitant du nettoyage requis des indices ou pieces a conviction
squelettiques.

Norme: L'analyse de I’indice ou de la piece a conviction comprendra une
description des éléments ostéologiques examines, de leur état physique
et de toute altération taphonomique ou anthropique.

Recommandation: Pour déterminer l'dge relatif (adulte, subadulte,
juvénile ou nouveau-né), I'analyste doit d'abord évaluer si suffisamment
de mateériel est disponible pour I'analyse, puis évaluer les caractéres
calibrés pertinents pour le taxon en question (par exemple, fusion
épiphysaire des éléments du squelette, ou complétude relative de
I'éruption ou l'usure dentaire chez les mammiféres).

5.1.4  Processus d'examen morphologique - Structures microscopiques

5.14.1

Norme: Lorsqu'un examen détaillé des structures tégumentaires (tels que
les poils et les plumes) est requis, les examens macroscopiques doivent
documenter les caractéristiques genérales telles que la couleur, le motif,
la taille ou la forme, tandis que I'examen microscopique doit documenter
les détails des structures externes et/ou internes.
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5.14.2

5.143

5.14.4

Norme: Les identifications doivent se reférer aux collections de
specimens de source taxonomique connue (par exemple, les poils montés
ou les barbes de plumes) ou, s'ils ne sont pas disponibles, aux reférences
scientifiques telles que définies a la section 5.1.1.2 ci-dessus.

Recommandation: Si les caractéristiques microscopiques sont examinées
ou comparées, les poils / plumes / écailles des piéces a conviction et des
références doivent étre montes sur des lames de verre a l'aide des supports
de montage ayant un indice de réfraction proche de celui de la kératine
(par exemple, les xylenes ou le substitut de xylene).

Recommandation: Lorsque les indices ou piéces a conviction
morphologiques consistent en des poils de mammiferes, I'identification
taxonomique devrait étre déterminée a l'aide de poils informatifs,
typiquement des poils de garde.

5.1.5  Processus d'examen morphologique - Botanique

5.15.1

Norme: Les identifications doivent étre faites en référence aux
collections de spécimens de source taxonomique connue (par exemple,
herbiers, xylothéques, etc.) ou, s'ils ne sont pas disponibles, aux
références scientifiques telles que définies a la section 5.1.1.2 ci-dessus.

5.2 Normes et directives relatives a la documentation

5.2.1 Norme: En effectuant une identification taxonomique basée sur des caractéres
morphologiques, I'analyste doit documenter les éléments suivants dans le
dossier:

5.2.11

5.2.1.2
5213
5214

5215

Le type de matériel recu comme indice ou piéce a conviction (par
exemple, organisme entier ou partiel, os, dent, plume, cheveux, sculpture
sur ivoire, cuir, blche, disque, placage, article artisanal, etc.).

L’intégrité et la condition de I’indice ou piece a conviction.
Les caractéres morphologiques utilisés pour effectuer l'identification.

Les autres caracteres utilises pour faciliter I'identification si cela s'est
avéré nécessaire (par exemple, la densité du bois de I'échantillon, la
couleur, etc.).

Les matériaux de référence et/ou source des donnees utilisés pour vérifier
I'identification.
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6.0 Normes et recommandations relatives a I’analyse chimique pour
une identification taxonomique

Les analyses chimiques peuvent aider a l'identification taxonomique des éléments d’indices ou
piéces a conviction qui ne peuvent pas étre identifiés par des analyses morphologiques ou
génétiques seules. Par exemple, les arbres et autres plantes synthétisent des composes
phytochimiques qui sont souvent une caractéristique spécifique d'une espece ou d'un groupe
taxonomique supérieur. Ces substances phytochimiques peuvent étre caractérisées a l'aide
d'instruments chimiques tels que des spectroscopes infrarouges et des spectrometres de masse. De
méme, les molécules de kératine provenant de différentes espéces peuvent étre caractérisées
chimiquement, fournissant une discrimination taxonomique impossible a obtenir par d'autres
techniques.

6.1  Normes et recommandations générales relatives a des analyses chimiques pour
une identification taxonomique

6.1.1 Norme: L'analyste doit examiner, interpréter et documenter les similitudes du
profil chimique entre les éléments d’indice ou piéces a conviction et les
matériaux de référence.

6.1.2  Norme: L'analyste doit considérer la valeur diagnostique des molécules clés
ainsi que la variabilité inter et intraspécifique des caractéres analysés.

6.1.3 Recommandation: Les références scientifiques utilisées dans les analyses
chimiques doivent inclure la littérature scientifigue de base et/ou les
monographies taxonomiques.

6.1.4 Recommandation: Le matériel de référence utilisé pour Vvérifier les
identifications devrait appartenir a une collection organisée.

6.1.5 Norme: L'identification qui s'appuie sur une base de données publique ne doit
pas étre basée sur un seul profil chimique, un seul spectre ou composé
chimique. Dans les rares cas ou des données supplémentaires ne sont pas
disponibles, les limites de la conclusion doivent étre déclarées dans le rapport.

6.1.6  Norme: Si l'origine géographique d'une espéce est la question analytique,
I'analyse ne doit étre tentée que si des matériaux de référence pertinents sont
disponibles.

6.1.7 Norme: L'identification taxonomique basée sur les données d'empreintes
chimiques doit inclure des considérations sur:

6.1.7.1 La pertinence et I'exhaustivité du matériel de référence, y compris une
représentation appropriée des espéces étroitement apparentées et
similaires.

6.1.7.2 La biogéographie, I'histoire de vie et la taxonomie de lI'organisme

6.1.7.3 Les phylogénies pertinentes publiées.
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