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Le chemin hamiltonien codé par des séquences d’ADN

a méthode concue par
I'informaticien américain
Leonard Adleman pour résoudre
le probléme des chemins hamiltoniens
est expliquée a partir d’'un exemple
(emprunté a son article « Calculer
avec I’ADN », Pour la Science,
n° 252, pp. 56-63, octobre 1998).

Imaginons que les vols reliant quatre
villes soient ceux dessinés sur le schéma
ci-contre. On peut par exemple aller de
Grenoble a Lille, mais pas l'inverse. On
cherche un chemin partant de Toulouse
et arrivant a Lille, qui passe par chacune
des quatre villes une fois et une seule.

On choisit pour chaque ville une séquence
d’ADN. Pour Toulouse, par exemple, c'est la
séquence ACTTGCAG. On nomme « début »
les quatre premiers nucléotides, ACTT, et
«fin> les quatre derniers, GCAG. On peut
alors coder chaque vol en mettant bout a
bout la fin de la séquence associée a la ville
de départ et le début de la séquence associée
ala ville darrivée (voir le tableau) et chaque
chemin combinant plusieurs vols sera
représenté par 'enchainement
des séquences d’ADN correspondantes.

A chaque ville correspond aussi une
séquence complémentaire, obtenue en
échangeant Cet G, et A et T. Lutilisation
de ces séquences complémentaires permet
de filtrer, dans une soupe contenant au
départ les molécules codant tous les chemins
possibles jusqu’a la longueur 3 au moins
(correspondant au trajet reliant les quatre
villes), les molécules qui correspondent
aux chemins passant par toutes les villes.

Dans notre probleme, il y a un chemin
hamiltonien entre Toulouse et Lille, qui
sera le seul retenu ayant la longueur
voulue et passant par chaque ville.

Il passe dans |'ordre par Toulouse,
Grenoble, Rennes et Lille. Il est représenté
par la séquence GCAGTCGGACTGGGCTA-
TGTCCGA, obtenue a l'issue des
manipulations de la soupe initiale
opérant les filtrages.
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Vol de Grenoble

a Rennes

Brin complémentaire

Vol

de Rennes
aLille

Brin complémentaire

de Grenoble de Rennes
Ville ADN Complémentaire
TOULOUSE ACTTGCAG TGAACGTC
GRENOBLE TCGGACTG AGCCTGAC
RENNES GGCTATGT CCGATACA
LILLE CCGAGCAA GGCTCGTT
Vol Code ADN du vol
TOULOUSE-GRENOBLE GCAGTCGG
TOULOUSE-LILLE GCAGCCGA
GRENOBLE-RENNES ACTGGGCT
GRENOBLE-LILLE ACTGCCGA
GRENOBLE-TOULOUSE ACTGACTT
RENNES-LILLE ATGTCCGA
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Mémorisation dans ’ADN

ames Bornholt et ses collégues ont concu et mis en application un procédé

TCTACGCTCGAGTG

Le défi relevé était particulierement
difficile pour plusieurs raisons. D’abord,
les méthodes de syntheése et de lecture
de I’ADN sont imparfaites, avec des taux
d'erreurs de l'ordre de 1 % par nucléo-
tide. Les séquences se dégradent aussi
progressivement. |l fallait donc conce-
voir un systéme fortement redondant.
Selon le type de données (image, son,
texte), la présence d'une erreur dans les
données est plus ou moins grave; il
fallait alors prévoir un systéme ajustable
de redondances.

Clest ce que propose leur procédé. Le
point le plus important de leur travail est
cependant la mise en place d’'un codage
qui autorise I'accés a certaines données
sans avoir a tout lire. Le systeme d'adres-
sage congu utilise la réaction en chaine
par polymérase (PCR, polymerase chain
reaction) qui amplifie, et donc donne
acces, uniquement aux données souhai-
tées. Bien évidemment, cette lecture
choisie accélére I'accés aux données
puisqu’elle évite de parcourir tout I’ADN
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de mémorisation massive d’informations exploitant les séquences d’ADN.

Le procédé se fonde sur I'inscription de couples clé-données, ce qui permet
un acceés direct aux informations enregistrées analogue a ce qui existe dans la
mémoire d’un ordinateur utilisant un systéme d’adresses: pas besoin, contrairement
au cas d’'une bande magnétique, de tout parcourir pour retrouver une information.

TAC'II'ACGTII:GTGTII\CGT

CGTACTACGTCGTG

d'une base de données moléculaire.
Notons toutefois que les temps d’acces
restent bien supérieurs a ceux de |'élec-
tronique et se comptent en heures.

Linformation sur les séquences d’ADN
doit étre inscrite avec des redondances
(car la transcription et la lecture amenent
des erreurs), ce que plusieurs procédés
permettent. On inscrit la longue séquence
en s'arrangeant pour que chaque brin
d’ADN (plus court que la séquence qu'on
veut inscrire) contienne une portion de la
séquence a mémoriser et qu'il y ait des
chevauchements entre les brins (schéma
du haut). L'idée utilisée par 'équipe de
James Bormnholt consiste, pour inscrire la
séquence A et la séquence B, a inscrire A
sur un brin, B sur un autre et le OU exclusif
(XOR) des séquences A et B (apres les
avoir traduites en binaire), noté C, sur un
troisieme brin (schéma du bas). Les trois
séquences A, B, C ont alors pour propriété
que la connaissance de deux quelconques
dentre elles (Aet B, Aet C, B et C) suffit
pour retrouver A et B.
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épouse: “Bon sang! Ces choses peuvent
calculer.” Je ne dormis pas de la nuit, cher-
chantun moyen d'utiliser ’ADN pour résoudre
des problémes. » Lamise au point de méca-
nismes de calcul fut cependant délicate, car
ce que fait la cellule se décompose en opé-
rations élémentaires qui ne permettent pas
facilement d'effectuer des opérations com-
plexes. En plus de la copie de brins d’ADN
par 'enzyme ADN polymérase, on dispose
d'enzymes nommées ligases qui raboutent
des molécules d’ADN et d’«enzymes de
restriction » qui coupent les molécules d’ADN
a des endroits précis. Lenzyme EcoRl, par
exemple, coupe I'ADN de la bactérie Esche-
richia coli apres le G de la séquence de
nucléotides GAATTC.

Poursuivant son travail nocturne, dans les
jours qui suivirent son euréka, Leonard
Adleman congut et réussit a faire fonction-
ner un procédé de calcul & base d’ADN et
d'enzymes qui résout le probléme combi-
natoire de la recherche des chemins hamil-
toniens dans un graphe. Il s’agit de trouver
un chemin dans un graphe qui passe par
chaque nceud du graphe une fois et une
seule. Organiser une tournée visitant des
villes fixées a I'avance sur un réseau routier
ou aérien revienta résoudre un tel probleme.

Ce probléme appartient a la classe des
problémes NP-complets. Cela signifie deux
choses : d’'une part, qu'on ne connait aucun
algorithme rapide qui le résout dés que le
nombre de nceuds du graphe devientimpor-
tant (« rapide » signifie que le temps d'exé-
cution est une fonction polynomiale du
nombre de nceuds du graphe] ; d’autre part,
si 'on connaissait un moyen de résoudre
rapidement ce probleme, on pourrait aussi
résoudre rapidement, c’est-a-dire en temps
polynomial, tous les problémes de la classe NP
(problémes dont on peut vérifier quune
solution est correcte en temps polynomial ).

Lalgorithme proposé et mis en ceuvre
par Leonard Adleman en 1994 avec des
soupes moléculaires réelles estle suivant:

— On engendre toutes les séquences
possibles correspondant a des chemins
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Le potentiel de la

Aussi étudie-t-on des moyens de stoc-
kage autres que magnétiques ou optiques.
Les méthodes exploitant ’ADN pourraient
étre la solution pour le stockage massif a
long terme, d'autant que la densité d'infor-
mation envisageable avec de I’ADN est bien
supérieure a celle des meilleures mémoires
magnétiques ou optiques. Ce n'est peut-étre
pas étonnant: la mémorisation par ’ADN se
fait a I'échelle de la molécule, ce qui n'est pas
le cas en électronique ou en optique.

Les trois courbes calculées par Rob

Carlson (un investisseur américain dans

a quantité totale d’informations numériques sur Terre
est aujourd’hui de l'ordre de 10 Zo (1 Zo = 1 zettaoctet =
102! caractéres), soit 10?2 caractéres, ou 5 milliards
de milliards de pages imprimées de 2000 caractéres.
Si 'augmentation se poursuit au rythme des derniéres décennies, 10°
nous serons incapables, par les moyens utilisés aujourd’hui,
de répondre a la demande d’archivage de ces données.
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montrent que le
rythme de croissance de la puissance
informatique, qui suit la loi de Moore
(doublement tous les 18 mois a peu pres
depuis plus de quarante ans), reste plus
faible que celui de I'efficacité des disposi-
tifs d’écriture et de lecture de ’ADN.
Cependant, si un moyen de stockage
permet d’écrire et de lire vite, alors il ne
conserve pas l'information longtemps.
Comparons les performances des
quatre techniques que sont les mémoires

1990 2000 2010

flash (clés USB, disques SSD), les disques
durs des ordinateurs, les bandes
magnétiques et I’ADN. Les temps d’acces
se mesurent respectivement en millise-
condes, en dizaines de millisecondes,

en minutes et en dizaines d’heures.

Les durées de conservation sont
respectivement de |'ordre de 5 ans, 5 ans,
15-30 ans et plusieurs siecles. Le stockage
sur de I’ADN, bien que lent, apparait donc
beaucoup plus durable.

aléatoires selon un codage (expliqué dans
I'encadré page 79), et ce jusqu’a la taille n,
le nombre de nceuds du graphe.

— On filtre les séquences selon leur
masse pour ne garder que les chemins de
longueur n.

— On filtre en plusieurs étapes les sé-
quences restantes en utilisant les méca-
nismes moléculaires connus, pour ne garder
dans la soupe que les chemins passant une
fois et une seule par chaque nceud.

— Les séquences quirestent indiquent
des chemins hamiltoniens.

Cette méthode exploite le parallélisme
des réactions chimiques qui, d’'un endroit
a l'autre de la soupe moléculaire, «cal-
culent > simultanément, c'est-a-dire essaient
des chemins différents en éliminant les
chemins insatisfaisants. En théorie, le pro-
bléme est résolu en un nombre d’étapes
de réactions chimiques qui croit linéairement
en fonction du nombre de nceuds du graphe.
On disposerait donc d'une méthode de
résolution en temps polynomial d’un pro-
bleme NP-complet, et, en conséquence,
d’'une méthode polynomiale pour résoudre
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n'importe quel probléme de la classe NP, ce
qui serait une avancée considérable.

IIfaut cependant tempérer notre enthou-
siasme, car la quantité d’ADN nécessaire
augmente exponentiellement en fonction
de la taille du probléme, a cause de la pre-
miére étape de I'algorithme.

Une machine a ADN qui résoudrait le probleme
pour un graphe de 200 sommets péserait
environ 10%° kilogrammes, soit plus que la
masse de la Terre! Lalgorithme impose la
mise a disposition d'un trés grand nombre
de types distincts de la molécule d’ADN qui
participeront a la réaction, car il faut que
chaque chemin possible de longueur n soit
présent au départ. Or les préparer n'est pas
simple et prend du temps.

De plus, avec les méthodes utilisées, il
existe une probabilité non nulle que certains
chemins ne soient pas représentés et donc
que 'on passe a coté d'une solution du pro-
bléme. Ces obstacles n'ont pas permis de

tirer du procédé de Leonard Adleman une
méthode plus efficace que celles des ma-
chines électroniques pour le probleme des
chemins hamiltoniens.

Depuis la création de ce premier algo-
rithme, tout un domaine scientifique nouveau
sestdéveloppé. Ses chercheurs se retrouvent
périodiquement au colloque DNA computing
and molecular programming, dont la 22° édi-
tion sest réunie en septembre 2016 3 Munich.
Toutes sortes d’algorithmes & ADN sont au-
jourd’hui maitrisés et ont donné lieu a des
mises en ceuvre pratiques a petites échelles.

Onaen particulier proposé des systemes
assimilables a des ordinateurs ol 'on entre
des données sous la forme de soupes
moléculaires et ou, apres le calcul, onlitle
résultat a nouveau en analysant les molé-
cules fabriquées pendant les phases de
réaction et les longues étapes de filtrage
[voir l'article de Y. Benenson et al. dans la
bibliographie ). On a aussi congu un systéme
qui joue au jeu tic-tac-toe, une sorte de mor-
pion sur une grille 3 x 3 {voir « Des assem-
blages d’ADN rompus au jeu et au travail »,
Pour la Science, janvier 2009).
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Aujourd’hui pour certains problémes
combinatoires particuliers tels que celuide
I'affectation des taches, les chercheurs,
notamment Jian-Jun Shu et ses collégues
a Singapour, espérent que les ordinateurs a
ADN seront plus efficaces que les ordinateurs
classiques. Dans ce probléme, on se donne
une série de travaux a exécuter et d’agents
aux compétences variables selon les taches
auxquels on les affecte (confierlatache Ta
PagentAaun codt C) et 'on cherche & savoir
comment assigner une tache a chaque agent
en minimisant le codt total.

Plus surprenant, des algorithmes de
multiplication rapide fondés sur des mé-
thodes moléculaires ont aussi été décrits,
notamment par Aran Nayebi, de 'univer-
sité Stanford.

Enthéorie, la puissance des machines a ADN
esténorme. Avec un litre de liquide contenant
5 grammes d’ADN, on disposerait d'une
mémoire de plus de 102 octets et d'une
puissance de calcul évaluée a environ
10% opérations par seconde, soit 100 péta-
flops, ce qui est supérieur aux performances
du plus puissant ordinateur actuel, le chinois
Tianhe-2, qui ne réalise que 33 pétaflops.
Ce potentiel est cependant délicat a
exploiter et aujourd’hui, malgré tous les efforts
faits, les ordinateurs a base d’électronique
sont bien plus faciles a programmer, calculent
mieux et plus vite. On pourra peut-étre les
surpasser en utilisant des soupes a ADN et
il faut continuer a explorer cette voie. Mais
ce n'est pas facile, car du coté électronique
les progrés sont réguliers et donc les sys-
témes a ADN luttent contre un concurrent
de plus en plus difficile a rattraper!
Notons aussi qu'il n'est pas absurde de
penser que, dans le cadre de la physique
classique, un modéle de calcul qui résoudrait
en temps polynomial les problémes NP-com-
plets ne peut exister matériellement. Les
gains envisageables avec les calculateurs
a ADN risquent donc d’étre réservés a des
problémes particuliers et ne conduire qu’a
des progres limités, contrairement aux
espoirs initiaux. Méme les ordinateurs quan-
tiques, d'aprés le spécialiste Scott Aaronson,
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ne pourront pas résoudre en temps poly-
nomial les problemes NP-complets, qui
semblent condamnés a rester hors de por-
tée de tout ce que nous pouvons concevoir
comme calculateurs. Ne révons pas trop !

Récemment, en perfectionnant les méthodes
de stockage d’informations par I'ADN, on a
cependant réalisé des exploits qui montrent
que les mécanismes de stockage de données
mis au point par I'évolution du vivant pour-
raient étre utiles et que la manipulation de
'ADN nous donnera sans doute les clés
permettant la mémorisation, sur le trés long
terme, de quantités massives de données.

En effet, lorsqu’on souhaite garder pour
des siécles des quantités importantes
d’'informations, on sait que ni les disques
optiques (Blu-ray ou autres) niles mémoires
magnétiques (bandes, clés USB & mémoire
flash, disques souples ou durs a plateau
rotatif, ou disque SSD — Solid-state drive) ne
sontvraiment fiables. Al'opposé, des expé-
riences réalisées avec de linformation
stockée sous forme de séquences d’ADN
indiquent que I'on peut s'y fier.

En 2015, Robert Grass et son équipe,
de I'Ecole fédérale polytechnique de Zurich,
ontinscrit des informations sur de I'ADN placé
dans des matériaux inorganiques. lls ont
utilisé des codes correcteurs d'erreurs pour
introduire de la redondance dans I'informa-
tion inscrite et corriger a la lecture les petites
dégradations susceptibles de se produire.

Leur expérience a consisté précisément
atraduire 83 kilooctets (83 000 caractéres)
d’'informations sur 4 991 segments d’ADN,
chacun long de 158 nucléotides, quiont été
encapsulés dans de la silice. Des traitements
de vieillissementaccéléré ont été appliqués
pour mesurer la vitesse de dégradation de
I'’ADN. Linformation originale a été lue sans
erreur, méme apres avoir chauffé la silice
a 70° C pendant une semaine, ce qui est
thermiquement équivalent au stockage
d’informations sur I’ADN pendant 2 000 ans
atempérature ambiante. On ena déduit que
des données peuvent étre archivées dans
I'ADN pendant des millénaires.

D'autres expériences ont été effectuées
et 'on s'est amusé a écrire dans de I'ADN
des sonnets de Shakespeare, un passage
de I'enregistrement du discours « | have a
dream » de Martin Luther King et I'article
scientifique célebre de James Watson et
Francis Crick sur la structure de 'ADN.

Le coGt estimé de ces enregistrements
est aujourd’hui de l'ordre de 10000 euros
parmégaoctet ( 1 million de caractéres) pour
I'écriture, et de 200 euros par mégaoctet
pour la lecture. C'est assez cher, mais cela
baisse rapidement avec les progrés des
méthodes de synthése et de séquencage.
Nous avons donc de bonnes raisons de croire
qu'a courtterme, dans une dizaine d’années,
nous disposerons de méthodes de stockage
de ce type, compétitives et adaptées aux
longues durées, qui exploiteront 'ADN ou
peut-étre d’autres molécules biologiques.
Léquipe de Zurich imagine ainsi bientot
stocker le contenu de I'encyclopédie Wiki-
pédia dans une archive a base d’ADN.

On envisage aussi d'utiliser ces méthodes
pourréaliser des codes-barres moléculaires
marquant des objets ou des solutions, ce
qui aiderait a protéger de la contrefacon des
parfums ou des molécules pharmaceutiques.
On mélangerait de trés petites quantités
de molécules de synthése ol une sorte de
signature aurait été inscrite. Un appareillage
de lecture donnerait rapidement I'informa-
tion qu’un produit est authentique ou, a
l'inverse, qu'il est contrefait. On pourrait
également tracer ainsila provenance d’armes
a feu et pister les trafiquants.

Tout récemment, en juillet 2016, James
Bornholt, de l'université de Washington, et
des chercheurs de Microsoft ont présenté une
méthode d’'archivage massif fondé sur 'ADN
permettant des accés en lecture relativement
rapide pour l'information qui serait ainsi stoc-
kée. Une méthode qui atteint un record de
200 mégaoctets dinformations enregistrées.

Les calculs de la capacité de ces tech-
nologies montrent qu’elles ont un potentiel
supérieur, a moyen terme, a celui des tech-
nologies a base de silicium.
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Siles difficultés du calcul avec I'ADN se
confirment en méme temps que les succes
du stockage moléculaire de données, nous
serons en mesure d’affirmer que I'électro-
nique est le meilleur moyen de faire rapide-
ment du calcul (qu’on pourra encore pous-
ser plus loin avec des méthodes quantiques),
mais que pour le stockage, ce qu’a mis au
point la nature est plus économique, plus
robuste et capable de stocker plus massi-
vement 'information que nous souhaitons
préserver pour de longues périodes.

Mentionnons un autre type d’exploit dans
le domaine du calcul biologique. Il vient d’étre
réalisé parune équipe de chercheurs réunis
autour de Nathaniel Roquet, du MIT, et ouvre
la perspective de programmer a volonté des
cellules vivantes (et non plus de soupes
moléculaires en bouteille] qui deviendraient
des automates a notre service et seraient
aussi complexes qu’on le souhaite.

Lescellules vivantes exécutent des sortes
de programmes qui, en fonction de leur iden-
tité et des signaux chimiques qui leur par-
viennent, les font réagir de maniére spécifique,
par exemple en envoyant d’autres signaux
chimiques dans la cellule ou a I'extérieur.
Jusqu’a présent, on ne savait ni simuler ni
reproduire ces réseaux de régulation avec
des programmes génétiques artificiels qui,
a l'opposé de ceux envisagés par Leonard
Adleman, n'ont pas pour objectif un calcul
combinatoire ou abstrait, mais une réaction
particuliére programmeée, qui produit une
interaction déterminée au sein de la cellule
ou avec d’autres cellules. La compréhension
et la mise au point de circuits artificiels in-
ternes aux cellules qui reconnaissent des
entrées successives arrivant dans un ordre
fixé et qui répondent spécifiquement sem-
blaient difficilement atteignables. On sait
maintenant que c'est possible.

La méthode congue a pour effet de créer
biologiquement des machines a états: la
cellule programmée se met dans un état
qui est déterminé parla série d'informations
qu'elle recoit et dont l'ordre importe. Ces
machines a états biologiques s’appuient sur
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des enzymes nommées recombinases.
Quand une recombinase est activée parun
signal chimique, elle enléve ou inverse un
segment particulier d’ADN situé entre deux
portions de séquences qui délimitent le
segment et qui sont spécifiques a larecom-
binase. La séquence (retirée ou inversée)
peut contenir des sites de reconnaissance
pour d’autres recombinases qui pourront
alors répondre a d’autres signaux chimiques.

Aprés avoir créé de tels circuits qui enre-
gistrent des événements, les chercheurs ont
incorporé des génes dans le réseau des
séquences manipulées. Dans ces circuits,
I'ADN se réorganise, ce qui hon seulement
enregistre des informations, mais détermine
I'activité des genes, ces derniers étant acti-
vés ou désactivés selon les signaux regus.
Les chercheurs ont testé cette approche
avec des genes qui codent pour différentes
protéines fluorescentes. Les cellules qui
contiennent le circuit artificiel auront par
exemple la propriété de présenter une fluo-
rescence rouge si elles regoivent le signal A
puis le signal B, alors que si elles regoivent
le signal B puis le signal A, elles présenteront
une fluorescence bleue.

La biologie est une science ou le calcul et
I'information jouent des rdles centraux.
Aujourd’hui, on progresse encore et au lieu
d’étre simplement les spectateurs de ces
calculs et mémorisations d’informations
que la vie opére pour fonctionner et se per-
pétuer, nous apprenons a utiliser et a pro-
grammer nous-mémes des mécanismes
moléculaires de traitement de I'information
pour en faire ce qui nous arrange.

C’est merveilleux, et cela donne de
nouveaux arguments a ceux qui voient dans
I'Univers un grand ordinateur: les orga-
nismes vivants constitueraient des lieux
ou s'effectueraient des calculs particulie-
rement intenses, et leur évolution s’inter-
préterait comme un perfectionnement de
l'ordinateur-univers, qui se reprogramme-
rait constamment. ]
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SCIENCE & FICTION

Glapum'tien, de quelle espéce es-tu ?

Pour répondre a cette question, les naturalistes du XIX® siécle auraient chassé
cet étre imaginaire de la bande dessinée pour en prélever un spécimen et le décrire.
Mais il est bien plus enrichissant de I'observer dans son environnement...

Jean-Sébastien STEYER et Roland LEHOUCQ. Illustration : Marc BOULAY

ans les ceuvres de fiction, les
extraterrestres intelligents
sontsouventdes humanoides
qui nous ressemblent. Cet
anthropocentrisme persistant passe sous
silence les nombreuses autres espéces bien
réelles — cétacés, insectes, céphalopodes
ou autres — qui présentent elles aussi des
formes d'intelligence. Mais heureusement, il
existe parfois des exceptions qui confirment
laregle,comme clest le cas des Glapum'tiens.
Les Glapum'tiens sont des extraterrestres
de l'univers de «Valérian et Laureline »,
série de bandes dessinées de Pierre Chris-
tin et Jean-Claude Mézieres dont la premiére
publication date de 1967 (et dont I'album
LAmbassadeur des ombres est en cours
d’adaptation au cinéma par Luc Besson).
Cette saga narre, dans un futur lointain, les
aventures trépidantes de deux agents spa-
tiotemporels censés défendre les intéréts
de '« Empire Terrien » dans l'univers.
Dans l'album Les Spectres d’Inver-
loch (1984), Valérian est envoyé sur la
planéte Glapum’t, ou il a pour mission de
capturerun Glapum’tien. Notons que le qua-
lificatif de « Glapum’tien » suggére que, a
l'image du mot « Terrien » que nous utilisons
pour nous qualifier, 'espece est dominante
sur la planete en question. Sur Glapum’t,
magnifique planéte bleue aux paysages
cotiers etauxilesinondées par de grandes
marées, Valérian fait preuve d’ingéniosité
pour capturer a contrecceur un sympathique
Glapum’tien: «Je ne suis ni zoologue ni
collectionneur [...] etj'ai horreur de chasser
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- VALERIAN e-EAURELINE

LES SPECTRES
DINVERLOCH

MEZIERES CHRISTIN

AVEC SA HAUTE STATURE ET SA PEAU BLEUE,
le Glapum’tien, I'un des personnages

de la bande dessinée Les Spectres
d’Inverloch, ne passe pas inapergu

sur la couverture de I'album.
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I'autochtone pour rapporter des spécimens,
méme en état de marche.» Cette phrase
évoque tres justement les naturalistes des
siécles derniers qui tuaient les animauxafin
de les prélever, au lieu de les observer ou
de les étudier directement dans leur envi-
ronnement naturel. Dans 'album suivant,
intitulé Les Foudres d’Hypsis (1985), le Gla-
pum’tien en question devient I'ami de Lau-
reline et Valérian, qu’ils prénomment Ralph.

Ralph estun étre sensible et intelligent,
haut de plus de deux metres, a grande téte
plate en forme de dome et aux petits yeux
malins. Il est doté de quatre tentacules
souples et élastiques et d’'une longue queue
puissante et robuste. Comme les céphalo-
podes, iln'a pas de cou; ses membres sont
directement situés sous la téte. Mais comme
les tétrapodes (vertébrés munis de pattes),
Ralph a des doigts. S'agit-il donc d’un mol-
lusque (céphalopode] ou d'un vertébré
(tétrapode] ? Laréponse est donnée dans
Les Habitants du Ciel — Atlas cosmique de
Valérian et Laureline (1991), sorte d’ency-
clopédie illustrée, publiée par les auteurs
et qui décritavec grande précision les prin-
cipales formes de vie rencontrées dans la
saga. Verdict: les Glapum’tiens sont des
mammiféres. Certes, mais lesquels ? Obser-
vons Ralph dans son environnement pour
en savoir plus.

Ralph est un excellent nageur qui se
déplace aussi sur la terre ferme a l'aide de
ses membres chiridiens (munis de doigts).
Il est alors soit bipede, soit quadrupéde. A
I'arrét, la souplesse de ses tentacules ainsi
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