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Résumé  
 
Le Dr. M-H Lebrun est un directeur de recherche du CNRS travaillant dans l’unité INRAE BIOGER dédiée à 
l’étude des champignons pathogènes des plantes et localisée dans l’école d’ingénieurs AgroParisTech 
(Université Paris-Saclay). Il a étudié les champignons pathogènes des plantes depuis plus de 40 ans aussi 
bien par des approches biologiques que génétiques et moléculaires. Il a été en particulier un pionnier du 
développement de la génomique des champignons pathogènes aussi bien au niveau international que 
français, et il a utilisé avec succès ces approches pour mieux comprendre comment les champignons 
attaquent les plantes. Après avoir obtenu sa thèse, il a rejoint le CNRS en 1983 au sein de l’Institut de 
Génétique et Microbiologie de l’Université d’Orsay, afin d’étudier les toxines produites par le champignon 
pathogène du riz Pyricularia oryzae. Après avoir passé sa thèse d’état en 1991, il a rejoint le laboratoire de 
pathologie végétale de l‘EI Dupont de Nemours aux USA, pionnier dans l’étude moléculaire des interactions 
entre le riz et le champignon P. oryzae, pour deux années sabbatiques. A son retour en France dans le cadre 
de l’Institut de Génétique et Microbiologie de l’Université d’Orsay, il a développé des approches de génétique 
moléculaire pour étudier la spécificité d’hôte de P. oryzae et les gènes impliqués dans les interactions entre 
P. oryzae et les cultivars de riz résistants. En 1997, il a rejoint le laboratoire mixte CNRS-Bayer CropScience 
à Lyon, où il a pu développer des approches de génomique structurale et fonctionnelle afin de mieux 
comprendre les mécanismes impliqués dans les interactions entre P. oryzae et le riz. Il a ainsi mis en évidence 
des mécanismes moléculaires originaux aussi bien au niveau du processus infectieux fongique, que de la 
reconnaissance du champignon par la plante. A partir de 2005, à la demande de l’INRA, il a participé à la 
réorganisation des équipes étudiant les champignons pathogènes des plantes en région parisienne, afin de 
construire une nouvelle unité BIOGER (100 chercheurs, techniciens et étudiants). Il a dirigé cette nouvelle 
unité de 2007 à 2014, et a supervisé son aménagement dans de nouveaux locaux sur le site l’école 
d’ingénieurs AgroParisTech de Thiverval-Grignon en 2009. L’unité BIOGER a pour objectif d’étudier les 
champignons pathogènes des plantes aussi bien au niveau des mécanismes impliqués dans le processus 
infectieux, que de leur biologie, taxonomie et épidémiologie, afin de proposer de nouvelles méthodes de lutte. 
M-H Lebrun a ainsi animé scientifiquement cette unité pluridisciplinaire du gène au champ, et développé des 
recherches sur le champignon pathogène du blé Zymoseptoria tritici au sein de son équipe (Génomique des 
interactions plantes pathogènes). Parallèlement, il a participé à la gestion de la recherche à l’INRA, au CIRAD, 
à l’IRD et au CNRS (recrutements et évaluation des chercheurs, conseils scientifiques). Il a aussi participé 
activement à l’animation scientifique de la communauté des phytopathologistes français (Secrétaire de la 
Société Française de Phytopathologie, lancement des journées bisannuelles de mycologie-pathologie 
d’Aussois). Au niveau international, il est membre permanent du conseil scientifique des rencontres 
Européennes de génétique fongique (ECFG) et de congres internationaux sur les champignons pathogènes 
du blé (ISBDC) et du riz (IRBC). Enfin, il a été éditeur associé de Fungal Genetics and Biology pendant 10 
ans, et il est maintenant éditeur associé de Frontiers in Microbiologie et du Journal of Fungi.   
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Publications : 90 publications dans des revues à comité de lecture 
Nombre de citations: 7936 Web of Science (WOS), 11211 Research Gate (RG), 11144 Google Scholar (GS). 
Facteur H: 43 (WOS), 45 (GS), 47 (RG) 
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Brenna, A., Brun, A., Buee, M., Cantarel, B, Chevalier, G, Couloux, A, Da Silva, C, Denoeud, F., Duplessis, S, Ghignone, 
S, Hilselberger, B., Lotti, M., Marcais, B., Mello, A., Miranda, M., Pacioni, G., Quesneville, H, Riccioni, C., Ruotolo, R, 
Splivallo, R., Stocchi, V, Tisserant, E, Viscomi, A. R., Zambonelli, A., Zampieri, E, Henrissat, B., Lebrun, M-H., Paolocci, 

F., Bonfante, P., Ottonello, S. and Wincker, P. 2010. Perigord black truffle genome uncovers evolutionary origins and 
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