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Résumé : La domestication des processus de transferts de gènes par l’homme, et surtout leurs 
utilisations pratiques dans les plantes transgéniques, alimentent des controverses multiformes. 
Le motif principal, et global, de rejet invoque les dangers potentiels de ces novations 
biologiques. Or les nombreuses informations, fournies par les séquençages d’organismes divers, 
révèlent l’extraordinaire dynamique naturelle des transferts de gènes, totalement 
insoupçonnée jusque vers le début des années 1980. Pour l’évolution des génomes des plantes, 
ces informations vérifient les hypothèses prémonitoires sur l’origine bactérienne des plastes et 
des mitochondries, mais révèlent également et surtout que les transferts de gènes chez les 
plantes se produisent toujours avec des fréquences très importantes.

L’extraordinaire souplesse des génomes

Contrairement à la notion intuitive, renforcée par l’enseignement des vues fixistes d’Aristote 
dans nos humanités depuis le moyen-âge, les génomes des organismes ne sont pas fixes. 
Tardivement redécouvertes, les notions si lumineuses et si fructueuses de G. Mendel ont 
constituées un saut conceptuel et théorique important. Cependant, l’esprit humain, toujours 
tenté par le « système définitif » les a érigées en dogme, en les contraignant, contribuant ainsi 
à imposer une vision statique du fonctionnement des génomes, en rejetant les données « hors 
dogme  », telles par exemple les révélations trop précoces (1950) de Barbara Mac Lintock 
concernant les transposons du maïs…

Les développements progressifs des outils de la génomique (Chupeau, 2012) révèlent 
aujourd’hui l’extraordinaire souplesse des génomes, dont les modifications et les remaniements 
résultent de nombreux mécanismes. 

Les plus connus, et les plus simples, résultent de mutations, qui peuvent être ponctuelles (ne 
concernent qu’une seule base de l’ADN). On sait aujourd’hui que l’on peut détecter une 
mutation toutes les milles bases dans le génome humain, donc qu’au moins 3 millions de paires 
de bases distinguent les génomes de deux individus non apparentés, et que de l'ordre de 300 
mutations différencient les génomes de jumeaux.

Mais il existe également des mutations plus complexes, telles que les délétions ou les 
duplications de portions d’ADN, qui peuvent concerner des segments de génome de tailles 
variables. Des modifications plus profondes encore, surtout chez les plantes, résultent soit de 
modifications complètes du génome, par duplication, voire triplication, du nombre de 
chromosomes, soit de l’hybridation entre deux espèces par des gamètes non réduits, qui 
génèrent des hybrides qui additionnent les nombres diploïdes des chromosomes des deux 
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parents. Ces importants bouleversements des génomes sont généralement suivis de 
réarrangements multiples. Un bon exemple de ces profonds chamboulements est fourni par le 
séquençage des génomes de deux espèces de tomates, qui révèle un évènement de triplication 
des génomes il y a environ 60 millions d’années suivis de nombreux remaniements de ces 
génomes complexes (The tomato genome Consortium, 2012). L’explosion diversifiée des 
génomes des Poacées (ou Graminées, qui comportent les plantes alimentaires les plus 
importantes) est aujourd’hui assez bien connue (Salse, 2012).

Le rôle des transposons a longtemps été sous-estimé, en dépit de leur caractérisation précoce 
(Mac Lintock, 1950). Les transposons, éléments mobiles de différentes natures, présents dans de 
nombreux génomes, sont des acteurs essentiels de la plasticité des génomes (Kazazian, 2004). 
Leurs insertions provoquent des mutations, bien que la majorité des organismes en contrôle 
l’expression, et donc la transposition, la génomique permet aujourd’hui d’en détecter les effets 
chez les plantes cultivées. Par exemple, la mutation du gène tb1, responsable de la 
modification de l’architecture des plantes de maïs (embranchements modifiés en inflorescences 
femelles), résulte de l’insertion d’un transposon dans un élément important de la séquence du 
promoteur d’un gène régulateur (Studer et al. 2011). La mutation spontanée des choux fleurs 
orange détectée dans les années 70, est également due à l’insertion d’un transposon dans le 
gène Or qui contrôle la formation des chromoplastes responsables de l’accumulation de β-
carotène (Lu et al. 2006). Enfin la richesse en anthocyanes des oranges dites sanguines est 
également due à l’insertion d’un transposon à proximité d’un facteur de transcription activateur 
de la synthèse d’anthocyanes (Butelli et al. 2012). Ce ne sont que quelques exemples de génie 
génétique naturel provoqués par des insertions de transposons dans des plantes consommées, 
mais on peut parier que les démarches de génomique en révèleront progressivement de plus 
nombreuses.

Leurs influences sur le génome hôte résultent également du fait que les dispositifs de 
contrôle de la transposition (les méthylations) entrainent également des modifications de la 
régulation des gènes à proximité de leur insertion et que les mécanismes de méthylation de 
l’ADN débordent souvent assez largement les sites d’insertion des transposons. 

Les transposons actifs sont également responsables de la formation de gènes chimériques 
(Wang et al. 2006) que l’on trouve fréquemment dans les génomes. 

Ces éléments mobiles, de différents types, et leurs dérivés inactifs, représentent souvent plus 
de 50% des génomes des plantes cultivées, et même 85% dans le cas du maïs (Schnable et al. 
2009). Une revue récente et très complète fait le point sur le rôle des transposons dans 
l’évolution (Fedoroff, 2012).

1- Evolution des micro-organismes, le rôle essentiel des transferts de gènes

Les processus de transfert de gènes chez les microorganismes, connus depuis les années 1960 
et 70, sont relativement connus de nos concitoyens, tandis que l’étendue et la fréquence des 
transferts de gènes chez les organismes supérieurs ne sont pas connues car très peu vulgarisées. 

Comme pour la très grande majorité des espèces, la sexualité des bactéries leur permet 
d’échanger et de mélanger leurs génomes, cependant, le génome des bactéries peut également 
se modifier par acquisition de portions de génomes « étrangers » selon différents mécanismes. 
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Le premier mécanisme implique les virus de bactéries. Ces virus à ADN, dont l’exemple type 
est le phage λ constitué de 49 000 paires de bases, pénètrent les bactéries pour s’y multiplier, 
puis détruire (on dit “lyser”) les bactéries infectées afin de libérer des particules virales 
infectieuses, ce qui constitue le cycle biologique normal pour un virus ! 

Cependant, sous certaines conditions, l’infection proprement dite ne se produit pas car le 
génome du virus s’intègre dans le chromosome bactérien, et protège la bactérie, devenue ainsi 
“transgénique” (c’est-à-dire lysogénique), de nouvelles infections par le même virus. Lorsque 
cette bactérie est soumise à un stress, le génome du phage peut se détacher du génome de la 
bactérie, mais pas toujours précisément, ce qui lui fait prélever une portion de génome 
bactérien adjacente au site d’insertion du phage. Cette portion peut représenter jusqu’à cent 
pour cent de son propre génome, soit de l’ordre de 50 000 paires de bases, sans que le cycle 
viral n’en soit altéré. Ces phages modifiés sont toujours capables d’infecter d’autres bactéries ; 
ils se comportent donc naturellement comme des vecteurs de gènes entre bactéries. 

De l’ordre de dix milliards de virus sont détectables dans un litre d’eau de mer, et parfois 
davantage dans les eaux douces, ce qui peut donner lieu à 1023 infections de bactéries par 
seconde (Hendrix, 2003), ce qui laisse imaginer le nombre de transferts de gènes qui s’opère à 
chaque seconde dans tous les milieux aquatiques ! 

Les rôles biologiques de ces transferts de gènes sont considérables. Un exemple révélateur 
concerne les Prochlorococcus, petites bactéries photosynthétiques que l’on rencontre dans tous 
les océans. Les tailles de leurs différentes populations sont telles que l’on s’accorde aujourd’hui 
sur leur rôle prépondérant puisque les estimations actuelles les rendent responsables de près de 
la moitié de la fixation photosynthétique du gaz carbonique ! Or, les phages qui infectent plus 
spécifiquement ces bactéries comportent pratiquement tous un gène de synthèse de 
chlorophylle, et la moitié de ces phages comportent deux gènes de photosynthèse (Sullivan et 
al. 2006). Ces gènes, initialement prélevés des génomes des bactéries et conservés par les virus, 
leur confèrent un avantage sélectif vis à vis d’autres virus. Ils servent de réservoir génétique 
capable d’assurer les fonctions de photosynthèse chez leur hôte, au moins pendant les phases 
d’infection. 

Cette co-évolution par échange de gènes, source de diversité génétique des phages, contribue 
également, et en retour, à la diversité des gènes de bactéries, donc à l’évolution des capacités 
de photosynthèse des bactéries. Le rôle biologique des phages marins est donc beaucoup plus 
complexe que le simple contrôle des populations de bactéries photosynthétiques !

Les co-évolutions de leurs génomes par le biais de ces échanges de gènes naturels constituent 
un domaine de recherche désormais très actif en raison de leurs implications notamment dans la 
régulation de la captation de CO2 par les océans …

Plus généralement, des portions de génomes de nombreux virus sont intégrées dans le 
génome de leurs hôtes (revue générale pour les plantes voir Talianova et Janousek, 2011). Ces 
transferts peuvent d’ailleurs se révéler durablement fonctionnels, comme celui de l’ARN 
polymérase de phage dans les mitochondries humaines (Ringel et al. 2011).

Le second mécanisme essentiel chez les micro-organismes met en jeu les plasmides, petites 
entités d’ADN bactériens en dehors des chromosomes, qui peuvent être échangés entre 
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bactéries très rapidement. Le transfert de gènes est ainsi à l’œuvre tant pour les individus que 
pour les populations de bactéries, et même pour les espèces voisines dans l’environnement 
immédiat. Cette «  invention  » des bactéries est ancestrale  : les bactéries font du génie 
génétique depuis des milliards d'années, ce qui leur permet de partager des capacités 
d’adaptation de façon beaucoup plus rapide que par les processus sexuels. 

Enfin, une autre particularité des micro-organismes est leur capacité de transformation, 
c'est à dire d'acquisition d'un fragment d'ADN, et d'intégration dans leurs chromosomes. Pour que 
ce processus fonctionne, il faut que les bactéries soient dans un état physiologique particulier, 
la “compétence”, terme qui désigne les modifications de la paroi et de la membrane des 
bactéries facilitant l’absorption d’ADN. Certaines espèces sont naturellement compétentes en 
permanence. 

Ces processus d’échange d’ADN chez les microorganismes se produisent à des fréquences 
parfois très élevées, qui dépendent essentiellement de l’environnement. La caractérisation des 
échanges entre les bactéries qui colonisent différentes régions du corps humain en fournit un 
exemple remarquable (Smillie et al. 2011).

Chez les bactéries, les transposons peuvent s’insérer dans n’importe quelle molécule 
réceptrice d’ADN à partir d’une molécule donatrice : chromosomes, phages, plasmides. De sorte 
que l’activité de ces éléments potentialise et élargit les échanges et les recombinaisons entre 
les différents génomes des espèces, par exemple en favorisant l’intégration dans le 
chromosome d’un gène de résistance initialement véhiculé par un plasmide, puis en le 
réinsérant dans un autre plasmide… 

Ainsi, les transferts de gènes peuvent se produire entre espèces éloignées de façon rapide et 
parfois coordonnée.

Cette capacité se vérifie par exemple pour les multi-résistances aux antibiotiques : en cas de 
recours massif aux antibiotiques, les bactéries subissent une forte pression de sélection, et 
rapidement se constituent des transposons qui véhiculent plusieurs gènes de résistance à 
différents antibiotiques (Szczepanowski et al. 2004). 

Ces différents processus et leurs combinaisons chez les micro-organismes ont favorisé et 
provoquent toujours des transferts de gènes à des fréquences importantes. Aujourd’hui, plus on 
séquence de génomes d’isolats différents de la même espèce de bactérie, plus on trouve de 
nouveaux gènes venant d’autres bactéries et acquis par transferts de gènes (Tettelin et al. 
2005). La majorité des gènes dont la présence est variable n’ont pas encore de fonction connue 
et sont associés à des séquences d’éléments mobiles. Les modélisations mathématiques 
indiquent que trente-trois gènes nouveaux seront découverts pour chaque nouveau génome 
séquencé ! 

Les fréquences et l’étendue des transferts de gènes chez les microorganismes sont pris en 
compte dans les analyses de phylogénie (Abby et al. 2011).

2- Les transferts de gènes se révèlent spécialement actifs lors des symbioses

Aujourd’hui, on peut aisément concevoir que la proximité, voire l’intimité d’organismes 
différents, facilitent des transferts de gènes successifs au cours de longues périodes de 
symbiose. Ce sont probablement les symbioses les plus efficaces (conférant des avantages 
sélectifs décisifs) qui constituent les « paliers » successifs des formes de vie sur la terre. 
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La phylogénie moléculaire révèle des associations «  fécondes  » chez les procaryotes 
(organismes sans noyau), pour lesquels on distingue cinq taxons  : les Archées, les 
Actinobactéries, les Bacilles, les Clostridia et les procaryotes à double membrane. Ce dernier 
taxon résulte probablement d’une symbiose entre des ancêtres des Actinobactéries et des 
anciennes Clostridia, et même probablement d’une endosymbiose entre une Clostridia 
photosynthétique dans une Actinobactérie, ce qui a généré la double membrane (Lake, 2009). 
Ce nouvel organisme procaryote comporte davantage de gènes que chacun de ses « parents » 
résultat du transfert d’un grand nombre de gènes de l’endosymbionte vers le génome de l’hôte. 
Cet organisme a dû bénéficier d’avantages sélectifs décisifs, puisqu’il a permis une 
diversification extraordinaire de différents groupes de bactéries photosynthétiques, dont les 
populations ont conduit à la modification de l’atmosphère terrestre, qui de réductrice a atteint 
une teneur de 21% en oxygène.

Une association symbiotique entre deux bactéries (Archée + Eubactérie) est généralement 
considérée comme l’origine des eucaryotes, organismes dont les cellules comportent un noyau : 
le matériel héréditaire est localisé dans un compartiment délimité par la membrane nucléaire. 
L’origine de cette compartimentation n’est pas totalement élucidée aujourd’hui. Elle pourrait 
résulter soit d’une endosymbiose, soit d’une autoformation, ainsi que cela semble le cas chez 
les Planctomycetes (Fuerst, 2010). Cette origine des eucaryotes est validée par la génomique 
qui distingue, jusqu’au génome humain, les gènes hérités des Archées et ceux hérités des 
Eubactéries (Alvarez-ponce et Mc Inerney, 2011).

Il y a deux milliards d’années, une endosymbiose majeure et son cortège de transferts de 
gènes a façonné l’évolution des génomes des eucaryotes. La metagénomique permet aujourd’hui 
de caractériser dans les zones supérieures (oxygénées) des océans des Alphaproteobactéries 
autonomes (Brindefalk et al. 2011) proches des anciennes bactéries capables d’utiliser 
l’oxydation comme source d’énergie, qui ont du coloniser durablement le cytoplasme des 
cellules de l’ancêtre des eucaryotes. 

Au cours de cette longue vie commune, des gènes de ces bactéries ont progressivement été 
transférés au génome nucléaire, et les bactéries « dégénérées » sont progressivement devenues 
les mitochondries, qui sont le siège des mécanismes de respiration (oxydation cellulaire) des 
cellules eucaryotes. Cette évolution s’est accomplie plus tôt chez les animaux, il ne reste que 
trente-sept gènes dans les mitochondries animales. Chez les plantes, il reste en moyenne une 
centaine de gènes dans le génome des mitochondries. Mais le processus de transfert de gènes 
mitochondriaux est toujours à l’œuvre, avec des vitesses différentes selon les familles 
botaniques (Adams et Palmer, 2003).

De l’ordre de mille à deux mille gènes, désormais nucléaires, sont indispensables au 
fonctionnement correct des mitochondries. Les insertions dans le génome nucléaire ont lieu au 
cours des mécanismes de réparation de l’ADN de l’hôte. Ce processus implique de très nombreux 
transferts, réitérés, de nombreuses portions d’ADN. Ce ne sont donc pas quelques milliers de 
transferts d’ADN bactériens qui rendent compte de cette évolution, mais probablement des 
milliards de milliards de milliards, dont la grande majorité n’ont pas conduit à des transferts 
fonctionnels, et ont donc été ultérieurement perdus. Seuls les très rares transferts fonctionnels 
qui conférent un avantage sélectif ont été conservés au cours de l’évolution et sont donc 
détectables aujourd’hui.
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3- L’évolution initiale du génome des végétaux, un deuxième train de transferts 

symbiotiques

Une deuxième endosymbiose, il a 1,5 milliard d’années, a puissamment façonné le génome 
des plantes. Un processus de transfert de gènes analogue a présidé à la formation des 
chloroplastes, conséquence d’une symbiose durable avec des ancêtres des Cyanobactéries, 
bactéries photosynthétiques descendantes des Planctophytes. En moyenne, il reste dans les 
chloroplastes autour d’une centaine de gènes, un très grand nombre ayant été transférés au 
génome nucléaire des cellules hôtes, devenues cellules végétales (Timmis et al. 2004). 

L’analyse du génome d’une algue unicellulaire actuelle (Cyanophora paradoxa) confirme 
l’origine bactérienne (cyanophycées) des chloroplastes, qui s’accompagne des transferts de 
gènes d’une bactérie parasite (type Chlamydia) pour l’export des photo-assimilats (Price et al. 
2012). Ce processus de transfert progressif de gènes des bactéries symbiotiques est validé par 
l’étude d’une symbiose photosynthétique plus récente chez une amibe (Nowack et al. 2012).

Ces transferts de gènes, provoquant de multiples insertions aléatoires dans le génome 
nucléaire, se sont manifestés depuis des centaines de millions d’années, cependant la majorité 
de ceux qui ne conféraient pas d’avantage sélectif ont été perdus au cours de l’évolution 
(Huang et al. 2005). Seuls les gènes fonctionnels conservés ont été initialement détecté, soit 
parce qu’ils ont contribué à diversifier les métabolismes cytoplasmiques, soit parce qu’ils sont 
ré-adressés aux chloroplastes. Cependant, le répertoire des gènes conservés et identifiables 
comme provenant de Cyanophycées est impressionnant, plus de 4 000 sur les 25 000 gènes 
nucléaires d’Arabidopsis, par exemple (pour revue voir Boch et Timmis, 2008).

4- De nombreux transferts de gènes accompagnent l’adaptation terrestre des plantes

La sortie de l’eau des algues vertes (Charophyceae), il y 500 millions d’années, résulte d’un 
large éventail d’évolutions génétiques, bases d’innovations physiologiques adaptatives et 
d’architecture chez les bryophytes (Graham et al. 2000), qui ont présidé à la vie sur terre et 
dont les évolutions ultérieures ont conduit aux diverses familles de plantes.

Une première analyse de la séquence complète du génome de la mousse modèle, 
Physcomitrella patens, révèle que de l’ordre de 128 gènes (57 familles) ont été acquis par 
transfert de gènes de virus, de bactéries et de champignons (Yue et al. 2012). Compte tenu des 
précautions prises par les auteurs, il faut d’ailleurs imaginer que ce nombre de gènes est assez 
largement sous estimé.

Sur l’ensemble de ces gènes, 18 familles étaient acquises par les algues vertes, donc avant la 
colonisation terrestre, et 19 familles sont spécifiques de P. patens donc acquises plus 
récemment. 

Les analyses phylogéniques révèlent que 35 familles de gènes transférées chez P. patens ont 
été conservées au cours de l’évolution, car elles sont également présentes chez les plantes 
supérieures.

Il faut donc imaginer que ces différentes acquisitions procuraient des avantages sélectifs 
importants. C’est certainement le cas, par exemple, pour des gènes de réplication et de 



 Potentiels de la science pour l’avenir de l’agriculture, de l’alimentation et de l’environnement             7

réparation de l’ADN, qui ont procuré des capacités de maintien des fonctionnalités du génome 
sous le rayonnement ultra-violet à la surface de la terre.

Il faut attendre de plus amples validations, par l’analyse des génomes d’autres bryophytes, 
mais d’ores et déjà ces résultats démontrent l’importance des transferts de gènes naturels dans 
l’évolution des plantes, qui se poursuivent donc et façon plus large que lors de symbioses entre 
procaryotes.

5- Les génomes nucléaires des plantes sont naturellement multi-transgéniques.

Les techniques de la génomique moderne, permettent de démontrer que ces processus se 
poursuivent (Boch et Timmis, 2008). Il est possible de détecter de nombreux transferts de 
portions de tailles variables d’ADN chloroplastiques, ou mitochondriaux, de les quantifier 
(Stegemann et al. 2003), et même de prouver, par la conservation de sites d’épissages, qu’il 
s’agit bien de transferts direct d’ADN (Fuentes et al. 2012).

Ces transferts se révèlent si fréquents que l’on peut considérer qu’ils sont mutagènes et 
qu’ils contribuent à la variabilité des génomes entre lignées de la même espèce ou variété, 
comme chez les maïs (Lough et al. 2008). Tellement fréquents dans le cas de l’ADN 
mitochondrial de la levure, qu’ils jouent un rôle dans le vieillissement cellulaire (Cheng et 
Ivessa, 2010). 

Les fréquences de transferts d’ADN chloroplastique augmentent avec le nombre de 
chloroplastes donc de génomes chloroplastiques par cellule (Lane, 2011).

L’ensemble des données, que nous venons de survoler, indique que les génomes nucléaires des 
plantes sont soumis en permanence à de nombreuses insertions de portions de tailles variables 
d’ADN de type bactérien (mitochondries et chloroplastes). Dans le cas de transferts de gènes de 
chloroplaste, les insertions sont aléatoires et souvent complexes, avec des répétitions en 
tandem (Huang et al. 2004). Pour bien comprendre, il faut réaliser que de nombreuses 
angiospermes transmettent les organites essentiellement parle gamète femelle. Au cours de la 
formation du pollen, les chloroplastes des microspores sont dégradés, avant les deux divisions 
successives produire les spermatozoïdes. 

Comme il y a environ 10 000 génomes chloroplastiques par cellule, leur dégradation dans les 
microspores provoque des situations propices au transfert de portions d’ADN. Ce qui se vérifie 
expérimentalement  : 1 pollen sur 10 000 comporte une séquence fonctionnelle de génome 
chloroplastique (donc 108 transgéniques sur les 1012 pollens potentiellement produits par un 
hectare de tabac par exemple). Mais surtout la fréquence de transfert de séquences plus 
courtes, non fonctionnelles, est sans doute beaucoup plus élevée (Boch et Timmis, 2008)

Ces insertions massives et réitérées à chaque générations, résultent de la promiscuité des 
différents génomes des cellules végétales, sortes de super-symbioses. Cependant, la génomique 
révèle également des transferts de gènes entre différents végétaux (Richardson et Palmer, 
2007). Par exemple, les analyses de séquences des gènes de mitochondries d’un arbuste 
tropical, Amborella, montrent que sur trente et un gènes des mitochondries de cet arbuste, 
vingt proviennent de mitochondries d’autres espèces de plantes. Mais, de façon encore plus 
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inattendue, sur ces vingt gènes, six proviennent de mitochondries de mousse. L’environnement 
tropical favorise en effet l’accrochage et le développement des mousses et des fougères à la 
surface des feuilles de l’arbuste. Ainsi, une simple confrontation avec des épiphytes semble une 
proximité suffisante pour faciliter le transfert de gènes, au moins dans le cas des 
mitochondries.

Une pratique ancestrale, le greffage, qui conduit justement à établir une promiscuité entre 
deux plantes, provoque aussi des transferts d’ADN et de gènes du porte-greffe au greffon (Liu et 
al. 2010), et même des transferts de chloroplastes entiers (Stegemann et Bock, 2009).

6- Le rôle des transferts de gènes est toujours très largement sous estimé

Il n’est pas possible, dans ce rapide survol des processus naturels de transfert de gènes chez 
les végétaux, d’en dresser le panorama complet, mais plus les techniques d’analyse se 
raffinent, plus il est clair que ces processus jouent un rôle important dans l’évolution. Ainsi, la 
généralisation à différentes Poacées des mécanismes complexes de photosynthèse en C4 
résulterait de transfert de gènes successifs (Christins et al. 2012). La photosynthèse en C4 par 
fixation du CO2 sur des molécules à 4 carbones est plus complexe, mais plus efficace que la 
fixation sur des molécules à 3 carbones (mécanisme C3). De façon plus large, ces transferts 
existent entre plantes parasites et plantes hôtes (Xi et al. 2012), entre bactéries symbiotiques 
des animaux et génome animal (Dunnin-Hotopp et al. 2007), entre bactéries du tube digestif et 
animal (Acuna et al. 2012). 

La génomique moderne révèle également des transferts de gènes entre génomes végétaux et 
animaux. L’exemple le plus documenté concerne un gastéropode marin Elysia chlorotica 
capable de photosynthèse. Cet organisme, qui se nourrit d’algues, est capable de faire 
fonctionner durablement des chloroplastes phagocytés dans certaines cellules du tube digestif. 
Le génome nucléaire de cette limace renferme de l’ordre de 60 gènes d’origine végétale dont 
certains concernent les composantes nucléaires des protéines des photosystèmes (Pierce et al. 
2012).

Enfin, une excellente illustration du rôle des transferts de gènes dans les processus 
d’adaptation et d’évolution vient d’être révélée avec l’étude des génomes des Rotifères. Ces 
petits animaux du plancton, donc majoritairement aquatiques, sont dotés remarquables 
capacités d’adaptation. Ils survivent dans des conditions extrêmes et supportent la dessiccation 
ou encore des niveaux faramineux de radiations ionisantes. Ces capacités semblent dues au fait 
que 10% de leurs gènes ont été acquis d’organismes divers (bactéries, champignons, protistes et 
algues), dont 80% codent des enzymes qui renforcent le métabolisme de ces animaux (Boschetti 
et al. 2012).

7- Conclusion

L‘ensemble des données accumulées par la génomique confirment pleinement le rôle des 
transferts de gènes dans l’évolution des formes de vie, et tout particulièrement pour les 
végétaux. De nombreux éléments vérifient les théories symbiotiques énoncées de façon 
prémonitoire dès le début du siècle dernier (Mereschkowsky, 1905), mais difficilement admises 
et redécouvertes (Margulis, 1970), toujours réfutées par certaines idéologies…
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Malheureusement, les données récentes ne sont pas encore vulgarisées. De fait elles 
généralisent et confirment ce que la génomique végétale avait révélé dès le début des années 
1980 : la souplesse et la mobilité naturelle des génomes des cellules végétales (Timmis et Scott, 
1983), qui étaient tenues pour acquises par les quelques équipes qui s’intéressaient à la mise au 
point des techniques de transferts de gènes expérimentaux. Cependant, ces premières preuves 
de la souplesse des génomes végétaux, assez « révolutionnaires », n’ont pas été vulgarisées du 
tout par les organismes de recherche. 

Ce manque de communication s’est révélé particulièrement délétère et même suicidaire pour 
les dispositifs de recherche européens, lorsque les opposants à l’utilisation du génie génétique 
en amélioration des plantes ont choisit le “danger biologique” comme principal argument 
repoussoir… et ont réussi à l’imposer. 

Il semble important que l’Académie d’Agriculture de France contribue à la vulgarisation de 
l’importance et de la prévalence des mécanismes naturels de transfert de gènes ou d’ADN chez 
les végétaux, afin de tenter d’établir un climat plus serein dans les discussions sur les modalités 
pratiques du recours aux plantes transgéniques.
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