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Messieurs les présidents des académies des Sciences et d’Agriculture de France,  
Monsieur le secrétaire perpétuel de l’académie d’Agriculture de France,  
Mesdames, Messieurs, chers collègues, 
 
 

Merci d’être venus aussi nombreux pour assister à cette séance, qui est, comme vient de le 
rappeler Guy Paillotin,  l’une des quatre séances exceptionnelles organisées en 2010 et 2011 par 
l’académie d’Agriculture de France afin de célébrer son 250ème anniversaire. Elle s’intitule « Sur les 
traces des domestications et des migrations en agriculture à l’heure de la génomique ».  
 

En effet, la domestication des plantes et des animaux en favorisant la révolution néolithique, a 
été le fondement de l'agriculture et un facteur essentiel du développement humain, un processus qui 
se prolonge aujourd'hui. C’est très probablement dans le fameux "Croissant fertile" qu’ont dû se 
produire les premières expériences de domestication, avec l’installation, lors du réchauffement 
climatique, de céréales, légumineuses et ongulés sauvages. Ainsi, se trouvaient réunies de nouvelles 
ressources alimentaires sur lesquelles l’action de l'Homme pouvait s'exercer. Suite et grâce à ces 
premières domestications, l’agriculture et l’élevage ont permis la conquête de nouveaux territoires, 
et les espèces, transportées d’un continent à un autre, se sont adaptées à de nouveaux milieux. 
Domestications et migrations sont donc étroitement intriquées.  

                                                 
1 Correspondant de l’Académie d’Agriculture de France, Directeur de recherche au CNRS. 
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En terme de futur proche, il faut bien reconnaître que le monde fait face actuellement à une 
demande alimentaire toujours croissante. Selon l'ONU, la production alimentaire mondiale devra 
augmenter de 70% au cours des 40 prochaines années pour nourrir une population planétaire qui 
atteindra plus de 9 milliards d'individus en 2050. Des récoltes dotées de caractéristiques génétiques 
particulières seront nécessaires pour produire plus sur des superficies réduites, avec moins d'eau et 
dans un sol plus pauvre.  

 
Ces éléments, liés d’une part au démarrage de l’agriculture et d’autre part à l’impérieuse 

nécessité de concevoir des systèmes de cultures innovants pour faire face aux défis futurs ont donc 
motivé nos choix scientifiques pour illustrer cette séance.  

 
Grâce aux formidables progrès sur le séquençage de l’ADN, des prélèvements sur des petits 

fragments de squelette ou des pollens fossilisés nous apportent de nouvelles informations sur 
l’évolution des espèces domestiques et de l’Homme (1).  Ces approches sont loin d’être triviales. 
Premièrement, l’ADN ancien peut être fortement fragmenté et altéré, avec des modifications 
chimiques des bases nucléotidiques qu’il renferme rendant impossible l’utilisation de telles matrices 
à des fins d’amplification pour fournir des quantités suffisantes de matériel pour le séquençage (2). 
Un autre aspect concerne la contamination de cet ADN ancien par des ADN bactériens, voire des 
ADN humains lors de la préparation des échantillons biologiques. On estime que l’ADN 
contaminant peut représenter plus de 99% d’un échantillon d’ADN ancien. Enfin, au vu des 
phénotypes contrastés entre espèces sauvages et domestiquées, on pourrait penser que les 
domestications ont été associées à de substantiels remaniements génomiques. En fait ce n’est pas 
toujours le cas. Un exemple bien documenté concerne les plantes, avec la domestication du maïs, 
première céréale mondiale, à partir du téosinte sauvage du Mexique. Les études génétiques et 
génomiques ont montré que les très grandes différences morphologiques présentes entre le maïs et 
le téosinte étaient dues à un nombre étonnamment faible de gènes. L’un d’entre eux, nommé 
« teosinte branched 1 » (tb1), dont l’activité conditionne l’architecture de la plante a vu au cours de 
la domestication des modifications très discrètes de la séquence de son promoteur. Ce gène 
gouverne l’architecture et le patron de ramification de la plante (3). Chez l’Homme, un autre 
exemple concerne le gène FOXP2, qui jouerait un rôle crucial dans l’évolution du langage articulé 
et pour lequel existeraient des modifications discrètes et qui seraient spécifiques de l’Homme (4-5). 

 
Ces techniques de séquençage d’ADN et de génomes entiers produisent également des outils 

précieux permettant de comprendre des migrations d’espèces parfois envahissantes qui se 
produisent à un rythme sans précédent, favorisées par le développement considérable des échanges 
intercontinentaux et par l’étonnante plasticité du vivant.  

 
La séance d’aujourd’hui fait intervenir quatre chercheurs, deux de l’INRA et deux du CNRS. 

Après la Conclusion de Georges Pelletier, la séance sera clôturée par Marion Guillou, présidente 
directrice générale de l'Inra.  

 
Tout d’abord, Catherine Hänni, directrice de recherche CNRS, nous parlera de 

paléogénétique, une approche pour comprendre le passé. De l’étude de quelques fragments d’ADN 
ancien  à celle de génomes  complets d’espèces disparues elle nous invitera à cheminer le long de 
l’histoire de la discipline et de ses applications. Catherine Hänni dirige le laboratoire 
paléogénétique et évolution moléculaire à l’Ecole Normale Supérieure de Lyon, au sein de l’Institut 
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de Génomique Fonctionnelle (CNRS UMR5242). Elle est également responsable de la Plateforme 
Nationale de Paléogénétique (PALGENE ; http://igfl.ens-lyon.fr/PALGENE), qui s'appuie sur les 
compétences de son équipe. Elle développe depuis le début de sa carrière des activités de recherche 
dans le domaine de la paléogénétique. Elle a été pionnière dans l’analyse de l’ADN obtenu à partir 
de restes fossiles tels que des os et des dents. Par ailleurs, elle développe des recherches sur les 
domestications (chèvre, mouton, chien) et des applications de la paléogénétique en archéologie (5-
7). Le titre de sa communication est « La paléogénétique, une approche pour comprendre le passé ». 

 
Puis Rémy Petit, directeur de recherche à l’INRA, présentera l’intérêt d’une approche 

rétrospective pour mieux comprendre les dynamiques forestières et ainsi mieux prédire ce qui 
pourrait advenir dans le futur, notamment face au changement climatique ou à des pressions 
croissantes de la part des populations humaines (8-10). Rémy Petit dirige l’UMR Biodiversité 
Gènes et Communautés de Bordeaux (INRA UMR1202). Sa spécialité est la génétique des 
populations, principalement chez les arbres. Il a en particulier développé des méthodologies ayant 
conduit pour la première fois à l’extraction d’ADN à partir de bois, y compris à partir d’échantillons 
de bois anciens. Il s’intéresse également à la traçabilité du bois, notamment du bois de chêne utilisé 
pour la tonnellerie et du bois d’arbres tropicaux. Le titre de sa communication est « Histoire des 
forêts et évolution des espèces de chênes ». 

 
Ensuite, Thomas Guillemaud, directeur de recherche à l’INRA, nous exposera ses résultats 

sur les invasions biologiques récentes. Il présentera des exemples montrant que la reconstruction 
des routes d'invasion par des méthodes de génétique des populations permet d’aborder des 
questions écologiques fondamentales et des aspects pratiques de la gestion des invasions 
biologiques en agriculture. Thomas Guillemaud anime une équipe au sein de l’UMR Interactions 
Biotiques en Santé Végétale de Sophia-Antipolis (INRA UMR1301). Ses recherches visent à 
comprendre les paramètres génétiques et démographiques des invasions dans différents contextes 
invasifs, par exemple les invasions accidentelles ou volontaires dans le cadre de la lutte biologique. 
Il a conduit des travaux majeurs sur des insectes invasifs importants du point de vue socio-
économique, par exemple, la chrysomèle des racines du maïs et la coccinelle asiatique utilisée en 
lutte biologique (11-13). Le titre de sa communication est  « Invasions biologiques récentes ». 

 
Enfin, Pierre Taberlet, directeur de recherche CNRS,  nous parlera de la gestion durable de la 

biodiversité chez divers animaux domestique, en l’occurrence la vache, le mouton et la chèvre. Son 
propos est de discuter l’impact de l’amélioration des performances des races industrielles sur la 
diversité génétique chez ces races industrielles. Pierre Taberlet a dirigé pendant plusieurs années le 
laboratoire d’Ecologie alpine de Grenoble (CNRS UMR5553). Son activité de recherche se situe 
dans le cadre général de la génétique de la conservation. Il a exploré différentes pistes où l’apport 
des marqueurs moléculaires pouvait faire progresser notre compréhension des processus évolutifs et 
aider aux décisions de gestion de la biodiversité. Ses travaux actuels portent sur la génétique de la 
conservation des ours, la phylogéographie des plantes arctiques et alpines, la biodiversité des 
plantes alpines et la reconstruction des communautés végétales anciennes à partir d'ADN extrait du 
pergélisol, sol gelé indicateur des changements climatiques (14-16). Le titre de sa communication 
est « Gestion durable de la biodiversité chez la vache, le mouton et la chèvre ». 

 
En accompagnement de cette séance nous avons, avec Georges Pelletier et Jean-Claude 

Pernolet, édité un N° spécial des Comptes Rendus Biologies, qui vous est offert aujourd’hui (17). 
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Ce numéro spécial rassemble une dizaine de contributions, présentant d’autres données historiques 
que celles évoquées dans cette séance sur d’autres espèces domestiquées telles le chien, le poulet, le 
blé, le maïs et les levures (18-27). Un article de synthèse est également consacré aux évolutions et 
enjeux de la gestion des ressources génétiques (28). J’en profite pour remercier l’ensemble des 
auteurs pour leurs contributions et pour avoir relever le défi de permettre dès aujourd’hui la 
diffusion de ce numéro spécial. 
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