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Nouvelle technologie agricole prometteuse, la SAM rend l'approche transgénique obsolète.  
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Les ent reprises du secteur des sciences de la vie  Monsanto, Syngenta, Bayer, Pioneer, etc. 

 

répètent 
depuis des années que les organismes génét iquement modif iés (OGM) représentent la nouvelle grande 
révolution scientifique et technologique en matière d'agriculture et constituent le seul moyen, efficace et 
bon marché, de nourrir la population de plus en plus large d'une planète de plus en plus étroite. 

Des organisations non gouvernementales (ONG), à commencer par la mienne, The Foundation on Economic 
Trends, sont présentées comme les «méchants» de ce drame agricole : en s'opposant aux OGM, ces 
nouveaux luddites n'auraient de cesse d'entraver le progrès. 

Auj ourd'hui, dans un renversement de situat ion assez ironique, les toutes nouvelles technologies font 
apparaît re les manipulat ions génét iques et les récoltes t ransgéniques comme des techniques dépassées, 
obstacles au progrès scientifique. 

Ce nouvel horizon de la recherche s'appelle la «génomique», et la nouvelle biotechnologie, la sélect ion 
assistée par marqueurs (SAM). C'est une méthode complexe qui permet d'accélérer la reproduct ion 
sélect ive classique. Un nombre croissant de chercheurs j ugent que cet te SAM 

 

qui a déj à été int roduite 
sur le marché 

 

parviendra de manière ult ime à prendre la place des OGM. Des organisat ions 
environnementales, comme Greenpeace, qui s'opposent depuis longtemps aux récoltes OGM ont apporté 
un soutien prudent à la technologie SAM. 

L'accroissement rapide des informat ions sur les génomes des plantes permet aux scient if iques d'ident if ier 
les déterminants génét iques de caractères agronomiques intéressants, et les variétés porteuses de ces 
gènes. 

Au lieu de recourir à des manipulations pour transférer un gène entre deux espèces n'ayant aucun rapport 
ent re elles, en vue d'accroît re le rendement , la résistance aux maladies, ou la capacité nut rit ive, les 
scient if iques ut ilisent la sélect ion assistée par marqueurs pour ident if ier les caractères recherchés sur 
d'aut res variétés (ou sur des plantes sauvages de la même famille), avant de les croiser avec les variétés 
commerciales en vue de les améliorer. 

Avec la SAM, la reproduct ion reste à l'intérieur d'une même espèce, ce qui, du même coup, réduit 
grandement les risques écologiques ou sanitaires que porte la recherche transgénique. 

Alors que la SAM émerge comme une technologie agricole promet teuse, avec des retombées potent ielles 
énormes, les limites de la technologie t ransgénique sont de plus en plus patentes. La plupart des récoltes 
transgéniques introduites dans les champs ne répondent qu'à deux objectifs : la résistance aux insectes et 



la tolérance aux herbicides. Elles ne reposent souvent que sur l'expression d'un seul gène : on est loin de 
la grande révolut ion agricole que promet taient les sociétés du secteur des sciences de la vie au début de 
l'ère des OGM. 

Bien sûr, les chercheurs engagés dans la SAM insistent sur le fait qu'il reste encore beaucoup de t ravail à 
faire avant de comprendre toutes les interact ions ent re des marqueurs génét iques isolés, les phénomènes 
génét iques complexes et les facteurs environnementaux : tous ont un impact sur le développement de la 
plante et peuvent produire des résultats intéressants en mat ière de rendement ou de résistance à la 
sécheresse. 

L'enthousiasme doit s'accompagner de prudence. La SAM n'aura de valeur que si elle est ut ilisée dans le 
cadre d'une approche agro-écologique plus large. L'int roduct ion de nouvelles variétés doit s'intégrer dans 
un ensemble de considérat ions environnementales, économiques ou sociales : c'est l 'ensemble qui 
déterminera le caractère «soutenable» de l'agriculture. 

Le problème, c'est que la poursuite des OGM risque de contaminer les variétés de plantes existantes et de 
rendre plus dif f icile le recours à la technologie SAM. Une étude importante, conduite en 2004 par The 
Union of Concerned Scient ists, a mont ré que les semailles non OGM de t rois des principales cultures des 
Etats-Unis  maïs, soj a et canola 

 

ont déj à été «largement contaminées» par d'aut res variétés 
génét iquement modif iées. Le «net toyage» de ces cultures contaminées risque de se révéler aussi dif f icile 
et onéreux que celui des logiciels informatiques affectés par des virus. 

Au cours de la prochaine décennie, la technologie SAM sera de moins en moins onéreuse et de plus en plus 
facile d'usage ; la connaissance en mat ière de génomique

 

va se diffuser. Les sélect ionneurs de la planète 
vont pouvoir échanger de plus en plus d'informat ions et démocrat iser la technologie. Déj à, ils parlent de 
génomique open source : ils envisagent de partager des gènes de la même manière que Linux et d'aut res 
sociétés des technologies de l'information partagent des logiciels. 

La bataille ent re, d'un côté, une j eune générat ion d'enthousiastes de l'agriculture soutenable, prêts à 
échanger leurs informat ions génét iques et , de l'aut re, des scient if iques ret ranchés dans leurs ent reprises 
et déterminés à garder le cont rôle sur les stocks de semailles de la planète à t ravers la protect ion des 
brevets, sera difficile à mener, particulièrement dans le monde en développement. 

Dans cette bataille, la sélection assistée par marqueurs, à condition qu'elle soit utilisée à bon escient, est 
peut-être la technologie qui tombe au bon moment.   
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