
Érudit est un consortium interuniversitaire sans but lucratif composé de l'Université de Montréal, l'Université Laval et l'Université du Québec à

Montréal. Il a pour mission la promotion et la valorisation de la recherche. Érudit offre des services d'édition numérique de documents

scientifiques depuis 1998.

Pour communiquer avec les responsables d'Érudit : erudit@umontreal.ca 

Article

 
Dominique Michaud
Phytoprotection, vol. 86, n° 2, 2005, p. 93-105.

 
 
 
Pour citer cet article, utiliser l'adresse suivante :
http://id.erudit.org/iderudit/012510ar

Note : les règles d'écriture des références bibliographiques peuvent varier selon les différents domaines du savoir.

Ce document est protégé par la loi sur le droit d'auteur. L'utilisation des services d'Érudit (y compris la reproduction) est assujettie à sa politique

d'utilisation que vous pouvez consulter à l'URI http://www.erudit.org/apropos/utilisation.html

Document téléchargé le 25 mai 2012 11:57

« Impact environnemental des cultures transgéniques : i. La migration des transgènes »



93

Articles de synthèse / Review Articles

Impact environnemental des cultures transgéniques
I. La migration des transgènes

Dominique Michaud1

Reçu 2005-11-01; accepté 2005-11-03

PHYTOPROTECTION 86 :  93-105

L’adoption à grande échelle des cultures transgéniques depuis dix ans a soulevé de nombreuses ques-
tions quant aux impacts possibles de ces nouvelles lignées végétales sur les écosystèmes agricoles et
naturels. Des questions ont été soulevées, en particulier, sur le devenir des transgènes dans le milieu et
sur une possible « pollution » du patrimoine génétique des organismes vivants à l’échelle des écosys-
tèmes. Après une énumération des impacts environnementaux associés aux végétaux transgéniques,
cet article de synthèse dresse un aperçu des connaissances actuelles sur le devenir – ou la migration –
des transgènes dans le milieu. Les phénomènes d’hybridation et d’introgression génique en direction
d’espèces ou de lignées apparentées sont d’abord abordés, après quoi sont considérés les phénomènes
de transfert horizontal des transgènes en direction d’organismes non apparentés. Un article complé-
mentaire publié dans ce même numéro traite de l’impact environnemental des protéines recombinantes
encodées par les transgènes (Michaud 2005). 

Mots clés : Cultures transgéniques, hybridation interspécifique, hybridation intraspécifique, impact envi-
ronnemental, introgression génique, transfert génique horizontal.

[Environmental impact of transgenic crops. I. Transgene migration]

The large-scale adoption of transgenic crops over the last ten years has led several groups to question
the possible impacts of these new plant lines on agricultural and natural ecosystems. In particular, ques-
tions have been raised about the impact of the transgenes on the environment, and about an eventual
"pollution" of the overall genetic pool of living organisms at the ecosystem level. After an introduction
on the possible environmental impacts of transgenic plants, this review summarizes the current know-
ledge on the fate – or migration – of transgenes in the environment. Hybridization and introgression
processes involving transgenic crops and their close relatives are first considered. Transgene integration
in non-related organisms by horizontal gene transfer is then considered. A companion review in this
same issue addresses the environmental impacts of recombinant proteins encoded by the transgenes
(Michaud 2005).

Keywords: Environmental impact, transgene introgression, horizontal gene transfer, interspecific
hybridization, intraspecific hybridization, transgenic crops.
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INTRODUCTION

L’adoption soutenue des biotechnologies dans le
domaine agroalimentaire a engendré depuis une
vingtaine d’années une prise de conscience sans
précédent dans la société sur l’impact tangible des
pratiques agricoles sur notre environnement. Le
déploiement récent des cultures transgéniques sur
des millions d’hectares à travers le monde (James
2005) a soulevé, en particulier, de nombreuses ques-
tions sur les effets possibles de ces nouvelles lignées
végétales sur les écosystèmes agricoles et naturels.
L’impact des caractères nouvellement exprimés dans

la plante a été questionné à plusieurs reprises, tout
comme le devenir des transgènes introduits dans
l’environnement qui seraient, selon certains, à l’origine
d’une « pollution génétique » irréversible à l’échelle
des écosystèmes (Greenpeace Canada 2004). Ces
nouvelles lignées favorisent-elles une utilisation plus
rationnelle des pesticides chimiques ou à l’inverse
une utilisation accrue de ces composés de synthèse?
Montrent-elles des effets tangibles sur les différents
organismes du milieu? Ont-elles un impact sur la 
biodiversité au champ? Risquent-elles de compro-
mettre l’efficacité des outils phytosanitaires implan-
tés dans les systèmes de production biologique? La



coexistence des systèmes de production trans-
géniques, conventionnels et biologiques est-elle une
utopie? Si les impacts négatifs majeurs pressentis 
au départ n’ont pas été confirmés malgré la somme
d’études consacrées au sujet et les superficies en cul-
tures transgéniques toujours croissantes à l’échelle
mondiale (James 2005), le débat actuel sur le dé-
ploiement des cultures transgéniques dans l’environ-
nement aura eu le mérite, en revanche, de générer
une accélération marquée des avancées scientifiques
sur la compréhension des impacts agroenvironne-
mentaux liés aux nouvelles pratiques agricoles, la
définition d’approches analytiques adaptées aux
questions complexes soulevées par l’adoption de ces
nouvelles technologies et la mise au point de straté-
gies de déploiement éludant les impacts négatifs des
cultures transgéniques sur l’environnement.

Plusieurs articles de synthèse ont été publiés ces
dernières années sur l’impact environnemental des
plantes transgéniques (Brunelle et al. 2004; Carter
2004; Conner et al. 2003; Dale et al. 2002; Dunfield et
Germida 2004; Glaser et Matten 2003; Groot et Dicke
2002; O’Callaghan et al. 2005; Stewart et al. 2003;
Wolfenbarger et Phifer 2000). La présente synthèse
fait le point sur l’impact agroenvironnemental de ces
cultures modifiées, abordant en particulier les élé-
ments clés à considérer pour une analyse exhaustive
des impacts associés aux transgènes et à leurs pro-
duits recombinants sur les pratiques agricoles et le
milieu environnant. Le présent article aborde le
devenir (ou la « migration ») des transgènes dans 
l’environnement, en lien avec la pérennité des pra-
tiques agricoles actuelles, la qualité des semences et
l’intégrité des génomes. L’impact des caractères
recombinants nouvellement exprimés est considéré
dans un article complémentaire (Michaud 2005).

IMPACT DES CULTURES 
TRANSGÉNIQUES SUR 
L’ENVIRONNEMENT

Le processus de transgénèse implique l’ajout d’infor-
mation au bagage génétique de l’organisme hôte et la
traduction de cette information en produit recombi-
nant souvent étranger, en général une protéine mon-
trant une activité biologique spécifique. En théorie,
l’ADN introduit et la protéine encodée par la nouvelle
séquence nucléique peuvent ensuite « circuler » dans
l’environnement et agir sur le milieu pour en influ-
encer les composantes. Alors que le produit encodé
par un transgène est généralement destiné à agir sur
une cible précise, des effets parallèles ne peuvent être
exclus, y compris chez la plante elle-même. La migra-
tion de transgènes en direction de génomes apparen-
tés ou une interférence métabolique sur un organisme
auxiliaire en milieu agricole sont des phénomènes
possibles, tout comme une altération des caractéris-
tiques intrinsèques de la plante modifiée pouvant
montrer des effets éventuels aux niveaux trophiques
supérieurs de l’écosystème.

Techniquement, l’impact d’une plante transgénique
sur son milieu résultera de l’intégration stable du
transgène au sein de son génome, de l’activité
biologique de la protéine recombinante encodée par

ce transgène, ou d’une combinaison des deux facteurs
(Fig. 1). Le transgène pourra montrer des effets (i) par
sa présence nouvelle et soudaine dans le milieu (gain
génétique) alors qu’il pourra être éventuellement inté-
gré au génome d’autres organismes; et (ii) par son lieu
d’insertion dans le génome de la plante hôte, qui
pourra en altérer les caractères par un effet activateur
ou répresseur sur l’expression de gènes situés à proxi-
mité ou physiquement disloqués par l’insertion de la
nouvelle séquence (mutagénèse insertionnelle). La
protéine recombinante pourra influencer le milieu (i)
par son action (activité biologique) sur des organis-
mes non ciblés a priori; ou (ii) par une modification
des caractéristiques de la plante hôte causée par un
effet d’interférence de la protéine recombinante sur
ses fonctions métaboliques (effets pléiotropiques ou
d’interférence). Les sections qui suivent discutent des
données et concepts définis à propos du devenir des
transgènes dans le milieu, considérant en particulier
leur intégration possible au bagage génétique 
d’espèces apparentées ou plus éloignées par des
phénomènes d’hybridation et de transfert génique
horizontal.

HYBRIDATIONS INTERCULTURALES 
ET CONTAMINATION DES SEMENCES

Peu importe l’information portée par le transgène, le
processus de transformation génétique implique l’in-
tégration stable de nouvelles séquences nucléiques
au bagage génétique de l’organisme hôte. Présent
dans toutes les cellules de l’organisme transgénique,
le transgène est sujet, comme l’ensemble des
séquences codantes endogènes, aux échanges géné-
tiques impliquant la plante hôte et son milieu
(Ellstrand 2003), qu’ils résultent de contaminations
lors de la récolte et de la manutention des semences,
d’échanges sexués en direction d’individus de même
espèce ou d’espèces apparentées, ou de transferts
géniques directs vers des organismes non apparen-
tés par intégration physique des informations géné-
tiques recombinantes.

Des phénomènes courants en milieu agricole sont
la contamination postrécolte des semences et le
transfert de matériel génétique par hybridation d’une
culture agricole à l’autre (Beckie et al. 2003; Dorey
2000; Friesen et al. 2003). Ces échanges de matériel
génétique, qui surviennent spontanément sur des
sites agricoles adjacents ou même plus éloignés
(Brunelle et al. 2004), ont soulevé des questions 
particulières dans le cas des cultures transgéniques.
Des questions d’ordre agroéconomique ont été soule-
vées, en particulier, sur la coexistence des différents
modes de production agricole et le maintien souhaité
d’un haut degré de pureté des semences (Schiemann
2003). D’abord un problème de nature socioécono-
mique, la coexistence des systèmes de production
biologique et des systèmes de production misant sur
des variétés transgéniques n’en représente pas
moins un exemple probant de la complexité des
questions touchant l’effet des cultures transgéniques
sur le milieu environnant. Alors que toute unité de
production détenant une certification biologique doit
assurer formellement l’absence de « composantes
OGM » dans ses champs et les produits qu’elle dis-P
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tribue (CAAQ 2005; EU 1999), l’idée d’un taux de
pureté génétique des semences atteignant 100 %
(sans OGM) apparaît irréaliste dans les conditions
actuelles de production et de manutention des den-
rées agricoles à travers le monde.

La coexistence des modes de production 
agricole
Que des semences dérivent des biotechnologies
moléculaires ou d’approches plus conventionnelles,
le maintien de leur qualité représente une assise
importante de l’agriculture moderne. Le commerce
international des semences, l’un des plus réglemen-
tés dans le domaine agroalimentaire, implique le
respect de normes strictes quant à la pureté géné-
tique, aux caractéristiques phénotypiques et à la qua-
lité phytosanitaire des produits (Condon 2001).
Malgré la sévérité des standards établis, les organis-
mes chargés de contrôler la qualité des semences, se
basant notamment sur les règles du Système de cer-
tification des semences de l’OCDE (OECD 2001),
tolèrent un niveau de contamination de 1 à 2 % (Leask
2000), inhérent aux processus mêmes d’hybridation
naturelle par le pollen, de dissémination des graines
dans le milieu et de manutention des semences à
petite, moyenne et grande échelles. Dès lors qu’une
plante produit des structures reproductrices, le
phénomène d’hybridation devient possible et un taux
de pureté absolu ne peut être atteint en pratique
(ECSCP 2001; Jollivet et Mounolou 2005) sans un 
confinement strict des cultures commandant l’inter-
diction des « lignées contaminantes » dans la région
concernée.

L’idée de bannir la culture des variétés trans-
géniques dans certaines régions agricoles pour
assurer la pureté des cultures biologiques ou conven-
tionnelles apparaît toutefois peu envisageable, con-
sidérant l’importance des superficies consacrées à
ces variétés et les contraintes qu’une telle mesure
imposerait aux producteurs les utilisant ou désirant
les adopter. L’Union Européenne (UE), malgré une
réglementation sévère sur le déploiement des cul-
tures transgéniques en milieu agricole (EU 2001),
endossait le principe selon lequel aucune forme

d’agriculture, qu’elle soit conventionnelle, organique
ou basée sur les cultures génétiquement modifiées,
ne devrait être exclue dans l’UE, statuant en outre
que l’UE « n’a pas les moyens […] de limiter le choix
d’un agriculteur sur son territoire » (Inf’OGM 2003).
Un comité scientifique sur les végétaux mis sur pied
par la Commission Européenne concluait pour sa
part, quelque temps auparavant, que « considérant la
recherche antérieure sur les mélanges de semences
et les flux géniques, et la longue expérience acquise
sur la production de semences commerciales, il est
clair qu’un niveau zéro de semence transgénique non
autorisée ne peut être obtenu en pratique. Les plantes
cultivées au champ sont toujours soumises à du
pollen et des semences de sources variées. » (ECSCP
2001). Dans ce contexte, l’adoption d’un cadre régle-
mentaire assoupli pour l’agriculture biologique pour-
rait s’avérer nécessaire pour une coexistence possi-
ble des systèmes de production en présence. En 
pratique, l’adoption de normes plus flexibles pour la
certification des systèmes et produits biologiques
pourrait de surcroît diminuer de manière significative
les pressions économiques et légales exercées sur les
producteurs et distributeurs de produits certifiés
biologiques (Eastham et Sweet 2002; Moeller 2001;
Moyes et Dale 1999).

En Europe, l’adoption de mesures spécifiques pour
la ségrégation des produits transgéniques, conven-
tionnels et biologiques a été considérée comme un
moyen de faciliter la coexistence des différents
modes de production agricole (Schiemann 2003; Van
de Wiel et al. 2003). La ségrégation des cultures et des
produits agricoles pour le respect de standards de
pureté n’est pas une pratique nouvelle en agriculture.
Le développement et le maintien du degré d’authen-
ticité des semences variétales certifiées pour la
grande majorité des espèces agricoles, par exemple,
reposent sur la mise en place d’un niveau d’isolement
adéquat entre les lignées d’origine et les sites agri-
coles environnants, essentiel pour prévenir les influx
de gènes à partir des productions commerciales de
même espèce (Condon 2001). Sur le plan commercial,
la ségrégation de produits agricoles destinés à des
industries distinctes est également pratique courante.
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Figure 1. Un aperçu des différents impacts environnementaux attribués aux cultures transgéniques.

IMPACTS POSSIBLES

TRANSGÈNES INTRODUITS NOUVEAUX CARACTÈRES
gain génétique activité biologique

Altération de l’hôte Altération de l’hôte
par mutagénèse insertionnelle par effets pléiotropiques

Contamination des semences Pratiques agricoles compromises

Flux géniques Déséquilibres écosystémiques

Hybridations intraspécifiques Indice de biodiversité
Hybridations interspécifiques Effets directs

Transferts horizontaux Effets indirects



Le maïs-grain destiné à l’alimentation animale, par
exemple, est souvent cultivé à proximité de lignées
de maïs sucré destinées à la consommation humaine
ou de variétés riches en amidon produites à des fins
industrielles. De même, des variétés de canola des-
tinées à l’alimentation humaine ou animale sont cul-
tivées couramment dans des régions où sont égale-
ment produites des variétés industrielles riches en
acide érucique, impropres à la consommation.

Pour ces différentes productions, des mesures de
ségrégation ont été mises en place pour la culture, la
manutention, la transformation et la livraison paral-
lèles des produits récoltés. Éprouvées à grande
échelle sur une base routinière, ces mesures pour-
raient s’avérer fonctionnelles pour la ségrégation des
produits transgéniques et non transgéniques, dans la
mesure où pourront être établis des taux de conta-
mination seuils répondant aux contraintes agroenvi-
ronnementales et économiques des intervenants
impliqués. L’utilité potentielle des mesures de ségré-
gation déjà en place pour les produits du maïs a par
exemple été documentée en Espagne, où des super-
ficies de 25 000 ha sont consacrées annuellement aux
variétés transgéniques. Bien que des taux de pureté
absolus (sans OGM) n’aient pu être garantis, les
mesures adoptées permettaient une ségrégation
effective des produits, propre à permettre la coexis-
tence éventuelle des modes de production en
présence (Schiemann 2003).

Le confinement physique des transgènes

À l’échelle de la ferme, des mesures de confinement
physique ont été envisagées pour réduire l’incidence
des flux géniques. Considérant une compatibilité 
sexuelle et un synchronisme du processus de florai-
son chez les plantes en présence, la distance parcou-
rue par le pollen à partir de la lignée source (trans-
génique) est un facteur clé à la base des stratégies de
confinement proposées (Brunelle et al. 2004; Dale et
al. 2002; Messeguer 2003; Pleasants et al. 2001).
Plusieurs études ont été publiées sur le mouvement
du pollen à partir de plants sources pour différentes
espèces agricoles (Lutman 1999; Messeguer 2003;
Rieger et al. 2002). Souvent basées sur des simula-
tions mathématiques, ces études suggèrent dans
l’ensemble que le taux de pollinisation en conditions
naturelles diminue rapidement avec la distance par-
courue par le pollen entre sa source et le site d’hybri-
dation présumé.

En pratique, plusieurs mesures ont été proposées
pour réduire l’incidence des flux polliniques dans
l’environnement, incluant la culture en alternance de
zones cultivées et non cultivées, la culture de lignées
non modifiées à proximité des lignées modifiées, le
maintien d’une distance suffisante entre les cultures
modifiées et les espèces apparentées, le respect
d’une distance minimale entre les rangs au moment
de l’ensemencement, la pose de filets dans les
champs pour capturer le pollen, la mise en place de
haies brise-vent et l’aménagement de fossés autour
des champs cultivés (Brunelle et al. 2004; Cuthbert et
McVetty 2001). Selon plusieurs, la culture de lignées
conventionnelles formant une « zone tampon » à
proximité des lignées transgéniques s’avère parti-

culièrement efficace pour réduire les risques de
migration des transgènes en permettant l’intercep-
tion d’une partie importante du pollen incident
(Morris et al. 1994; Reboud 2003; Staniland et al.
2000).

Ces différentes approches physiques ne permettent
toutefois pas un confinement strict des flux
polliniques. Staniland et al. (2000) rapportaient par
exemple qu’une zone tampon de 10 m en canola non
transgénique implantée en bordure d’une plantation
transgénique permettait de contenir environ 80 % du
pollen dérivé. Une fraction non négligeable du pollen
était retracée au-delà de cette zone, permettant en
théorie des croisements à 30 m et plus des parcelles
d’origine. D’une manière plus générale, des études
ont fait état de la difficulté d’établir avec précision les
distances seuils à partir desquelles les risques de
pollinisation peuvent être considérés négligeables. La
distance que pourra parcourir le pollen d’une plante
sous une forme viable et féconde, parfois importante
(Lu 2003; Rieger et al. 2002), sera déterminée par une
multitude de facteurs liés à l’espèce, comme la
longévité du pollen et son mode de dispersion, ou 
à des facteurs ambiants, comme les conditions 
microclimatiques et la prépondérance des insectes
pollinisateurs (Luna et al. 2001; Squire et al. 1999).

L’efficacité mitigée des stratégies de confinement
physique, associée aux coûts de mise en oeuvre des
mesures de ségrégation définies pour chaque culture,
représente toutefois un frein majeur à leur implanta-
tion. Si des seuils de contamination de 0,3 % pour la
semence certifiée de canola ou de 1 % pour le maïs-
grain apparaissent par exemple possibles en regard
des procédures de ségrégation actuellement
disponibles (Bock et al. 2002), l’adoption de telles
mesures entraînera inévitablement une mise à niveau
des pratiques agricoles et industrielles considérées et
l’implantation d’un système de traçabilité adapté au
suivi des transgènes (Van de Wiel et al. 2003). Au
Canada, des mesures de confinement physique sont
actuellement requises pour la culture des lignées
transgéniques expérimentales non approuvées pour
usage commercial (CFIA 2000a, b) et pour la produc-
tion de semences certifiées nécessitant un haut degré
de pureté (Government of Canada 2004). L’imposition
de mesures de confinement pour la culture de plantes
destinées à la production de médicaments (Daniell et
al. 2001) apparaît également envisageable considé-
rant la nature et la valeur commerciale des composés
produits (Conner et al. 2003; Hoag 2003). En
revanche, la prescription généralisée de mesures de
ségrégation pour la production commerciale de cul-
tures de base comme le maïs, le canola ou le soja
pourrait s’avérer moins pertinente, considérant la
faible valeur unitaire de ces produits et les données
disponibles suggérant un taux d’incidence très limité
des flux géniques par le pollen en conditions de
champ (Rieger et al. 2002).

Le confinement moléculaire des transgènes
Dans ce contexte, un « confinement moléculaire » des
transgènes au sein des lignées transgéniques pour-
rait représenter une approche utile pour prévenir à la
source leur migration en direction des lignées con-
ventionnelles (Daniell et al. 2001; Stewart et al. 2003).
Différentes approches moléculaires sont actuelle-P
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ment considérées pour le confinement des trans-
gènes, incluant la transformation chloroplastique, la
stérilité du pollen et des graines, la cléistogamie,
l’apomixie et l’excision dirigée des transgènes
(Tableau 1). La transformation du génome chloro-
plastique représente, par exemple, une alternative
aux procédés de transformation nucléaire pour assu-
rer l’absence de transgènes dans le pollen des
espèces végétales montrant une hérédité chloroplas-
tique maternelle stricte (Daniell 2002). Des lignées
transgéniques à stérilité mâle cultivées à proximité de
lignées conventionnelles fertiles assurant une
disponibilité en pollen sexuellement fonctionnel
pourraient aussi se montrer utiles chez plusieurs
espèces (Feil et al. 2003; Schernthaner et al. 2003). De
même, des stratégies de confinement reposant sur la
stérilité ou un développement compromis des
semences pourraient susciter de l’intérêt sur le plan
environnemental (Koivu et al. 2001; Odell et al. 1994;
Tomes 1997), malgré les controverses entourant au
départ ce type de technologie (Visser et al. 2001).
L’emploi de promoteurs inductibles dirigeant
l’expression de systèmes enzymatiques causant une
désintégration du transgène dans les organes repro-
ducteurs pourrait représenter, enfin, une voie future
pour le développement de lignées transgéniques
inaptes à engendrer la migration de transgènes par
voie sexuée (Keenan et Stemmer 2002). En
développement pour la plupart, ces différentes
approches, avec chacune leurs avantages et leurs 
limitations (Daniell 2002; Haygood et al. 2004),
représentent des pistes de solution au problème
agroéconomique complexe des contaminations
intraspécifiques par les lignées transgéniques.

HYBRIDATIONS INTERSPÉCIFIQUES 
ET FUITE DES TRANSGÈNES

Ces approches pourraient aussi contribuer à prévenir
la migration des transgènes en direction d’espèces ou
de sous-espèces sauvages apparentées. Comme
leurs contreparties conventionnelles, les variétés
transgéniques ont le potentiel de s’hybrider avec des
individus de même espèce ou d’espèces apparentées
sexuellement compatibles, dans la mesure où de
telles populations sont présentes dans le milieu envi-
ronnant. Un cas célèbre à cet égard est celui de
lignées de maïs transgénique qui, selon une étude
publiée dans le périodique Nature, auraient engendré
l’introgression de transgènes au patrimoine géné-
tique de variétés locales cultivées au Mexique (Quist

et Chapela 2001). Cette étude, vivement critiquée puis
retirée de la circulation pour des questions d’ordre
méthodologique (Anonyme 2002; Christou 2002;
Kaplinski et al. 2002; Metz et Fütterer 2002), contri-
buait néanmoins à soulever l’importante question
des flux (trans)géniques en milieu naturel et celle des
impacts de tels mouvements sur les écosystèmes
naturels et agricoles (Ortiz-Garcia et al. 2005).

Les flux géniques interspécifiques chez les végé-
taux représentent un phénomène naturel courant à la
base des processus évolutifs assurant la diversité
génétique, l’adaptation au milieu, la colonisation de
nouveaux habitats, la dispersion des populations et la
spéciation (Abbott 1992; Abbott et al. 2003; Ellstrand
et Schierenbeck 2000). De manière plus spécifique, la
majorité des espèces agricoles majeures ont le poten-
tiel de s’hybrider avec des espèces ou sous-espèces
sauvages apparentées dans l’une ou l’autre des
régions où elles sont cultivées (Ellstrand et al. 1999).
Sur le plan évolutif, cette observation est explicable
par le fait que la majorité des plantes agricoles n’ont
dérivé de leurs progéniteurs qu’il y a quelques mil-
liers d’années, un horizon temporel trop court pour
permettre un isolement reproductif étanche (Ellstrand
et al. 1999). D’un point de vue agronomique, ces
échanges courants entre espèces et sous-espèces
apparentées soulignent par ailleurs l’importance de
considérer la migration et l’introgression des trans-
gènes dans les écosystèmes agricoles et naturels.

La compatibilité sexuelle interspécifique
Techniquement, l’intégration de transgènes par hybri-
dation au génome d’une plante réceptrice dépend de
nombreux facteurs liés, en premier lieu, à la compa-
tibilité sexuelle entre la plante modifiée et les popula-
tions végétales avoisinantes. Le potentiel d’hybrida-
tion entre espèces apparentées, mis à profit depuis
plusieurs décennies en laboratoire par l’emploi de
techniques comme la culture d’embryons ou d’ovules
pour introduire une gamme de caractères d’intérêt au
génome des plantes cultivées (Harlan 1976), n’im-
plique toutefois pas de facto un état de compatibilité
sexuelle dans l’environnement. De tels échanges de
matériel génétique entre espèces apparentées
impliquent une multitude de facteurs liés aussi bien
aux processus de reproduction et de développement
embryonnaire qu’à un ensemble de conditions préa-
lables comme la proximité dans l’espace des popula-
tions en cause, le synchronisme de leur processus de
floraison, le mode de dispersion du pollen chez la
plante source (modifiée), la présence de vecteurs de

MICHAUD : MIGRATION DES TRANSGÈNES DANS L’ENVIRONNEMENT

97

Tableau 1. Quelques stratégies en développement pour le confinement moléculaire des transgènes intégrés aux cultures végé-

tales transgéniques  

Stratégie Principe de base

Hérédité maternelle Transformation chloroplastique; transgènes absents du pollen

Stérilité mâle Pollen stérile; hybridations prévenues

Stérilité des semences Semences non viables; hybridation et germination prévenues

Cléistogamie Pollinisation effective avant l’ouverture des fleurs; hybridations prévenues

Apomixie Semences d’origine végétative, sans croisement sexué

Excision des transgènes Transgène éliminé du génome hôte avant la floraison



pollinisation et les conditions ambiantes sur le site
considéré (Dale et al. 2002). 

En dépit de ces contraintes, des hybridations inter-
spécifiques surviennent à des taux mesurables chez
certaines plantes cultivées à proximité d’espèces
sauvages très apparentées. Le canola transgénique
tolérant aux herbicides représente, à cet égard, un
cas bien documenté. Proche parente d’espèces
sauvages colonisant les zones cultivées (Chèvre et al.
2000), cette plante produit une quantité abondante de
pollen capable de se déplacer sur des distances
importantes par l’action du vent et des insectes
pollinisateurs (Lavigne et al. 1998; Rieger et al. 2002;
Squire et al. 2000). Ce mouvement du pollen, couplé
à une dispersion des graines dans les champs au
moment de la récolte et des premières étapes de
manutention des graines (Gulden et al. 2003), crée un
contexte favorable aux phénomènes d’hybridation
dans les champs d’origine, les champs voisins et les
zones proximales non cultivées (Chèvre et al. 1997;
Lefol et al. 1996).

Plusieurs études ont rapporté, par exemple, la
présence d’un transgène de tolérance aux herbicides
dans le génome d’espèces proches du canola (Chèvre
et al. 2000; Jorgensen et Andersen 1994; Mikkelsen et
al. 1996; Pinder et al. 1999; Simpson et al. 1999;
Squire et al. 2000; Warwick et al. 2003). En bref, ces
travaux démontraient que des hybridations interspé-
cifiques surviennent à des taux mesurables en milieu
agricole entre le canola et des espèces proches
comme la moutarde des oiseaux (Brassica rapa L.) ou
la moutarde indienne (B. juncea L. (Czern.)). Des
croisements avec des espèces plus éloignées comme
le radis sauvage (Raphanus raphanistrum L.) ou la
moutarde des champs (Sinapis arvensis L.) étaient
aussi observés, mais à des taux beaucoup plus
faibles.

La migration de transgènes en direction de lignées
ou d’espèces sauvages apparentées, si elle s’avère
courante en milieu agricole, n’implique cependant
pas l’introgression de ces nouvelles séquences chez
les hybrides dérivés, ni leur maintien à long terme
dans le milieu. La dispersion des transgènes dans
l’environnement est souvent perçue comme un
processus en une étape par lequel le pollen d’une 
culture transgénique « contamine » les populations
végétales avoisinantes pour provoquer l’intégration
de nouveaux caractères montrant une incidence
éventuellement négative à l’échelle de l’écosystème.

Comme le processus d’hybridation, l’établissement et
la propagation d’individus hybrides dans l’environ-
nement sont toutefois soumis à des contraintes va-
riées incluant le mode de propagation de l’hybride
considéré, la fertilité du pollen et des ovules qu’il 
produit, son efficacité à produire des descendants, la
viabilité et le nombre de ses graines ainsi que son
efficacité à se propager en présence d’organismes
compétiteurs, prédateurs ou pathogènes (Conner et
al. 2003). En somme, l’introgression d’un nouveau
caractère (recombinant) au sein d’une population
végétale en milieu naturel ou agricole sera tributaire
du potentiel d’implantation des hybrides dans le
milieu et du taux de fixation du transgène au fil des
générations, lui-même lié à l’espèce considérée et à
l’utilité réelle du produit recombinant encodé par le
transgène.

L’introgression des caractères recombinants
Selon les données actuelles, les risques d’introgres-
sion seraient au départ très faibles pour des espèces
comme le soja, l’orge, le millet, le haricot, l’arachide
ou la pomme de terre (Tableau 2), pour lesquelles
aucune évidence d’introgression génique en direction
de populations sauvages apparentées n’a été rap-
portée jusqu’ici malgré des évènements d’introgres-
sion parfois observés en direction opposée, de la
plante sauvage vers l’espèce domestique (Concibido
et al. 2003; Garcia et al. 1995; Stewart et al. 2003). Des
espèces comme le maïs, le riz et le coton, pour
lesquels des évènements d’introgression génique ont
été rapportés à faible fréquence (Ellstrand et al. 1999;
Song et al. 2002, 2003), présenteraient également un
risque limité pour la stabilité génétique du milieu, du
moins dans les régions situées hors de leur aire d’ori-
gine (Doebley 1990; Stewart et al. 2003). À l’opposé,
des évènements d’introgression vers des espèces
apparentées ou des populations sauvages de même
espèce surviennent plus fréquemment chez la
luzerne, le canola, le blé, la canne à sucre, le tour-
nesol et le sorgho (Arnaud et al. 2003; Bartsch et al.
1999; Halfhill et al. 2001, 2003; Hansen et al. 2001;
Jenczewski et al. 1999; Linder et al. 1998; Morrison et
al. 2002; Rieseberg et al. 1999a; Warwick et al. 2003;
Whitton et al. 1997). Ces phénomènes, dont la
fréquence demeurerait somme toute très faible en
conditions naturelles (Scott et Wilkinson 1998), sug-
gèrent néanmoins le potentiel des lignées trans-
géniques dérivées de ces espèces à engendrer une
migration effective de transgènes dans l’environ-
nement. Pour ces cultures, tout avantage sélectif con-
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Tableau 2. Taux d’introgression génique en direction d’espèces sauvages apparentées pour quelques espèces agricoles cultivées

à grande échelle (adapté de Stewart et al. 2003)  

Taux d’introgression Espèces

Faible soja (Glycine max), orge (Hordeum vulgare), fève (Phaseolus vulgaris), arachide
(Arachis hypogaea), pomme de terre (Solanum tuberosum), millet (Eleusine cora-
cana et Pennisetum glaucum)

Modéré maïs (Zea mays), riz (Oryza sativa), coton (Gossypium hirsutem)

Élevé canola (Brassica napus), luzerne (Medicago sativa ssp. sativa), canne à sucre (Beta
vulgaris ssp. vulgaris), tournesol (Helianthus annuus), blé (Triticum aestivum),
sorgho (Sorghum bicolor)



féré par le nouveau caractère recombinant pourrait à
terme altérer la stabilité génétique du milieu ou l’effi-
cacité des pratiques agricoles courantes, notamment
dans les cas où les populations exprimant désormais
le nouveau gène montreraient un potentiel de nui-
sance accru.

Une inquiétude récurrente formulée au sujet de la
migration des transgènes dans l’environnement
réfère au problème d’introgression de facteurs
recombinants conférant un avantage sélectif à des
populations déjà bien établies dans le milieu.
L’introgression de transgènes conférant une résis-
tance aux insectes ou une tolérance aux herbicides à
large spectre pourrait, par exemple, conduire à un
accroissement des populations d’espèces considé-
rées nuisibles en favorisant leur taux de croissance,
leur potentiel de multiplication ou leur propagation
dans l’environnement (Ellstrand 2001). En milieu agri-
cole, l’introgression d’un transgène de tolérance à un
herbicide pourra par exemple s’avérer problématique
en rendant plus difficile la lutte aux mauvaises
herbes, alors que pourront apparaître au champ des
hybrides tolérants à l’un ou plusieurs des herbicides
contrés par l’expression des transgènes introduits
(Beckie et al. 2003; Hall et al. 2000). Peu persistants en
habitats naturels (Crawley et al. 1993, 2001) et sensi-
bles aux herbicides couramment utilisés pour la
répression des volontaires (Beckie et al. 2004), ces
hybrides tolérants pourraient néanmoins montrer un
impact négatif sur le plan agronomique en affectant
par exemple le choix des herbicides ou des rotations
de culture dans les années subséquentes, ou en com-
promettant l’adoption d’une pratique agricole en
émergence comme le semis direct (Légère 2005;
Warwick et al. 1999).

Considérant les diverses contraintes biologiques 
et environnementales associées à l’introgression gé-
nique (Conner et al. 2003), l’expérience acquise en
amélioration génétique pour l’introgression souvent
laborieuse de caractères agronomiques au génome
des espèces cultivées (Stewart et al. 2003) et les taux
d’hybridation et d’introgression très faibles en
milieux naturels pour des espèces proches comme le
canola et la moutarde des oiseaux (Scott et Wilkinson
1998), il est généralement admis que les hybridations
impliquant des plantes cultivées et leurs cousines
sauvages mèneront très rarement à une introgression
durable des transgènes en milieu naturel. Par exem-
ple, un consensus est établi à l’effet qu’un transgène
de tolérance aux herbicides ne présente qu’un risque
limité hors des systèmes agricoles parce que l’avan-
tage sélectif conféré par le nouveau caractère est tri-
butaire de l’application d’herbicides dans le milieu.
De même, l’intégration d’un transgène pour la 
�-endotoxine du Bacillus thuringiensis (Bt), observée
chez des hybrides dérivés d’un croisement entre le
canola et la moutarde des oiseaux (Halfhill et al.
2002), mènera difficilement à l’introgression de ce
transgène en milieu naturel, considérant la grande
spécificité des toxines du Bt envers les insectes 
nuisibles ciblés au champ (Ferré et Van Rie 2002) et
l’inutilité conséquente de ce biopesticide contre les
ennemis herbivores du milieu environnant.

En revanche, de nouvelles lignées transgéniques
exprimant des caractères de tolérance à des stress

abiotiques comme la sécheresse, le froid ou la salinité
(Wang et al. 2003) pourraient conférer aux plantes
réceptrices un avantage tangible en conditions
adverses, propice à une fixation effective du nouveau
matériel génétique dans les populations dérivées.
Dans cette perspective, les différentes technologies
destinées au confinement moléculaire des trans-
gènes (v. Tableau 1) pourraient contribuer à une
diminution des risques d’introgression interspéci-
fique pour les caractères recombinants en développe-
ment montrant un potentiel sélectif accru. Tel que
proposé par Stewart et al. (2003), l’insertion dirigée
des transgènes dans des régions du génome hôte
peu sujettes à la recombinaison (Jiang et al. 2000;
Nordborg et al. 2002; Remington et al. 2001;
Rieseberg et al. 1999b) ou absentes du génome des
espèces apparentées (Halfhill et al. 2002; Metz et al.
1997) pourrait aussi représenter une voie d’évitement
du processus d’introgression, dans la mesure où des
méthodes fiables pour l’insertion dirigée des trans-
gènes chez la plante modifiée seront disponibles.
Enfin, l’acquisition de données empiriques addition-
nelles sur l’incidence et les conséquences des
phénomènes d’introgression dans l’environnement
sera utile dans les années à venir pour obtenir une
description fidèle des risques associés aux flux
géniques interspécifiques dans l’environnement, 
tenant compte de l’espèce, du caractère recombinant
et du milieu considérés. 

TRANSFERTS GÉNIQUES 
HORIZONTAUX

Une prise en compte au cas par cas sera aussi
souhaitable pour l’étude des phénomènes de trans-
fert génique horizontal qui pourraient survenir dans
l’environnement à partir des cultures transgéniques.
Le transfert génique horizontal est défini comme le
transfert de matériel génétique d’un organisme don-
neur vers un organisme récepteur par voie non 
sexuée (Koonin et al. 2001). Considéré comme un
moteur de l’évolution des organismes procaryotiques
(Doolittle 1999; Ochman et al. 2000), ce type de trans-
fert génétique aurait aussi contribué à modeler l’évo-
lution des eucaryotes (De la Cruz et Davies 2000). Les
données de séquençage génomique à grande échelle
pour un nombre grandissant d’organismes révèlent
peu à peu l’étendue des transferts horizontaux inter-
spécifiques, intergénériques et interrègnes survenus
au cours du temps, y compris chez les végétaux
(Bevan et al. 2001). Un exemple classique de transfert
génique horizontal est celui de l’interaction établie
entre de nombreuses espèces végétales et la bactérie
Agrobacterium tumefaciens, à la base même du
développement de plusieurs cultures transgéniques
(Gelvin 2003).

Comme l’hybridation sexuée, le transfert génique
horizontal entre différents organismes du milieu a
soulevé des questions particulières dans le cas des
plantes transgéniques. Une idée répandue sur le sujet
réfère aux impacts négatifs des transgènes sur l’envi-
ronnement et la santé humaine suite à leur intégra-
tion éventuelle au bagage génétique d’espèces
éloignées comme les bactéries du sol, de l’eau, de la
flore intestinale humaine ou du rumen chez le bétail
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(Dröge et al. 1998; Goldstein et al. 2005; Nielsen et al.
2001). Les transgènes de tolérance aux antibiotiques
insérés au génome des plantes modifiées pour la
sélection des clones transgéniques en laboratoire
rendront-ils inopérants les antibiotiques utilisés en
médecine humaine ou vétérinaire après leur intégra-
tion au génome des micro-organismes normalement
visés par ces composés? Les mêmes transgènes ou
un transgène encodant un biopesticide comme une
toxine du Bt donneront-ils à des bactéries du sol un
avantage sélectif suffisant pour déstabiliser la micro-
flore édaphique ou engendrer l’apparition de nouveaux
agents pathogènes? Des échanges de transgènes
entre individus non apparentés affecteront-ils 
négativement les rendements agronomiques ou la
diversité biologique dans le milieu considéré?

La persistance des transgènes dans 
l’environnement
Si tous les transferts horizontaux sont possibles en
théorie, leur taux d’incidence dans l’environnement
serait toutefois négligeable au terme des différentes
étapes préalables à l’expression éventuelle du trans-
gène chez l’organisme récepteur (Dunfield et
Germida 2004; Jonas et al. 2001; WHO 2000). Pour
être intégré au génome d’une bactérie, un transgène
doit d’abord être libéré de la plante transgénique et
demeurer stable sous forme libre dans le sol, dans
l’eau ou dans le système digestif de l’hôte. Les bac-
téries réceptrices doivent ensuite montrer un état de
compétence essentiel à l’incorporation du transgène,
puis intégrer la nouvelle séquence à l’ensemble de
leur génome (Dunfield et Germida 2004; Lorenz et
Wackernagel 1994; Nielsen et al. 1998). Enfin, l’ex-
pression du nouveau gène surviendra si le produit
recombinant encodé n’est pas létal et si les
séquences régulatrices incluses aux constructions
génétiques pour l’étape de transgénèse sont compa-
tibles avec la machinerie génétique de la bactérie.
L’expression effective du transgène chez la bactérie
hôte et ses descendants sera tributaire de facteurs
variés comme la nature des séquences promotrices et
amplificatrices intégrées aux constructions, l’identité
des codons composant la séquence exprimée, la
présence ou non d’introns dans le gène introduit et
l’homologie de séquence qu’il partage avec l’ADN de
l’hôte bactérien (de Vries et Wackernagel 1998; de
Vries et al. 2001; Mercer et al. 2001; Tepfer et al. 2003).

Selon les données disponibles, la persistance des
molécules d’ADN relâchées de tissus végétaux en
décomposition est très variable d’un milieu à l’autre.
Chez les animaux, les nucléases retrouvées en abon-
dance dans le système digestif (McAllan 1980, 1982)
causeraient une dégradation rapide des acides
nucléiques ingérés, peu compatible avec leur intégra-
tion ultérieure au génome de micro-organismes com-
pétents (Duggan et al. 2000; Einspanier et al. 2001).
L’absence de transgènes détectables dans le tractus
digestif (Chambers et al. 2001), les fèces (Harrison et
al. 1996; Netherwood et al. 2004) ou les tissus
(Chowdhury et al. 2003a, b; Jennings et al. 2003) 
d’animaux ou de sujets humains nourris de végétaux
transgéniques suggère d’ailleurs une hydrolyse rapi-
de de ces molécules, bien qu’incomplète sous cer-
taines conditions (Chowdhury et al. 2003a, b;  Martin-
Orue et al. 2002; Mercer et al. 1999), au cours du
processus de digestion alimentaire. En revanche, les

molécules d’ADN pourraient montrer une certaine
stabilité dans l’eau (Paul et al. 1989) et une fraction
non négligeable des molécules d’ADN relâchées des
tissus végétaux dans le sol ne serait pas hydrolysée
rapidement par les nucléases microbiennes et persis-
terait, adsorbée aux particules argileuses, sur des
périodes suffisamment longues pour permettre l’inté-
gration de ces molécules au génome d’éventuelles
bactéries compétentes (Gebhard et Smalla 1999;
Lorenz et Wackernagel 1992; Widmer et al. 1996,
1997).

L’incidence des transferts (trans)géniques 
horizontaux
Plusieurs études ont été menées pour évaluer l’inci-
dence des transferts horizontaux impliquant des
molécules d’ADN recombinant dans le milieu
édaphique (Bertolla et Simonet 1999; Gebhard et
Smalla 1998, 1999; Nielsen et al. 1998; Paget et al.
1998; Schütler et al. 1995; Widmer et al. 1997). En
bref, aucune de ces études n’a permis de démontrer
l’incidence d’évènements de transformation géné-
tique au sein des populations bactériennes isolées du
sol, malgré la présence d’ADN libre à proximité. Une
étude récente rapportait, par exemple, l’incidence
nulle (non détectable) du transfert horizontal d’un
transgène de résistance à l’ampicilline au génome
des bactéries isolées d’un sol consacré à la culture
commerciale de maïs transgénique portant ce trans-
gène (Badosa et al. 2004). De même, aucun transfert
horizontal en direction de génomes bactériens ciblés
n’était détecté pour des échantillons de sols fertilisés
pendant plusieurs années avec des résidus de
matériel végétal transgénique (Andersen et al. 2001).
Cette incidence très limitée du phénomène de trans-
fert génique horizontal dans l’environnement serait
expliquée en bonne partie par la rareté des bactéries
compétentes aptes à intégrer efficacement l’ADN
disponible (Dunfield et Germida 2004). L’incorpo-
ration de fragments d’ADN recombinant par des 
bactéries placées dans des conditions de laboratoire
favorisant un état de compétence accru appuyait
d’ailleurs l’idée d’une migration horizontale négli-
geable des transgènes en milieux naturels et agri-
coles (de Vries et Wackernagel 1998; Gebhard et
Smalla 1999; Kay et al. 2002; Nielsen et van Elsas
2001; Nielsen et al. 2000; Tepfer et al. 2003), tout en
soulevant des questions sur l’incidence possible du
phénomène sous certaines conditions environ-
nementales ou culturales.

Sur la base des données disponibles, il est
généralement admis que le processus de transfert
génique horizontal impliquant des végétaux, s’il
s’avère significatif sur une échelle de temps très
longue situant ces organismes dans une perspective
évolutive (Bergthorsson et al. 2003), représente un
phénomène marginal dans les contextes agroenvi-
ronnemental et alimentaire actuels (Goldstein et al.
2005; Thomson 2001). L’arrivée possible, dans les
années à venir, de nouvelles générations de cultures
transgéniques potentiellement favorisées en milieux
naturels pourrait néanmoins justifier des efforts de
recherche additionnels sur les impacts de ce
phénomène dans les écosystèmes. Qu’il s’agisse de
gènes de tolérance aux herbicides utiles aux plantes
dans un contexte agricole, de gènes encodant des
toxines du Bt actives contre des insectes nuisiblesP
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spécifiques en milieu agricole et retrouvés en abon-
dance dans le milieu environnant, ou de gènes de
résistance aux antibiotiques ne donnant qu’un avan-
tage relatif négligeable à d’éventuelles bactéries
réceptrices (Goldstein et al. 2005; Salyers 1996), il
apparaît que les transgènes actuellement commer-
cialisés à grande échelle dans le monde donneront un
avantage limité, voire négligeable aux organismes du
milieu qui pourraient les acquérir par transfert
génique horizontal. À l’opposé, des transgènes con-
férant un avantage sélectif sous des conditions
adverses comme la sécheresse, la salinité ou le froid
(Wang et al. 2003) pourraient être « fixés » à plus long
terme dans le milieu parce qu’ils montreraient une
influence tangible sur l’implantation de populations
microbiennes dérivées d’individus récepteurs qui,
bien que peu nombreux au départ, seraient nette-
ment favorisés par l’intégration et l’expression du
nouveau gène (Nielsen et al. 1998). Dans ce contexte,
l’emploi de transgènes non homologues aux
séquences nucléiques procaryotiques (Kay et al.
2002) ou l’inclusion d’introns dans les séquences
codantes (Libiakova et al. 2001; Tepfer et al. 2003)
pourraient s’avérer utiles pour compromettre l’ex-
pression et minimiser la fixation des caractères
recombinants intégrés à d’éventuelles bactéries
réceptrices.

EN CONCLUSION

En somme, les données scientifiques actuelles font
état de l’importance des processus de migration
génique dans l’environnement. Si l’idée d’une « pol-
lution génétique » à grande échelle causant l’appa-
rition et la dissémination de « super mauvaises
herbes » ou de « super microbes » dans l’environ-
nement demeure tout à fait hypothétique après
plusieurs années de travaux sur la question, la diver-
sité des systèmes en cause et l’importance d’une
prise en compte au cas par cas des interactions pos-
sibles entre les cultures transgéniques et le milieu
sont clairement illustrées par les données scien-
tifiques disponibles. La complexité des processus
étudiés met par ailleurs en lumière l’état relativement
fragmentaire des connaissances actuelles sur cer-
tains aspects des phénomènes observés. Les nom-
breuses études conduites jusqu’ici sur les flux
polliniques et géniques dans l’environnement
appuient fortement l’idée d’un impact limité des cul-
tures transgéniques commerciales sur l’intégrité des
génomes en milieux naturels et agricoles, mais une
prise en compte plus globale des interactions possi-
bles dans le contexte agricole actuel demeure
souhaitable. 

Dans le cas des cultures tolérantes aux herbicides,
par exemple, les phénomènes d’hybridation intraspé-
cifique observés à l’intérieur d’un champ ou dans un
champ avoisinant présentent un risque limité pour les
écosystèmes naturels, mais soulèvent des questions
pertinentes d’ordres agronomique et social qui mé-
ritent une analyse plus fine et le développement de
stratégies efficaces pour le confinement des trans-
gènes. Des données empiriques plus étoffées sur l’in-
cidence des taux d’introgression génique chez les
populations végétales sauvages sont également re-

quises avec la venue possible, dans les années à
venir, de lignées à caractères nouveaux montrant des
interactions plus complexes avec le milieu. De nou-
velles données empiriques seront utiles, notamment,
au sujet des facteurs environnants montrant une
influence sur l’incidence des flux géniques pour les
différentes cultures agricoles, de même que sur l’im-
pact réel des nouveaux caractères recombinants sur
la survie et le développement des organismes récep-
teurs éventuels dans les milieux considérés.

Dans une perspective plus large, l’acquisition de
données nouvelles sur ces différentes questions 
permettra une description plus fidèle des impacts
environnementaux associés à l’amélioration des
végétaux en agriculture. Les semences variétales
développées au cours du temps par le biais des pro-
grammes d’amélioration génétique portent une
gamme de gènes d’intérêt agronomique qui, comme
pour les cultures transgéniques, peuvent migrer en
direction des populations végétales avoisinantes.
Une étude décrivait, par exemple, le cas d’une lignée
conventionnelle de canola tolérante aux herbicides
qui, cultivée sur de grandes superficies dans
plusieurs pays, propageait son gène de tolérance à
des populations de même espèce dans un rayon de 
3 km (Rieger et al. 2002). Des études approfondies sur
les flux polliniques, le transfert génique horizontal et
l’introgression des transgènes dans l’environnement,
couplées à l’étude des effets associés aux produits
recombinants (v. Michaud 2005), contribueront sans
aucun doute, dans les années à venir, à une meilleure
compréhension des processus de migration génique
dans l’environnement et au développement de stra-
tégies de déploiement des cultures transgéniques
prenant en compte de façon plus tangible les diffé-
rents éléments du milieu.
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