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Une entreprise qui souhaite mettre sur le marché une variété génétiguement modifiée ne va pas
modifier directement le génome d’une des variétés « élites » mais celui d’'une variété plus
commune. La modification obtenue sera ensuite réintroduite dans une variété commercialement
intéressante. Mais pour modifier génétiquement une plante, quelle que soit la technique ou le
matériel utilisé, des étapes en aval et en amont de celle de la modification sont nécessaires.
Chacune de ces étapes, schématisées ici, induit des effets sur le génome, documentés
scientifiquement. Et pour I'étape de modification génétique en elle-méme, ces effets impliquent la
recherche d’un (délicat) équilibre entre efficacité de modification et nécessité de réduire le nombre

et la nature des effets hors-cible.


https://infogm.org/

INfOGM présente de maniere trés schématisée le protocole théorique et une bibliographie
scientifique qui documente les principaux effets sur le génome. Des mises a jour seront faites
régulierement.

Lexique : de quoi va-t-on parler ?

Ce lexique a pour objectif de guider le lecteur dans sa compréhension des étapes décrites. Les
définitions données sont celles d'InfOGM.

Effets non intentionnels
C’est 'ensemble des impacts sur le génome liés a la mise en ceuvre d’un protocole de modification
génétique. Ces effets ont lieu a chacune des étapes du protocole.

Effets hors-cible

Les effets hors-cible sont les effets non intentionnels liés a I'étape de modification génétique en
elle-méme. lIs sont appelés ainsi car ils ont lieu ailleurs que sur I'endroit du génome théoriqguement
ciblé.

Mutations

Une mutation est couramment définie comme une modification de I'information génétique contenue
dans un organisme. Les mutations sont héréditaires. Elles peuvent étre « silencieuses », c’est-a-
dire n’avoir aucune implication dans le métabolisme de I'organisme. Mais elles peuvent aussi
affecter I'expression d’'un ou plusieurs génes, modifiant le métabolisme. Une méme mutation peut
méme avoir des effets trés différents selon le fond génétique et I'environnement.

Epimutations

Les épimutations appartiennent a la famille des mutations affectant I'expression d’une séquence
génétique mais qui ne sont pas dues a une modification de la séquence génétique elle-méme.
Elles peuvent par exemple étre dues a un changement de la composition chimique de briques de
base de I'ADN, les nucléotides.

Dans le schéma ci-dessous, les mutations sont représentées par des points rouges et les
épimutations par des points oranges (ces effets non intentionnels étant schématisés, la proportion
entre mutations et épimutations n’est pas représentative).

La modification génétique est représentée par un trait rouge le long de I'’ADN.
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INfOGM, septembre 2017.
INfOGM remercie Yves Bertheau, chercheur de I'lnra au Muséum national d’histoire naturelle, pour
ses corrections, commentaires et suggestions.
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