4. AU SIECLE PROCHAIN, LES OBSERVATOIRES LUNAIRES seront les
outils de la cosmologie. La face cachée de la Lune est un lieu idéal
pour les télescopes en raison de I’'absence d’atmosphére, donc de

Cc’est peut-étre que notre vision est limi-
tée. Tout comme la Terre parcourt ’'une
des quelques orbites elliptiques autour
du Soleil qui lui permette d’étre habi-
table, notre Univers pourrait n’étre
qu’un exemple habitable d’'un ensemble
plus vaste.

Les voies
du nouveau millénaire

Des cosmologistes étudient également
la topologie de I’'Univers. L’Univers
pourrait étre beaucoup plus petit
gue ce que NOUS VOyons, un peu
comme si nous étions situés a I'inté-
rieur d’un cube dont les parois sont
des miroirs. La plupart des objets du
ciel seraient alors des images fan-
tdmes, reflétées plusieurs fois. Des
tests statistiques sur la répartition des
galaxies et des structures particuliéres
dans le fond diffus cosmologique tes-
teront cette hypothése.

A I'approche du xxI¢ siécle, les
scientifiques repoussent les frontiéres
de la connaissance dans trois grands

domaines : le trés grand, le trés petit
et le trées complexe. La cosmologie
participe de tous ces domaines. Dans
les prochaines années, les cosmolo-
gistes établiront probablement la den-
sité de I’Univers et découvriront la
nature de la matiere sombre. Ces
découvertes seront-elles compatibles
avec les théories actuelles? Détermi-
nerons-nous la proportion relative des
atomes ordinaires et de la matiere
sombre dans I’Univers, et aussi la
valeur de la constante cosmologique
et les fluctuations de densité pri-
mordiale? Dans cette hypothése, nous
prendrons la pleine mesure de notre
Univers, de laméme maniére que, ces
dernierssiéecles, nous avons appris la
taille et la forme de la Terre et du
Soleil. Inversement, notre Univers
pourrait se révéler plus complexe que
nous ne le pensons aujourd’hui. Pré-
féreriez-vous habiter un univers clas-
sique ou un univers plus complexe...
et plus passionnant?

Lacosmologie n’est pas seulement
une science fondamentale, c’est aussi

turbulences atmosphériques, et parce qu’elle est a I’abri des rayon-
nements terrestres. Les minéraux lunaires pourraient étre utilisés
pour la fabrication d’instruments in situ.

la plus grande des sciences de I’envi-
ronnement. Comment une boule de
feu uniforme évolue-t-elle, en 15 mil-
liards d’années, en un cosmos empli
de galaxies, d’étoiles et de planétes?
Comment les atomes s’assemblent-
ils — ici sur Terre et peut-étre dans
d’autres mondes — pour former des
étres vivants assez élaborés pour réflé-
chir a leurs origines? La réponse a
ces questions est une quéte peut-étre
vaine, mais passionnante.

Martin REES, professeur a I’'Université
de Cambridge, est astronome royal.

Marc LACHIEZE-REY, Connaissance du
cosmos, Editions Albin Michel, 1987.
Hubert REEVES, Derniéres nouvelles du
cosmos, Editions du Seuil, 1995.
CraigJ. HOGAN, The Little Book of the Big
Bang : A Cosmic Primer, Copernicus, 1998.
Martin REES, Before the Beginning, Per-
seus Books, 1998.

Martin REES, Just Six Numbers, Basic
Books, 1999.
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Le code de la vie
déchiffré

FRANCIS COLLINS = KARIN JEGALIAN

L’étude de tous les genes de divers organismes
renseignera sur l’origine de la vie.

orsque les historiens analyseront la
fin du xx® siecle, ils constateront
gu’une des principales avancées
scientifiques de I’époque aura été
ladétermination des informations géné-
tiques responsables de la vie humaine.
Le Projet Génome humain, qui vise
I'identification de tous les génes et I'ana-
lyse, lettre par lettre, du message de la
vie, aura des répercussions dans toutes
les branches de la biologie. Le séquen-
¢age complet de I’ADN de divers orga-
nismes, dont celui de I’homme,
apportera des réponses a des ques-
tions fondamentales : comment les orga-
nismes ont-ils évolué? Pourra-t-on, un
jour, fabriquer un organisme vivant?
Comment traiter les maladies?

Le Projet GEnome humain a déja
apporté une moisson de résultats sans
précédent en biologie. L’ensemble
des constituants de I’ADN humain,
les bases, tiendrait a peine dans
200 annuaires téléphoniques, sans
compter les annotations qui décriraient
a quoi servent ces séquences d’ADN.
Au printemps 2000, on devrait avoir
décodé 90 pour cent de I’ADN humain,
et laséquence compléte est prévue pour
2003. Toutefois, on n'aura la qu’une
base, car il resteraa trouver lesinnom-
brables annotations qui donnent son
sens a I’information génétique. Le
travail fondamental ne portera ses
fruits que quand on comprendrale réle
des protéines codées par tous ces genes.

De nombreuses protéines sont des
constituants essentiels de I’'organisme
humain ; d’autres sont des enzymes,
qui commandent les réactions biochi-
miques de la vie. Ce sont des chaines
dont les maillons sont les acides ami-
nés ; chaque chaine se replie, adop-
tant une structure qui détermine sa

fonction. La succession des bases, dans
I’ADN d’un gene, code I'ordre des acides
aminés de la protéine formée a partir
de ce géne. Lafabrication des protéines
nécessite des molécules intermédiaires,
les ARN, et I’on dit que les géenes qui
produisent des ARN «s’expriment».

Le Projet Génome humain a plu-
sieurs objectifs : il veut découvrir toutes
les protéines produites dans un étre
humain et comprendre les mécanismes
de régulation de I'expression des genes,
lavariation de ces génes selon les especes
etau sein d’'une méme espeéce, et lesrela-
tions entre le génome (le génotype) et
les caractéres observables (le phénotype).
Toutes les informations accumulées a
partir des séquences d’ADN seront le fer-
ment des découvertes du siécle a venir:
plus nous en apprendrons sur cet ADN,
plus nous pourrons faire d’hypotheses,
et mieux nous comprendrons la vie.

Vers 2050, la génomique répondra
probablement a diverses questions
essentielles : peut-on prévoir la struc-
ture tridimensionnelle des protéines a
partir de leurs séquences en acides ami-
nés? Pourra-t-on créer des formes de
vie artificielle? Quel est le réle précis
des génes du développement? La
connaissance du génome entier amé-
liorera-t-elle la prévention des mala-
dies, leur diagnostic et leur traitement?

Reprenons successivement ces
questions.

Les six milliards de bases du
génome humain codent quelque
100000 protéines. Bien que laséquence
des acides aminés d’une protéine soit
traduite en une seule étape, a partir
de laséquence d’un gene, on ne sait pas
encore prévoir la forme des protéines,
et I’étude expérimentale de leur struc-
ture reste laborieuse. Pourtant, les struc-

tures des protéines ont été bien mieux
«conserveées» (elles sont restées quasi
constantes au cours de I’évolution) que
les séquences d’acides aminés elles-
mémes. Comme des séquences d’acides
aminés différentes forment des molé-
cules de structures similaires, on espére
trouver lastructure de nombreuses pro-
téines en étudiant en détail quelques
protéines représentatives.

La structure des protéines

Récemment, plusieurs spécialistes de
lastructure des protéines ont lancé une
«Initiative d’étude de la structure des
protéines», afin de hater la résolution
de ce probléme. llsanalysent la confor-
mation des protéines, soit en faisant
cristalliser des protéines purifiéeseten
étudiant la diffraction de ces cristaux
par des rayons X, soit en les analysant
par résonance magnétique nucléaire.
Ces analyses sont longues et colteuses.
Le groupe veut optimiser I’étude des
nouvelles structures en se fondant sur
les connaissances déja acquises sur des
structures proches, et il prévoit de
regrouper les protéines en familles
qui auraient les mémes caractéristiques
architecturales. Puis, on choisira d’ana-
lyser des protéines représentatives de
chaque famille par les méthodes phy-
siques les plus élaborées.

Quand le catalogue des structures
connues s’étendra, on pourra grouper
les diverses protéines par structures

1. LE GENOME HUMAIN contient toutes les
instructions biochimiques nécessaires a
I’élaboration et au fonctionnement d’un étre
humain. Ces instructions sont codées par
des groupes chimiques, nommés bases, qui
sont de quatre types : I’adénine (A), la
guanine (G), la cytosine (C) et la thymine (T).
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communes, afin
de modéliser la struc-
ture des protéines qui seront
ensuite découvertes ou inventées.
Les biologistes estiment a 1 000 envi-
ron le nombre de motifs élémentaires
de repliement des protéines ; la réso-
lution de 3 000 a 5 000 structures (en
plus de celles que I’'on connait déja) suf-
firait probablement pour que I’on
déduise ensuite la structure de toute
nouvelle protéine. Comme 1000 struc-
tures protéiques sont élucidées chaque
année, a une cadence qui s’accélérera
sans doute, I'inventaire des confor-
mations de protéines devrait étre ter-
miné peu de temps apreés la fin du
séquencage du génome humain.

La vie artificielle

On peut espérer classer les protéines
d’apreés leur structure en raison des méca-
nismes biologiques de I’évolution et,
méme, de I'apparition de la vie sur la
Terre. On chercheras’il existe une classe
de protéines communes a tous les orga-
nismes et quelles sont les réactions bio-
chimiques indispensables a la vie.
Plusieurs génomes ont déja été
entiérement séquencés (pour la plupart
des génomes de bactéries), et les bio-
logistes, qui s’intéressent a I'origine
de la vie, ont commencé a inventorier
les génes conserveés parmi les bactéries.
Dans quelques années, on dispo-
sera vraisemblablement d’un réper-
toire du produit de tous les génes (sous
laforme d’ARN ou de protéines) indis-
pensables a la vie ; on pourraalors fabri-
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guer des organismes
a partir de séquences de
bases d’ADN dont on ima-
ginera I’enchainement et qui
coderont des protéines nouvelles,
également inventées. Si ce génome arti-
ficiel s’introduit dans une cellule qui
se reproduit correctement, I’'expérience
prouveraque labiologie a bien déchif-
fré les mécanismes élémentaires de la
vie. L’entreprise souléve évidemment
des questions de sécurité et d’éthique.

Parviendrons-nous a construire
un modéle électronique d’une cellule
vivante, une «cellule informatisée»?
Cellule qui tiendra compte de tous les
constituants de la cellule? De toutes les
interactions biochimiques? Et qui cal-
culera précisément les conséquences
d’un stimulus qui lui serait appliqué?

Au cours des 50 derniéres années,
les biologistes focalisaient leurs recher-
ches sur un seul géne ou sur une pro-
téine unique. Au cours des 50 années a
venir, ils étudieront plutdt les fonctions
des geénes, leurs interactions et le réle
de I’environnement sur leur expression.

Bien sar, les biologistes cherchent
depuis longtemps a décrire les inter-
actions des divers constituants cellu-
laires. Comment les facteurs de
transcription, des molécules qui se
fixent sur des segments précis de I’ADN,
contrdlent-ils I'expression des génes?
Comment I'insuline, qui se fixe sur des
récepteurs, a la surface des cellules
musculaires, déclenche-t-elle dans ces
cellules une série de réactions qui aug-
mentent le nombre de transporteurs
de glucose dans la membrane cellu-
laire? Lorsque le séquencage du
génome sera achevé, on pourra se poser
cetypede questions pour des milliers
de génes et de constituants cellulaires.
Quand tous les génes auront été iden-
tifiés, quand toutes les interactions et
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les réactions cellulaires auront été pré-
cisées, les pharmacologues qui recher-
chent des médicaments et les
toxicologues qui déterminent la toxi-
cité des nouvelles molécules utilise-
ront sans doute des programmes, ou
«modélisations cellulaires», pour savoir
si une molécule a des propriétés thé-
rapeutiques ou si elle est toxique.
Lorsque I’'on saura modéliser une
celluleisolée, on cherchera certainement
aaugmenter lacomplexité des modéles
pour se rapprocher des formes de vie
qui nous sont familiéres. Les biologistes
chercheront comment les génes et leurs
produits se comportent selon le lieu et
selon I'instant, c’est-a-dire selon leur
localisation dans I’'organisme et selon
I’age de cet organisme. Aujourd’hui déja,
les embryologistes commencent &
connaitre la séquence d’expression des
genes, au cours du développement ; ils
espérent trouver des protéines qui
seraient spécifiques de chaque stade. En
mesurant la concentration de centaines
de protéines a des instants précis, ils ont
identifié le momentou les génes codant
ces protéines s’expriment et ils ont
observeé que I'intensité de cette expres-
sion varie. Par de telles méthodes, on
espére identifier tous les génes du déve-
loppement, et préciser leur séquence
d’expression et leurs interactions.
Quelques organismes, tels la dro-
sophile (la mouche du vinaigre), le ver
Caenorhabditis elegans et la souris, res-
teront des éléments indispensables au
progrés de la biologie du développe-
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ment. Le séquen-
cage du génome de
Caenorhabditis elegans est
terminé, et celui de la drosophile
I’est presque ; celui du génome humain
est prévu pour 2003, et celui de la sou-
ris seravraisemblablement achevé dans
guatre ou cing ans. La comparaison de
génomes d’especes différentes sera plus
facile et plus précise ; elle apporteraaux
biologistes de précieuses informations
sur I’élaboration des organismes
vivants. Enfin, comme le co0t du
séquencage diminue progressivement,
on décodera un nombre croissant de
génomes, représentatifs des différentes
branches de I'arbre de I’évolution.

Jusqu’a présent, les embryologistes
ont cherché les signaux universels qui
président a I'organisation générale des
animaux, c’est-a-dire ala disposition de
leurs membres et de leurs organes.
Quand ce travail aura progressé, on cher-
chera les variations (dans la séquence
des génes et, peut-étre, dans leur régu-
lation) responsables de I'étonnante diver-
sité des formes vivantes. En comparant
les espéces, nous apprendrons comment
les circuits génétiques se sont modifiés
de fagon que des ensembles de genes
presque équivalents fabriquent soit de
petites pattes couvertes de fourrure, chez
lasouris, soit des mains avec des doigts
opposables, chez I’homme.

Gréce a la biologie moléculaire, la
médecine devrait passer d’un statut de
science empirique a celui de science
déductive, fondée sur lacompréhension
exhaustive des mécanismesdelavie. La
médecine évolue déja, mais les connais-
sances tirées du séquencage du génome
accéléreront latransition. D’icia50 ans,
la médecine fondée sur la génomique

2.LES CHROMOSOMES, au
nombre de 23 paires dans le
génome humain, sont localisés
dans le noyau de toutes les cel-
lules de I'organisme. Chaque chromo-
some est constitué d’une double hélice
d’ADN qui est enroulée autour de protéines
en forme de bobines, les histones. Les com-
plexes ADN-histone sont tortillés dans les
chromosomes. Grace au Projet Génome
humain, on espere découvrir toutes les pro-
téines codées par I’ADN. Lorsqu’un géne est
activé, la cellule copie I’ADN du géne sous la
forme d’une molécule a brin simple, I’ARN mes-
sager, qui quitte le noyau et s’associe a un
ensemble de structures protéiques de grande
taille, les ribosomes. Ces ribosomes tradui-
sent alors I’ARN messager en une chaine
d’acides aminés qui constitue la protéine. La
protéine ainsi fabriquée — ici un récepteur
de la membrane cellulaire — se replie en plu-
sieurs étapes, que les biologistes commen-
cent tout juste a élucider.

devrait avoir fait des progres considé-
rables. Elle comprendra I’origine molé-
culaire des maladies, elle saura souvent
les prévenir, et elle concevra des traite-
ments bien ciblés et individualisés.

Les applications de la
recherche fondamentale

D’ici adix ans, les tests génétiques réveé-
leront la prédisposition a quelques
maladies. Grace au Projet Génome
humain, on saura identifier les varia-
tions génétiques les plus fréquentes, et,
une fois cette liste établie, des études
épidémiologiques révéleront la pré-
disposition individuelle aux diverses
maladies. De telles études préciseront
également le rble de génes qui, par eux-
meémes, risquent peu de déclencher une
maladie, mais qui deviennent nuisibles
guand ils interagissent avec d’autres
genes ou quand ils subissent I'influence
de facteurs environnementaux tels que
I'alimentation ou certains micro-orga-
nismes pathogenes. Vers 2010-2020, la
thérapie génique sera peut-étre deve-
nue un traitement classique, au moins
pour quelques maladies.

D’ici & 20 ans, quand on aura
décrypté les mécanismes moléculaires
responsables de maladies telles que le
diabete ou I’hypertension artérielle, on
disposera de nouveaux médicaments.
Ces médicaments, précisément ciblés,
seront efficaces et dépourvus d’effets
secondaires notables. Certains, notam-
ment contre le cancer, seront adaptés
aux réactions probables de chaque
malade. Les diagnostics seront certai-
nement plus spécifiques et plus précis
gu’aujourd’hui. Au lieu d’indiquer seu-
lement une concentration sanguine en
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cholestérol excessive, ils préciseront
les genes responsables, les conséquences
de cette hypercholestérolémie a redou-
ter, les médicaments et le régime qui
conviendront le mieux.

En 2050, on saura soigner les mala-
dies avant méme leur apparition (tou-
tefois, tous n’auront pas accés a ces
progreés, et les inégalités resteront
sources de tensions). Lorsque quel-
qu’un tombera malade, la thérapie
génique et les médicaments seront choi-
sis en fonction de son patrimoine géné-
tique, de sorte que les traitements
serontadaptés au cas par cas. Ladurée
moyenne de la vie dépassera 90 ans, et
I’étude des genes du vieillissement
aboutira certainement a une nouvelle
augmentation de I’espérance de vie.

Malgré I'apparente diversité de I'es-
péce humaine, celle-ci est plus homo-
geéne que beaucoup d’autres. Chez les
&tres humains, on trouve presque les
mémes variations génétiques dans tous
les groupes de population, etseule une
petite fraction (entre 10 et 15 pour cent)
de cette variation correspond a des dif-
férences entre groupes. Cette consta-
tation a conduit certains biologistes des
populations a affirmer qu’il n’y a pas
si longtemps, I’espéce humaine était
réduite a une dizaine de milliers d’in-
dividus, et que leur dispersion sur les
différents continents est récente. La plu-
part des variations génétiques seraient
antérieures a cette dispersion.
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3. CET ARBRE indique les relations phylétiques des diverses espéces vivantes. Dés que
I’on connaitra I'intégralité du génome humain, les biologistes pourront le comparer aux
génomes d’autres espéces, ce qui leur permettra de préciser comment la vie a évolué

sur la Terre.

La reconstitution des
grandes étapes de la vie

Au cours des 20 derniéres années, grace
aux techniques d’analyse de I’ADN,
les généticiens des populations ont
répondu a plusieurs questions anthro-
pologiques. Des événements démo-
graphiques, tels que les migrations, les
disparitions de certains groupes ou I'ex-
pansion d’autres populations, modi-
fient la fréquence des génes, de sorte
gu’ils sont précisément graveés dans le
patrimoine génétique de I’lhumanité.
Ainsi, la génétique a déterminé que
I’lhomme moderne était apparu en
Afrique il y a 100 000 a 200 000 ans,
avant de se répartir sur tous les conti-
nents. Les anthropologues ont égale-
ment utilisé I’ADN pour étudier, par
exemple, I’origine de groupes tels que
les Tziganes et les Juifs, les migrations
dediverses populations vers lesiles du
Pacifique Sud et vers les Amériques,
ou encore ladispersion des populations
en Europe. Comme les informations
génétiques sont de plus en plus faciles
aobtenir, on clarifiera plus aisément les
relations entre populations, les périodes
de brassage, de séparation et de migra-
tion. Nous sommes persuadés que I’'on
confirmera que les caractéeres raciaux
et ethniques sont socioculturels ; on
montrera qu’il n’existe aucune frontiere
scientifiguement démontrée entre les
groupes humains.

Vers 2050, nous connaitrons bien
mieux les populations humaines, mais
une question reste ouverte : quelles sont
les limites de ce savoir? Les métissages
ont été si fréquents que I’on ne pourra
vraisemblablement pas établir un arbre
généalogique unique qui représente-
rait I’histoire de I’lhumanité. On devra
décrire cette histoire par un buisson
dont les ramifications se croiseront et
s’entreméleront apreés des périodes de
séparation. Dans 50 ans, nous saurons
au moins certains d’un point : nous
aurons évalué les limites de I'histoire
de I’humanité que nous aurons récrite.

Depuis les années 1960, les
sequences d’ADN sont des outils essen-
tiels pour les classifications du vivant.
Grace a ces analyses, on a tracé les
grandes lignes des événements qui
ontmarqué quelque 3,5 milliards d’an-
nées d’évolution, et ’on aclassé les orga-
nismes vivants en trois grands groupes:
les archébactéries (des organismes uni-
cellulaires trés anciens) ; les bactéries ;
les eucaryotes (les organismes dont les
cellulesont un noyau). On aégalement
établi des subdivisions et des embran-
chements, qui séparent lesinnombrables
espéces vivantes. En revanche, on n’est
pas parvenu a placer chaque type d’or-
ganismes vivants sur une branche par-
ticuliére d’un méme arbre de vie. Selon
les génes que I’on étudie, on trouve sou-
vent des arbres généalogiques diffé-
rents, car I’ADN n’est pas toujours
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La genomique au Genopole

a France participe a I’effort mondial

de séquencage du génome humain de
diverses fagcons et notamment par la créa-
tion du Genopole, a Evry, dont I’'ambi-
tion est de regrouper des centres
nationaux, des laboratoires de recherche
fondamentale et un ensemble d’entre-
prises de biotechnologies, indispensables
au transfert des découvertes des labo-
ratoires de recherche publics ou privés
vers I'industrie.

Demain, ces activités auront des
retombées dans la plupart des
domaines de recherche en biologie, en
médecine (pour le diagnostic et les trai-
tements) et dans de nombreux secteurs
industriels, notamment la pharma-
cie, I'agroalimentaire, les industries de
I’environnement, ou encore la chimie
lourde et, peut-étre, I'informatique.

Aujourd’hui, sont réunis & Evry un
laboratoire national de séquencage, le
Genoscope, qui participe aux pro-
grammes internationaux de séquencage,
qui a ses propres projets et qui répond
aux besoins en séquengage de la com-
munauté scientifique nationale publique
et privée ; le Centre national de géno-
typage qui a pour mission de rechercher
des génes de susceptibilité a diverses
maladies et d’étudier les relations entre
le patrimoine génétique de I’homme et
ses manifestations individuelles.

A coté de ces deux centres, qui fonc-
tionnent grace aux fonds publics, se
trouvent le laboratoire Généthon de
I’ Association francaise contre les myo-
pathies, qui se consacre presque exclu-

sivement a la thérapie génique, un
ensemble de laboratoires du CEA, du
CNRS, de I'INSERM, de I'INRA, de I’'Uni-
versité Paris VII et des laboratoires de
recherche privés. Citons enfin I'instal-
lation prochaine de plusieurs structures
de bio-informatique, dont le centre
national Infobiogen. La plupart de
ces laboratoires sont étroitement asso-
ciésal’Université d’Evry-Val d’Essonne
qui met progressivement en place des
enseignements de premier, deuxieme
et troisieme cycles dans ces domaines.
Genopole dispose de moyens de I'E-
tat, des collectivités territoriales (Conseil
général et Conseil régional), du SAN
(le syndicat d’agglomération nouvelle)
et de I’Association francaise contre les
myopathies. Une équipe est en charge
de la politique de recherche, une autre
de lapolitique de développement indus-
triel (implantation et création d’entre-
prises de haute technologie en biologie),
une troisiéme de la communication.
La biotechnopdle d’Evry regroupe
déja 15 laboratoires de recherche et
25 entreprises ou projets d’entreprises,
dont 15 sont en cours de création. A
la fin de I’année 2001, le campus
d’Evry devrait regrouper entre 20 et
30 laboratoires de recherche et 50 a 60
entreprises de biotechnologies. Ainsi,
Genopole se caractérise par la volonté
d’associer des compétences scienti-
fiques et industrielles dans le respect
des droits et des devoirs de chacun.
Pierre TAMBOURIN,
Directeur de Genopole®

transmis, directement des parents a leur
descendance, avec un taux de muta-
tions assez stable pour jouer le réle de
repere temporel. Parfois des transferts
de génes entre espéces aboutissent a
d’importants bonds évolutifs, comme
dans le cas des organites qui produisent
I’énergie dans les cellules animales
(les mitochondries) et dans les cellules
végétales (les chloroplastes) : ces consti-
tuants cellulaires contiennent leur
propre matériel génétique et provien-
nent de bactéries qui ont été «avalées»
par des cellules eucaryotes.

Cetype de «transfert génique hori-
zontal» semble avoir été assez fréquent
dans I'histoire de la vie, de sorte que
la comparaison des génes entre les
especes n’aboutira pasaun arbre phy-
logénique unique et universel. Comme

© POUR LA SCIENCE - N° 267 JANVIER 2000

I’histoire de I’espéece humaine, I’his-
toire de lavie serait plutét comparable
auntreillis, ou des ramifications s’éloi-
gnent, se rapprochent et fusionnent
avant de se séparer a nouveau.

Dans 50 ans, le livre de I’histoire de
la vie sera plus complet, méme si
I’énigme de I'apparition du premier
organisme capable de se reproduire n’a
pas encore été résolue. Nous saurons,
par exemple, quand et comment dif-
férentes lignées se sont formées, ont
adopté ou adapté des génes, se dotant
de nouvelles voies métaboliques ou de
nouvelles organisations corporelles.
L’observation de la vie a I’échelle du
géne sera si familiére aux biologistes
gu’ils ne parleront plus d’organismes
ou d’espéces, mais de genes. llsauront
identifié les génes qui ont été trans-

mis ensemble, sur quelles périodes,
et dans quels génomes. On aura alors
peut-étre la réponse a la question posée
par Charles Darwin, restée aujour-
d’hui, sans réponse : qu’est-ce qui
distingue ’hnomme des autres espéces?

D’autres questions apparaitront cer-
tainement. Comme dans tout domaine
scientifique fécond, de nouvelles hypo-
théses, fondées sur les données
recueillies, seront postulées. Para-
doxalement, malgré son importance
croissante, lagénomique, entantqu’en-
tité bien définie, sera peut-étre un peu
occultée, car elle aura diffusé dans tous
les domaines de la biologie ; elle sera
peut-étre absorbée par la médecine.

Comment lasociété réagira-t-elle a
cette explosion des connaissances géné-
tiques? Cette question n’a pas aujour-
d’hui de réponse simple. Avec les
progrés de la génétique et de la tech-
nique, on devrait soigner mieux
diverses maladies et soulager nombre
de souffrances. Toutefois, le progres
s’accompagne de risques : ainsi, cer-
tains fanatiques utilisent, aujourd’hui,
des arguments génétiques pour ten-
ter de justifier I’existence de groupes
raciaux etethniques. On peut craindre
gue certains employeurs ou assu-
reurs n’utilisent les informations géneé-
tiques pour refuser un emploi ou une
assurance. Saurons-nous maitriser le
pouvoir que peut conférer la mise a
disposition de I'information génétique?
La question reste ouverte.

Nous espérons que la génétique
sera utile dans de nombreux domaines,
mais nous craignons que les tensions
ne s’accroissent entre les partisans du
progres scientifique et les adeptes d’un
retour a une vie plus «naturelle». Les
sociétés devront veiller a ce que lagéno-
mique soit bien acceptée par la collec-
tivité et a ce que les progres liés a
cette discipline ne soient pas utilisés
a des fins pernicieuses.

Francis COLLINS dirige I'lInstitut de
recherche américain sur le génome
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