
lules défaillantes et réparer des ano-
malies, tels des signaux aberrants (voir
l’encadré de la page 55).

En apprenant le langage qu’utili-
sent les cellules pour communiquer
entre elles ou avec leurs «ouvriers»
internes, nous écouterons leurs dia-
logues et interviendrons lorsque les
communications seront perturbées.
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tase, qui enlève des groupes phos-
phates aux protéines : la phosphatase
ferme le canal ionique lorsque le glu-
tamate est absent du récepteur. Grâce
à ce dispositif, les ions ne traversent
le canal ionique qu’en présence de glu-
tamate sur le récepteur.

Les kinases et les phosphatases,
dont les actions sont inverses, com-
mandent la plupart des activités dans
les cellules. Quand une kinase active
une protéine, une phosphatase asso-
ciée l’inactive, ou vice versa. Les cel-
lules humaines fabriquent des
centaines de kinases et de phospha-
tases différentes, associées aux pro-
téines de structure : ces dernières
assurent la fiabilité du système en
maintenant les kinases et les phos-
phatases appropriées près des pro-
téines qu’elles modifient.

Le code de la signalisation

L’apparition de ce système de signa-
lisation modulaire, au cours de l’évo-
lution, est un avantage pour les
cellules qui, mélangeant et associant
des domaines existants, engendrent
de nombreuses molécules et combi-
naisons de molécules : elles construi-
sent ainsi un réseau de circuits avec
une gamme réduite de briques de
construction. De surcroît, l’apparition
d’un nouveau domaine qui s’associe
à des domaines existants accroît la
souplesse de l’ensemble, de la même
manière que l’adjonction d’un nou-
veau chiffre aux numéros de téléphone
d’un pays conserve la fonctionnalité
de l’ancien système de numérotation
tout en augmentant les possibilités.

Les biologistes cellulaires ont été
passionnés par cette découverte des
voies de signalisation cellulaires. Tou-
tefois, ils savent aussi que les nou-
veaux résultats ont des applications
importantes.

Les équipes du Projet Génome
Humain ont récemment annoncé le
séquençage du génome humain : pour
mieux connaître et mieux traiter les
maladies, ceux d’entre nous qui étu-
dient le fonctionnement des cellules
devront discerner les rôles biolo-
giques des gènes nouvellement
découverts, c’est-à-dire le rôle des
protéines codées par ces gènes.

Connaissant les séquences des acides
aminés et les fonctions d’un grand
nombre de domaines de protéines de
signalisation, nous avons les moyens
d’identifier, parmi les nouveaux gènes,

ceux qui codent une protéine de signa-
lisation et, le cas échéant, quelles molé-
cules interagissent avec elle. Avec
suffisamment de données de ce type,
nous pourrons progressivement éta-
blir un diagramme des connexions à l’in-
térieur des cellules de l’organisme. Grâce
à ce diagramme, on cherchera des
méthodes pour «reconnecter» des cel-

6. LES PROTÉINES DE STRUCTURE relient, à
l’intérieur d’une cellule, plusieurs protéines
de signalisation et synchronisent leur acti-
vité. Ainsi présente dans les yeux des droso-
philes (en bas, à droite), la protéine InaD participe à la transmission des informations
visuelles au cerveau. Trois des cinq domaines connecteurs PDZ se lient respectivement
à un canal ionique, à une enzyme qui ouvre le canal quand la lumière atteint un récep-
teur sensible à la lumière (la rhodopsine) et enfin à une enzyme qui le ferme rapidement.
Les deux autres domaines PDZ assurent la transmission de l’information en réquisition-
nant d’autres molécules de signalisation.
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A u début des années 1960, les bota-
nistes Daniel Zohary, de l'Uni-
versité de Jérusalem, et Jack
Harlan, de l'Université de l'Illi-

nois, herborisent sur les pentes
rocheuses des monts Karaca Dag, en
Turquie. Cette région appartient au
Croissant fertile, qui s'étend de la val-
lée du Jourdain, en Israël, jusqu'au golfe
arabo-persique, en passant par la Jor-

danie, le Liban, la Syrie, l'Est de la Tur-
quie et les plaines du Tigre et de l'Eu-
phrate, en Irak (voir la figure 2). Sur des
dizaines de kilomètres carrés, ils obser-
vent de vastes étendues de graminacées
primitives et sauvages (la famille des
graminacées contient notamment la plu-
part des céréales), dont certaines sont
les ancêtres des variétés de blé, d’orge
et de seigle cultivées aujourd'hui.

Cette zone géographique est consi-
dérée comme le berceau des gramina-
cées actuelles. À la fin du Pléistocène,
il y a environ 13 000 ans, les changements
climatiques ont modifié la flore locale :
la régression des forêts de chênes a libéré
de grands espaces qui ont été colonisés
par les graminacées. Le phénomène a
commencé au Nord-Est, s'est propagé
jusqu’à la région de Zeriban, à l’extré-

La première céréale
cultivée
FRANCESCO SALAMINI

Grâce à la biologie moléculaire, des botanistes ont déterminé le lieu
et l’époque de la première domestication d’une céréale.
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mité Sud-Est du Croissant fertile, et, il
y a 9 000 ans environ, les graminacées
se sont propagées dans cette zone.

Parmi les espèces colonisatrices,
le blé diploïde Triticum monococcum
boeoticum, est devenu célèbre : il a été
domestiqué par l’homme. Ce blé est
l'ancêtre sauvage d'une des premières
céréales cultivées, le blé engrain ou
petit épeautre (voir l'encadré de la
page 62) dont nous avons retracé l'his-
toire et la généalogie grâce à la biolo-
gie moléculaire. 

Une culture préagricole

À la fin du Néolithique, les popula-
tions humaines avaient compris que les
grains de blé sont des denrées alimen-
taires que l'on peut conserver : des
fouilles archéologiques ont révélé que
les grains de blé sauvage étaient récol-
tés et consommés en grande quantité
bien avant l’avènement de l’agriculture
(voir Un village prénéolithique d'agricul-
teurs sur l'Euphrate, par Andrew Moore,
Pour la Science, octobre 1979 ; Des osse-
ments révélateurs, par Theya Molleson,
Pour la Science, octobre 1994).

Dans le Croissant fertile, le recours
aux céréales sauvages a contribué
pour une grande part à l’organisation
des sociétés humaines : disposant
de réserves alimentaires importantes,
les communautés se sont sédentari-
sées. Les populations ont alors crû,
mais elles ont raréfié les ressources
alimentaires sauvages. Progressive-
ment, elles ont dû cultiver un nombre
restreint de plantes. Celles-ci ont évo-
lué et ont été sélectionnées par les
agriculteurs, qui simultanément
détruisaient la végétation naturelle
pour leurs cultures.

D'autres hypothèses sont également
proposées par les anthropologues.
Notamment certains pensent que l'agri-
culture ne résulte pas de la croissance
démographique, mais plutôt de chan-
gements climatiques qui auraient favo-
risé l’expansion des forêts au détriment
des espèces herbacées, telles les gra-
minacées : les récoltes de céréales
sauvages se réduisant, les populations
néolithiques auraient dû cultiver les
céréales. En fait, la conjonction de ces
deux causes a probablement provoqué
l’adoption de l'agriculture.

L'avènement
de l'agriculture

L’agriculture est née indépendam-
ment dans plusieurs régions du
Globe, selon des modalités partielle-
ment propres à chaque lieu. Bruce
Smith, le président de la Société
archéologique américaine, a identifié
les points communs : les ancêtres
des plantes domestiquées produi-
saient de grandes quantités de grains
et étaient largement consommés avant
la domestication ; les populations
locales avaient déjà des systèmes effi-
caces de récolte et de conservation
des grains ; en outre, seules des com-
munautés sédentaires qui disposaient
d'abondantes ressources naturelles
ont pu maîtriser des plantes sauvages.
Les premières cultures occupaient des
terrains fertiles et bien irrigués, qui
donnaient des récoltes abondantes.

La transition de la cueillette à la
culture intentionnelle de plantes est une

1. LE VILLAGE DE ZAGROS, au Nord de l’Irak,
est dans la partie du Croissant fertile où est
née l'agriculture, il y a environ 9 500 ans.
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évolution décisive des sociétés préhis-
toriques. Comment préciser cet événe-
ment? Plusieurs disciplines y contri-
buent. Les phytogénéticiens analysent
les modifications morphologiques et
physiologiques induites par la domes-
tication : ils identifient les mutations des
gènes et estiment le temps nécessaire
pour qu'elles se fixent dans le génome
de toute la sous-espèce. Grâce à de nou-
velles techniques, telle la flottation, qui
sépare des particules solides selon leur
densité dans un liquide, les archéobo-
tanistes récupèrent les résidus végétaux
des divers niveaux de stratification. En
outre, grâce aux progrès des méthodes
analytiques, les chimistes se conten-
tent d'échantillons 1 000 fois plus petits
que naguère pour distinguer, au car-
bone 14, les espèces sauvages et les
espèces cultivées à partir d’éléments car-
bonisés de caryopses (les grains des gra-
minacées) ou de fragments d’épis. Enfin,
la microscopie électronique à balayage
révèle des modifications des grains qui
résultent de la domestication : on

remonte ainsi à la végétation d’une
époque donnée, à partir de l’analyse
du pollen trouvé dans les sédiments. 

Comment identifier l’époque et le
lieu de la domestication des plantes? En
premier lieu, on a analysé et daté des
instruments agricoles mis au jour lors
de fouilles et l'on a croisé ces informa-
tions avec des analyses des déboisements
et des brûlis anciens. Ces études mon-
trent que la domestication des céréales
dans le Croissant fertile s'est déroulée
sur une courte période : entre quelques
dizaines d'années et deux siècles.

Selon D. Zohary, la mise en culture
de chacun des végétaux serait interve-
nue en une seule fois, à l’initiative d’une
seule population : alors que des cen-
taines d'espèces sont présentes dans le
Croissant fertile, très peu d'entre elles
ont donné naissance aux espèces culti-
vées actuelles. D. Zohary conclut que le
résultat obtenu d'emblée a été si satis-
faisant qu’il a évité toute tentative ulté-
rieure de domestication de plantes de
cette espèce ou d’espèces similaires.

Où est née l'agriculture?

La biologie moléculaire est également
utile pour l’identification du lieu ou des
lieux de naissance de l’agriculture en
Asie Mineure. Nous avons étudié un
grand nombre d’échantillons de blé sau-
vage Triticum monococcum boeoticum et
de ses formes cultivées (le premier nom
est celui de la famille, le deuxième celui
de l'espèce et le troisième celui de la
sous-espèce). Pour interpréter nos résul-
tats, nous avons d'abord supposé que
les différences génétiques accumulées
depuis la séparation entre les espèces
cultivées et sauvages, il y a 12 000 ans,
n'empêchent pas l’identification des
ancêtres communs. Nous fondions cette
hypothèse sur le mode de reproduction
des formes cultivées présentes dans
quelques régions marginales d’Europe :
elles sont autogames, c'est-à-dire qu'elles
s'autofécondent, de sorte que ces sous-
espèces n'ont pas subi de croisement
entre elles ou avec des formes sauvages.

Pour nos analyses, nous avons uti-
lisé une nouvelle classe de marqueurs
moléculaires, les AFLP (en anglais,
amplified fragment length polymor-
phism, soit «polymorphisme de longueur
des fragments amplifiés»), dont nous
détaillerons la technique plus loin : la
présence de ces marqueurs chez deux
sous-espèces révèle une parenté.

Nous avons admis que la flore
actuelle de l'habitat primaire de l'espèce
sauvage est analogue à celle d'il y a
12 000 ans : l’habitat primaire est le lieu
où l’espèce considérée croît spontané-
ment ; on l’identifie par une impor-
tante variabilité génétique ; l’habitat
secondaire, lui, est la zone où la plante
a été introduite. Autrement dit, nous
avons supposé que l'ancêtre sauvage
reste abondant, et que la période entre
la domestication et nos jours est insi-
gnifiante comparée aux périodes d'ap-
parition d’une espèce, qui se comptent
en millions d'années.

Enfin nous espérions que les popu-
lations de blé récoltées dans diverses
localités du Croissant fertile – l’habitat
primaire de l’espèce sauvage – seraient
suffisamment différentes pour que l'on
identifie des variétés les plus proches
génétiquement des espèces cultivées ;
ainsi nous pourrions déterminer le lieu
de domestication du blé engrain.

Nous avons également tenu compte
de la présence des espèces sauvages
dans des milieux extérieurs au Crois-
sant fertile, et de l’existence d’une variété
semi-sauvage, Triticum monococcum aegi-
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2. DES ÉCHANTILLONS de 338 lignées de blés ont été récoltés au Proche-Orient. Leur ana-
lyse moléculaire a révélé l'histoire génétique du blé engrain. La région du Croissant fertile
(cernée de pointillés rouges) et, particulièrement, le Nord-Ouest de l'Irak et le Sud-Est de
la Turquie (cernés d’un trait plein rouge) ont vu naître l'agriculture. Les neuf zones en jaune,
de A à L, abritent les habitats primaires (où la plante croît spontanément) de l’espèce sau-
vage Triticum monococcum boeoticum, qui est l'ancêtre du blé engrain. Les épis rouges,
verts et violets marquent les zones d'habitat secondaires (où la plante a été introduite). La
région des montagnes du Karaca Dag (en haut, à droite) abrite des sites néolithiques où ont
été retrouvés des grains de blé engrain.




