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La nécessité d’une analyse prospective et d’une évaluation 
des technologies pour faire face à la nature évolutive du 

génie génétique

Eva Sirinathsinghji et Lim Li Ching

Introduction

La gouvernance et la réglementation des progrès des sciences de la vie et de l’agriculture trainent le pas 
quant aux innovations techniques et quant à l’évolution de notre compréhension de la science qui sous-tend 
les technologies du génie génétique. Ces technologies, qui revêtent principalement la forme de techniques 
transgéniques, ont été commercialisées pour la première fois il y a près de trois décennies, mais peu de 
caractéristiques ont atteint le marché. Grâce aux progrès de la science et de la technologie, ce domaine tente 
d’explorer de nouvelles techniques de génie génétique susceptibles d’élargir la portée, l’applicabilité et la 
profondeur des interventions. 

Cependant, les nouvelles techniques de génie génétique évoluent au-delà de la portée actuelle des définitions 
juridiques, de la gouvernance des risques et des mécanismes de consentement, les interventions s’orientant de 
plus en plus vers des projets à l’échelle des écosystèmes des cultures, de la santé humaine et des interventions 
de conservation du climat ou de la biodiversité (Greiter et al., 2022; Heinemann, 2019; Sirinathsinghji, 2019). 
De telles avancées au niveau technique soulèvent de nouveaux risques en termes de biosécurité qui justifient 
de toute urgence des méthodologies d’évaluation et des réglementations actualisées et ce afin de combler les 
importantes lacunes en matière de connaissances sur la biosécurité et les niveaux croissants d’incertitude 
quant à l’impact de ces technologies sur la biodiversité et la santé humaine. 

De plus, un examen approfondi de leurs limites potentielles à atténuer les problèmes sociétaux qu’elles 
sont censées résoudre, et que les organismes vivants modifiés (OVM) existants n’ont pas été en mesure 
de combattre, est également nécessaire. En effet, bon nombre des préoccupations initiales soulevées par 
la commercialisation des OVM se sont confirmées, notamment les problèmes d’efficacité et les effets 
agronomiques et écologiques involontaires entraînant de mauvaises récoltes à répétion et des dommages 
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économiques, en particulier pour les petits exploitants agricoles (voir par exemple ENSSER, 2021; Kranthi 
& Stone, 2020; Luna & Dowd-Uribe, 2020; Wilson, 2021). Alors que de nouvelles technologies sont en 
cours de développement pour résoudre les problèmes que les OVM de première génération n’ont pas réussi à 
résoudre, les partisans de ces technologies en vantent à nouveau les avantages potentiels et se permettent des 
déclarations générales en matière de sécurité. 

Dans ce contexte, il est impératif que l’analyse prospective et l’évaluation des technologies soient pleinement 
opérationnelles pour protéger la biodiversité et la santé humaine contre les nouvelles technologies de génie 
génétique, y compris la biologie synthétique, qui ne sont pas encore totalement comprises et qui sont 
actuellement difficiles, voire impossibles, à contrôler, à inverser ou à retirer de l’environnement une fois 
relâchées.

Discussions dans le cadre de la CDB

Les parties à la Convention sur la diversité biologique (CDB) ont déjà l’obligation, en vertu de l’article 7, 
d’identifier et de surveiller les processus et activités qui ont ou sont susceptibles d’avoir des effets délétères 
importants sur la conservation et l’utilisation durable de la diversité biologique, et de surveiller leurs effets. 
Ils ont également l’obligation, en vertu de l’article 14, d’évaluer les incidences des projets, programmes 
et politiques qui sont susceptibles d’avoir des effets délétères importants sur la diversité biologique. Ces 
obligations découlant du traité peuvent être mises en œuvre par le biais de l’analyse et du suivi des horizons 
et de l’évaluation des technologies, respectivement. 

L’analyse prospective s’entend comme un moyen d’analyser la littérature et les recherches existantes, y compris 
les applications en cours de développement, en vue d’identifier et de suivre les nouveaux développements, 
ainsi que d’anticiper tout effet négatif potentiel. Cela fournira également les informations nécessaires à 
l’adaptation des méthodologies d’évaluation et de gestion des risques qui pourraient être nécessaires à la 
lumière de la nature évolutive du génie génétique (Greiter et al., 2022).

L’évaluation des technologies est une approche bien établie qui inscrit l’évaluation des risques dans une 
perspective sociétale plus large (Greiter et al., 2022). C’est important, car les technologies n’ont pas seulement 
des impacts sur l’environnement ou la santé humaine, mais aussi des implications socio-économiques, 
culturelles et éthiques. Dans le contexte de la CDB et de son protocole de Carthagène sur la biosécurité, où le 
rôle des populations autochtones et des communautés locales (PIPC de son acronyme anglais) dans la gestion 
de la biodiversité, ainsi que la valeur de la biodiversité pour elles, sont explicitement reconnus, ces aspects 
revêtent une importance particulière.

Dans le cadre des discussions sur la biologie de synthèse, les Parties à la CDB ont déjà convenu en 2018, dans la 
décision 14/19, qu’ « il est nécessaire de procéder à un balayage de l’horizon, un suivi et une évaluation larges 
et réguliers des développements technologiques les plus récents pour examiner les nouvelles informations 
concernant les impacts positifs et négatifs potentiels de la biologie de synthèse vis-à-vis des trois objectifs de 
la Convention et de ceux du Protocole de Cartagena et du Protocole de Nagoya ». 

Les négociations actuelles dans le cadre du point de l’ordre du jour consacré à la biologie synthétique portent 
sur la mise en place du processus d’analyse prospective, de surveillance et d’évaluation, notamment sur la 
création ou non d’un groupe d’experts multidisciplinaire chargé de ces tâches, tout cela devant encore faire 
l’objet d’un accord.

En parallèle, les parties à la CDB négocient actuellement le Cadre mondial pour la biodiversité (CMB) pour 
l’après 2020, qui est censé aborder la mise en œuvre de la CDB jusqu’en 2030, telle qu’exprimée dans les 
objectifs et les cibles. Les cibles 17 et 19.2 actuelles contiennent des propositions de texte se rapportant à 
l’analyse le suivi et l’évaluation de l’horizon technologique, et ces propositions doivent être soutenues afin 
de garantir que le CMB est adapté à son objectif, permettant d’examiner les développements rapides des 
nouvelles technologies de génie génétique et d’anticiper, de suivre et d’évaluer leurs effets négatifs potentiels.
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En outre, le texte appelant à l’accès et au transfert de technologies devrait être associé aux notions d’analyse, 
de surveillance et d’évaluation de l’horizon technologique, de sorte que toute technologie transférée soit 
soumise à ce processus. Cela permettra de s’assurer que seules les technologies appropriées, socialement 
acceptables et respectueuses de l’environnement sont accessibles et transférées.

Le présent document fournit quelques exemples de nouveaux développements en matière de génie génétique, 
tels que le forçage génétique, les virus génétiquement modifiés et interférence ARN – afin de démontrer 
pourquoi l’analyse prospective et l’évaluation des technologies sont nécessaires de toute urgence.

Les technologies du forçage génétique

Les technologies du forçage génétique sont une forme de génie génétique conçue pour déformer l’héritage 
de la caractéristique modifiée de telle sorte que la plupart, voire la totalité, de la descendance hérite de cette 
caractéristique, dans le but de la « propulser » rapidement dans une population. Diverses applications ont été 
proposées, les plus avancées et les plus promues étant les moustiques génétiquement modifiés qui visent à 
réduire la charge des maladies à transmission vectorielle, comme le paludisme ou la dengue. Le projet Target 
Malaria vise à utiliser le forçage génétique pour éliminer les populations de moustiques (suppression de 
population) en diffusant des caractéristiques d’infertilité ou de sexe biaisé, tandis que d’autres projets visent 
à modifier la transmission (modification de population) d’agents pathogènes à l’homme. Des applications 
agricoles, telles que l’élimination des parasites, ainsi que des applications à la conservation, telles que 
l’élimination des espèces envahissantes, sont également envisagées (CSS et al., 2019). 

Divers mécanismes moléculaires sont déployés pour obtenir la caractéristique du forçage, le plus courant étant 
l’utilisation de technologies d’édition du génome telles que les systèmes CRISPR. Ceux-ci sont incorporés 
dans l’organisme de forçage génétique afin d’effectuer le l’ingénierie génétique « live » à l’intérieur des 
organismes sauvages, en « coupant et collant » l’ADN transgénique sur chaque génération à perpétuité. 
Décrit comme un transfert du laboratoire au terrain (Simon et al., 2018), plutôt que de réaliser le génie 
génétique en laboratoire où, en théorie, ce processus peut être évalué pour des questions de biosécurité, le 
forçage génétique signifie que tout effet involontaire ne peut être exclu avant la dissémination. 

Les effets involontaires au niveau moléculaire ont été largement documentés avec les techniques d’édition 
du génome telles que celles déployées pour le forçage génétique. Il s’agit notamment d’effets sur cible 
et hors cible, de la production de nouvelles protéines et d’impacts cellulaires (voir par exemple Agapito-
Tenfen et al., 2018 ; Biswas et al., 2020 ; Brunner et al., 2019 ; GeneWatch UK, 2021 ; Ihry et al., 2018 
; Kawall, 2019 ; Norris et al., 2020; Ono et al., 2019 ; Skryabin et al., 2020 ; Tuladhar et al., 2019), avec 
des effets sur les nouvelles générations (Zhang et al., 2018). Ces effets involontaires peuvent continuer à 
se produire ou à s’accumuler après la libération, et se propager avec des conséquences inconnues en ce 
qui concerne leur interaction avec l’environnement, les agents pathogènes ou les humains qui peuvent être 
exposés aux organismes issus du forçage génétique et à tout agent pathogène qu’ils peuvent renfermer. Les 
impacts évolutifs de ces effets sur les nouvelles générations sont totalement inconnus et posent de nouveaux 
défis aux méthodologies d’évaluation des risques, comme l’a conclu le Groupe spécial d’experts techniques 
(AHTEG) sur l’évaluation et la gestion des risques du Protocole de Cartagène sur la prévention des risques 
biotechnologiques (AHTEG, 2020). 

Contrairement aux OVM existants, les manipulations génétiques sont conçues pour se propager et persister. 
Les conséquences écologiques de ce phénomène sont inconnues, par exemple tout impact potentiel sur les 
réseaux alimentaires plus larges de l’organisme cible, ou sur les organismes non ciblés qui sont liés par le 
flux de gènes à l’organisme cible lui-même. Les effets écologiques peuvent prendre des décennies avant 
d’être visibles et sont notoirement difficiles à étudier. L’utilisation du génie génétique pour éliminer les 
espèces envahissantes peut avoir des effets néfastes inattendus si des rôles fonctionnels ont été intégrés dans 
les écosystèmes (Lim & Traavik, 2007 ; Sirinathsinghji, 2020). De telles interventions présentent également 
le risque de se propager à l’organisme cible dans son aire de répartition d’origine, avec des dommages 
écologiques potentiellement graves.
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Les discussions autour des applications aux maladies n’ont pas non plus suffisamment pris en compte 
les impacts négatifs potentiels sur l’épidémiologie des maladies. La manière dont tout effet, intentionnel 
ou non, peut avoir un impact sur la transmission des maladies est inconnue et difficile à évaluer avant la 
dissémination (Beisel & Boëte, 2013 ; Sirinathsinghji, 2020). Cela concerne par exemple la façon dont les 
modifications peuvent altérer la transmission de la maladie ou la pathogénicité de l’agent pathogène cible (ou 
non cible), en particulier avec des moteurs de modification de la population qui exerceront une pression sur 
les agents pathogènes pour qu’ils évoluent autour de la caractéristique modifiée. Plus important encore, ces 
risques, partiellement reconnus par les concepteurs (James et al., 2020), ne peuvent être évalués de manière 
exhaustive en laboratoire. En outre, la capacité des vecteurs à transmettre des maladies dépend de facteurs 
environnementaux plus larges, par exemple les symbiotes bactériens des moustiques. On ne connait pas 
l’impact du processus de génie génétique sur ces facteurs. Et l’impact potentiel des manipulations génétiques 
sur l’épidémiologie des maladies demeure hautement incertain, même si elles sont capables de réduire le 
nombre de moustiques. 

Enfin, les manipulations génétiques sont actuellement irréversibles, et il n’existe aucune stratégie pour 
rappeler, inverser ou atténuer une libération de manipulations génétiques. Bien qu’il existe des propositions 
visant à libérer des systèmes de forçage génétique atténuants un forçage génétique qui dérape, celles-ci ne font 
qu’ajouter à l’incertitude et à la complexité, des recherches ayant récemment démontré des effets génétiques 
involontaires avec certaines techniques portant sur des mouches en laboratoire (Xu et al., 2020). La façon 
dont les différents éléments génétiques interagissent une fois que les systèmes multiples sont libérés dans 
l’environnement, avec le développement continu de nouveaux systèmes de forçage génétique, ajoute encore 
plus à l’incertitude et à la complexité justifient une analyse de l’horizon pour surveiller continuellement ces 
développements. De nouveaux développements sont également en cours dans les systèmes bactériens, avec 
des applications pour lutter contre la résistance aux antibiotiques et aux infections bactériennes, en tirant parti 
des processus naturels de transfert horizontal de gènes dans les bactéries. Ces développements ont jusqu’à 
présent suscité peu d’attention mais doivent être suivis de près.

Il est nécessaire d’évaluer les technologies en tenant compte non seulement de la biosécurité, mais aussi 
de leur pertinence et des considérations éthiques et politiques. Les questions relatives au consentement, en 
particulier l’obtention du consentement libre, préalable et éclairé des communautés autochtones et locales 
potentiellement concernées, sont cruciales et font partie des discussions plus larges se rapportant aux 
manipulations génétiques. Les déterminants sociaux, politiques et commerciaux de la maladie doivent être 
pris en compte lors de l’évaluation des coûts et avantages potentiels des applications de génie génétique. Si 
l’on se concentre sur la lutte antivectorielle, on risque de marginaliser des facteurs déterminants pour la santé, 
tels que le renforcement des systèmes de soins de santé, l’accès aux traitements, la réduction de la pauvreté 
et les interventions sanitaires plus larges, qui doivent être intégrés dans les discussions sur l’évaluation 
technologique.

Virus génétiquement modifiés

Des efforts sont en cours pour modifier génétiquement les virus pour un large éventail d’applications agricoles 
et sanitaires (Greiter et al., 2022 ; Lentzos et al., 2022 ; Reeves et al., 2018). L’utilisation de virus représente 
certaines des applications d’ingénierie environnementale les plus récentes et les plus agressives en cours de 
développement. Les virus génétiquement modifiés qui sont capables de se propager dans l’environnement 
posent un certain nombre de défis aux protocoles actuels d’évaluation des risques et de consentement. 

Les virus peuvent potentiellement se propager rapidement, infecter de nombreuses espèces hôtes, et évoluer 
rapidement pour modifier des caractéristiques telles qu’une transmissibilité accrue, ou pour trouver de 
nouvelles espèces hôtes. La manière dont une évaluation précise peut être effectuée avant la dissémination, 
lorsque de tels effets sur les prochaines générations sont prévus, constitue un défi fondamental. Les applications 
sont nombreuses et comprennent l’utilisation de virus pour fournir aux espèces végétales des machines à 
modifier le génome, appelées « agents d’altération génétique environnementale horizontale » (HEGAA de 
son acronyme anglais), l’utilisation de virus comme vaccins autodiffusés dans la nature et l’utilisation des 
virus eux-mêmes pour modifier les caractéristiques des plantes.
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Dans le domaine de l’agriculture, l’agence américaine Defence Advanced Research Projects Agency 
(DARPA) (spécialisée dans les projets de recherche avancée en matière de défense) finance le projet HEGAA 
Insect Allies (insectes allies). Ce projet prévoit d’utiliser des insectes comme vecteurs pour délivrer des virus 
génétiquement modifiés directement dans les champs cultivés afin de modifier les cultures, potentiellement 
en délivrant des machines d’édition du génome aux cultures (Sirinathsinghji, 2019). Les objectifs déclarés 
sont de protéger les systèmes de culture américains contre les menaces naturelles et artificielles potentielles. 
Cependant, le projet semble aller au-delà de la modification du système alimentaire américain, car il vise 
également sur des cultures qui sont des aliments de base dans les pays en développement, comme le manioc 
et le niébé. Alors que le projet prétend que l’objectif est de créer des altérations transitoires qui ne sont pas 
héréditaires, il a été démontré que les virus utilisés infectent les cellules germinales et génèrent donc des 
modifications héréditaires.

Des vaccins à diffusion autonome sont également financés, et comprennent notamment un projet de la DARPA 
visant à développer des vaccins viraux à utiliser chez les rongeurs afin d’empêcher la propagation du virus de 
la fièvre de Lassa à l’homme (Lentzos et al., 2022). Ce type d’application soulève des défis supplémentaires 
en termes de consentement et par rapport au décisionnaire de leur libération, compte tenu du potentiel de 
propagation, y compris de propagation transfrontalière. Des projets de recherche académique travaillent 
également sur l’utilisation de moustiques pour diffuser des vaccins viraux. Alors que ces « vaccinateurs 
volants » étaient envisagés pour l’homme (Shinzawa et al., 2022), les problèmes évidents liés à l’impossibilité 
de contrôler l’exposition pourraient signifier que toute application de ce type se concentrera sur le bétail. 

De tels développements illustrent la vaste gamme d’applications en cours de développement et le besoin 
crucial d’une analyse de l’horizon et d’une évaluation des technologies. Au regard de la grande complexité 
des virus et du manque de connaissances à leur sujet, ainsi qu’au potentiel de propagation mondiale, il 
est urgent de procéder à une analyse prospective et à une évaluation des technologies. Cela permettra de 
s’assurer que de telles applications ne passent pas entre les mailles du filet réglementaire sans une analyse, 
une évaluation et un débat sociétal approfondis. 
 
Technologies d’interférence ARN

Les technologies d’interférence ARN (ARNi) sont maintenant développées en tant que produits externes 
pouvant être utilisés dans diverses applications, allant des pulvérisations de pesticides aux additifs pour 
l’alimentation animale, en passant par les produits de conservation alimentaire après récolte (Heinemann & 
Walker, 2019). Distinctes des cultures OVM déjà commercialisées qui portent des transgènes codant pour 
des molécules ARNi, les molécules ARNi synthétiques sont en cours de développement pour une application 
directe sur les organismes.

L’ARNi est un processus cellulaire naturel qui fonctionne comme un système de régulation génétique pour 
désactiver (et parfois activer) les gènes dans les cellules. En détournant le processus, les scientifiques peuvent 
l’activer dans les organismes en utilisant des molécules d’ARN interférentes synthétiques qui sont spécifiques 
de la séquence d’un gène cible, qui vont ensuite bloquer la traduction d’un gène en une protéine, par exemple 
une protéine essentielle à la survie, et donc exercer une activité insecticide, dans le cas des pulvérisations de 
pesticides. 

Le processus de l’ARNi n’est que partiellement compris, les développeurs affirmant que les effets de l’ARNi, 
et les caractéristiques exercées, sont transitoires et ne sont pas transmises à la génération suivante. Cependant, 
il existe des preuves bien établies que les effets de l’ARNi peuvent effectivement être hérités, par de multiples 
mécanismes, les concepteurs eux-mêmes déposant des brevets sur la progéniture d’organismes exposés à 
des produits ARNi. En tant que telle, l’exposition d’organismes, à la fois la cible et tous les organismes non 
ciblés inconnus, à des pulvérisations foliaires d’ARN a été décrite comme une ingénierie environnementale 
qui implique, plutôt que la libération d’OVM, la libération d’un produit qui peut produire des OVM lors de 
l’exposition. Un tel processus n’est pas contrôlé et peut exposer des agroécosystèmes entiers. 
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Il existe des risques importants et des lacunes dans les connaissances sur cette technologie et ses impacts 
potentiels sur la biodiversité. L’ARNi est associé à des effets non intentionnels hors cible, c’est-à-dire qu’il 
peut réduire au silence des gènes autres que la cible, ainsi que des organismes non ciblés, comme cela a 
déjà été démontré pour les cultures OVM exprimant l’ARNi (Baum et al., 2007). Des lacunes importantes 
subsistent dans notre capacité à répondre à des questions fondamentales telles que les espèces susceptibles 
d’être exposées, les séquences de leurs génomes ou la similarité entre les génomes des organismes non ciblés 
et ceux des organismes cibles. Si l’on sait que certaines espèces d’ARN sont instables, il a été démontré que 
les ARN double brin (ARNdb) survivent à la digestion par les mammifères et peuvent avoir des effets sur les 
organismes, y compris les personnes, qui les consomment. De plus, des produits ARNi synthétiques sont en 
cours de développement ; on cherche à les rendre plus stables et persistants dans l’environnement avec, par 
exemple, l’utilisation de nanoparticules, afin d’améliorer leur efficacité. 

Leur développement suscite une controverse quant à la manière dont ils peuvent être réglementés, les 
organismes modifiés par les technologies ARNi pouvant être exclus de la définition d’un OVM. Malgré 
l’absence de réglementation, des produits semblent s’acheminer vers le marché, et incluent notamment des 
pulvérisations de pesticides, des produits qui confèrent un biais de sexe aux fruits de mer, des additifs pour 
l’alimentation animale visant les fruits de mer et les agents pathogènes des abeilles. Il est donc urgent de 
procéder à une analyse prospective et à une évaluation des technologies pour se tenir au courant d’une 
technologie dont le développement commercial a pris le pas sur toute évaluation des risques potentiels.

Conclusion

Les technologies du génie génétique et leurs applications évoluent rapidement. Elles sont cependant 
présentées par leurs promoteurs comme sûres, nécessaires ou même comme ne relevant pas des définitions 
des OVM, comme fut le cas lors de diverses tentatives d’éviter l’examen minutieux nécessaire à la protection 
contre les risques potentiels pour la biodiversité. Les techniques émergentes telles que l’édition du génome 
appliquée aux cultures, les technologies de forçage génétique, les virus génétiquement modifiés, les HEGAA 
et bien d’autres encore, présentent une pléthore de risques et d’effets involontaires, qui sont déjà notoirement 
reconnus dans les domaines biomédicaux (Burgio & Teboul, 2020; Ledford, 2020; National Academy of 
Medicine (U.S.) et al., 2020). 

Néanmoins, leurs promoteurs ont l’intention de libérer ces technologies dans l’environnement, avec l’intention 
explicite d’élargir l’échelle et les niveaux d’intervention au-delà des agroécosystèmes, en visant directement 
les espèces et les écosystèmes sauvages. La réduction de la diversité génétique, même au niveau d’un seul 
gène, peut avoir des répercussions sur les réseaux alimentaires et les écosystèmes, de sorte que même sans les 
effets involontaires du processus de génie génétique lui-même, les répercussions de la modification génétique 
en milieu ouvert sont imprévisibles, avec des effets négatifs potentiels (Barbour et al., 2022). Les modifications 
génétiques issues de l’activité humaine peuvent contourner les processus d’évolution pour leur établissement 
et leur propagation dans la nature (Heinemann et al., 2021), soulevant de nouveaux niveaux d’incertitude et 
de risque. De plus, cela se produira dans le contexte de lacunes fondamentales en matière de connaissances 
sur la manière dont ces interventions interagissent avec des écosystèmes complexes et sauvages. 

Le forçage génétique, l’ARNi et les virus génétiquement modifiés ne sont que quelques exemples des 
technologies qui se profilent à l’horizon ou qui sont déjà commercialisées. D’autres applications, notamment 
issues de la biologie synthétique, et de nouvelles technologies génétiques sont en préparation. 

Il est impératif qu’il y ait :

(1) 	une analyse de l’horizon afin que les régulateurs et les décideurs puissent être au fait de l’évolution de 
la science, disposer d’informations pertinentes pour l’évaluation et la gestion des risques, et être ainsi 
préparés de manière adéquate à toutes les technologies à venir ; et 
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(2) 	une évaluation des technologies, afin que ces nouvelles technologies puissent être évaluées de manière 
rigoureuse, non seulement du point de vue de leurs incidences sur l’environnement et la santé humaine, 
mais aussi de leurs implications sociales, culturelles et éthiques. 

La CDB, en tant que traité juridiquement contraignant quasi universel régissant la biodiversité, doit donc 
inclure et rendre opérationnels l’analyse prospective et l’évaluation des technologies, notamment dans son 
cadre mondial pour la biodiversité pour l’après-2020.

Eva Sirinathsinghji est titulaire d’un doctorat en neurogénétique et est une chercheuse en biosécurité 
ayant une formation en sciences biomédicales. Elle travaille aux côtés des campagnes de la société 
civile sur les risques des technologies de génie génétique, y compris les nouvelles technologies de 
génie génétique. Lim Li Ching est chercheuse principale au sein du Réseau Tiers-Monde.
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