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IDÉES

DES CHAMPIGNONS POUR 
COMPRENDRE L’ÉVOLUTION

       epuis la révolution scientifique provoquée 
par le livre « l’Origine des es-
pèces », de Charles Darwin, pu-
blié en 1859, la biologie évolutive 
cherche à comprendre les méca-
nismes évolutifs permettant aux 
organismes d’évoluer, de se diver-
sifier, et de s’adapter à un environ-
nement changeant plus ou moins 
rapidement. Ce sont des questions 
fondamentales pour comprendre 
le monde vivant. Cette recherche 
a également des applications pour 
comprendre les conséquences des 
changements globaux actuels, 
avec les changements climatiques, 
mais aussi les mouvements d’or-
ganismes à l’échelle de la planète 
et les changements d’usages des 
terres. La génétique et les mathé-

matiques sont venues compléter la théorie développée 
par Charles Darwin au début du XIXe siècle. Les dé-
veloppements récents des techniques de séquençage 
de l’information génétique permettent d’étudier au 
niveau génétique les traces de la sélection naturelle et 
des mécanismes d’adaptation.

Pour comprendre comment les organismes évo-
luent et s’adaptent à leur environnement, notre 
équipe utilise les champignons comme modèles. Ils 
constituent d’excellents modèles biologiques, ayant 
de très petits génomes, se prêtant aux expériences 
au laboratoire, pouvant être cultivés à l’infini et 

gardés vivants au congélateur. D’autre part, la di-
versité microbienne et son évolution sont encore 
mal connues, alors que les champignons ont une 
grande importance écologique et économique. En 
effet, les champignons assurent de nombreux ser-
vices dans les écosystèmes (comme le recyclage de la 
matière organique et les symbioses essentielles avec 
les plantes), ils peuvent être des pathogènes dange-
reux dans les populations naturelles ou les cultures, 
et ils ont été domestiqués pour des usages variés, 
de la fermentation de la nourriture à la production 
d’antibiotiques.

COMPRENDRE LES INVASIONS DE PATHOGÈNES
Nos recherches portent notamment sur les invasions 

biologiques de champignons pathogènes qui créent 
de nouvelles maladies émergentes, sur les cultures 
mais aussi dans les écosystèmes naturels. Nous avons 
par exemple reconstruit les routes d’invasion d’un 
champignon responsable d’une maladie castratrice 
(appelée charbon des anthères) chez le compagnon 
blanc, une plante de bords de routes. Nous avons 
montré que l’invasion aux États-Unis de la maladie 
sur le compagnon blanc au début du XXe siècle a pu se 
faire par l’introduction de seulement deux individus 
depuis l’Écosse. Nous avons également reconstruit 
l’histoire de l’invasion du mildiou de la vigne depuis 
l’Amérique du Nord dans le monde entier, et celle 
de la maladie de la nécrose du collet du colza. Ce 
type d’études sur les invasions biologiques permet 
de mieux comprendre comment se produisent les 
invasions de pathogènes, ce qui a de grandes consé-
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L’étude des mécanismes évolutifs des organismes, au cœur d’enjeux 
cruciaux tels que les menaces sur la biodiversité, connaît des avancées 

majeures. À la pointe de ces recherches, Tatiana Giraud montre 
comment ses travaux sur les champignons y contribuent.

BIOLOGIE ÉVOLUTIVE
Dans le cadre de notre 

partenariat avec l’Académie des 
sciences, les académiciens 
nouvellement élus fin 2019 

présentent un éclairage sur leur 
discipline et ses enjeux 

scientifiques, éthiques, politiques 
et sociétaux à travers leur 

expérience personnelle.
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quences appliquées en agriculture, mais aussi pour le 
maintien de l’équilibre des écosystèmes naturels face 
aux changements globaux. Les invasions biologiques 
sont en effet l’une des menaces principales sur la bio-
diversité actuellement.

Nous utilisons également l’information présente 
dans les génomes pour obtenir de nouvelles perspec-
tives sur les mécanismes d’adaptation, en cherchant 
à comprendre comment les champignons pathogènes 
s’adaptent à de nouvelles espèces de plantes, créant 
ainsi des maladies émergentes. Il est ainsi possible de 
comprendre si l’adaptation se produit, par exemple, 
plutôt par des changements de séquences de gènes 
ou par des copies de gènes qui peuvent ensuite se 
diversifier, et si l’adaptation implique de nombreux 
gènes. Chez le champignon responsable de la maladie 
du charbon des anthères, nous avons ainsi trouvé que 
près de 20 % du génome était affecté par des épisodes 
de sélection récente, répartis de façon homogène le 
long du génome, et qu’il y avait peu de « copier-col-
ler » ou de perte de gènes.

Pour comprendre les mécanismes de l’adaptation des 
organismes vivants, nous étudions aussi la domestica-
tion des champignons utilisés pour l’affinage du fro-
mage. La domestication est le résultat de changements 
évolutifs induits par une sélection artificielle exercée 
par l’être humain, qui sélectionne les caractères les 
plus avantageux pour lui, comme la quantité de lait 
chez les vaches laitières ou la grosseur des grains chez 
les céréales. Il s’agit ainsi d’une sélection forte et ré-
cente exercée par l’être humain pour des caractères 
connus, et il est plus facile de rechercher les traces de 
telles adaptations dans les génomes. L’être humain 
fabrique du fromage depuis le néolithique, il a exercé 
une pression de sélection sur de nombreuses espèces 
de champignons pour affiner au mieux des centaines 
de variétés différentes de fromages, les champignons 
jouant un rôle essentiel dans la couleur, le goût et 
l’onctuosité des fromages. Il s’agit donc d’un excellent 
modèle pour comprendre les mécanismes évolutifs gé-
nérant une biodiversité, ou la réduisant, et pour com-
prendre les mécanismes d’une adaptation rapide à un 
nouvel environnement, ici le fromage.

LA MONDIALISATION AFFECTE LA SÉLECTION
Nous avons étudié le champignon Penicillium ca-

memberti, utilisé pour la production du camembert 
et du brie, et Penicillium roqueforti, utilisé pour la fa-
brication des fromages bleus. Nous avons révélé une 
adaptation au fromage très rapide à l’échelle évolutive, 
les populations utilisées pour l’affinage poussant mieux 
dans les conditions du fromage, riche en sel, en gras, en 
protéines, excluant mieux les autres micro-organismes 
et ayant une couleur plus appréciée des consomma-
teurs. Le champignon utilisé pour l’affinage du brie 
était par exemple plutôt bleu-vert jusqu’au début du 
XXe siècle, au cours duquel un mutant blanc a été sé-
lectionné, produisant le duvet blanc épais en surface 
des bries et camemberts. L’adaptation rapide au fro-
mage s’était réalisée grâce à de multiples transferts 
de gènes entre espèces du fromage, pourtant très 
distantes génétiquement. Ces transferts de gènes très 
récents impliquaient notamment des gènes permettant 
de dégrader le lactose, le sucre présent dans le lait.

Nous avons étudié plus en détail la diversité génétique 
au sein du champignon Penicillium roqueforti utilisé 
pour l’affinage des fromages bleus, et nous avons iden-
tifié plusieurs groupes génétiques différenciés, dont 
deux sont inoculés dans le fromage, et deux se trouvent 
dans des milieux autres que le fromage, comme le bois 
ou l’ensilage, ou comme moisissures indésirables de la 
nourriture. Concernant les deux groupes génétiques 
utilisés pour faire des fromages, un groupe n’a pra-
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Les champignons sont d’excellents 
modèles pour étudier l’adaptation 
des organismes à leur milieu. 
Notamment ceux qui ont été 
domestiqués pour des usages variés. 
Ici, le fromage.

PROFIL
Directrice de recherche 
au CNRS au laboratoire 
Écologie, systématique 
et évolution (université 
Paris-Saclay), membre 
de l’Académie  
des sciences, Tatiana 
Giraud étudie les 
mécanismes évolutifs 
liés à l’origine  
de nouvelles espèces 
et à leur adaptation. 
Ses travaux sur  
les champignons ont 
notamment permis  
de mieux comprendre 
les maladies de plantes 
et la domestication  
des champignons  
des fromages.
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tiquement aucune diversité génétique et est utilisé 
pour faire la plupart des fromages bleus dans le monde ; 
cette faible diversité est probablement le résultat d’une 
sélection récente très forte dans le cadre de la mon-
dialisation et de l’industrialisation croissantes, avec 
la sélection d’une seule lignée très performante. Au 
contraire, l’autre groupe de Penicillium roqueforti a 
conservé davantage de diversité génétique et est uti-
lisé principalement pour les fromages de Roquefort, 
l’appellation d’origine protégée (AOP) ayant proba-
blement protégé la diversité génétique en imposant 
l’utilisation de souches locales. Ces deux variétés de 
champignons Penicillium roqueforti produisent des 
fromages avec des arômes et des aspects différents, et 
bien meilleurs que les groupes génétiques trouvés ail-
leurs que dans le fromage, montrant bien l’existence 
d’une domestication.

RECONSTITUER DE LA DIVERSITÉ GÉNÉTIQUE
Au sein du Penicillium camemberti utilisé pour 

l’affinage des bries et camemberts, une grande perte 
de diversité génétique s’est également produite due 
à la sélection par l’être humain, surtout récemment à 
cause de la sélection d’une unique souche blanche. Il 
y a néanmoins eu une diversification récente en deux 
variétés très proches génétiquement, mais avec des 
couleurs, des morphologies et des métabolismes dif-
férents ; la variété utilisée pour le brie et le camembert 
est plus blanche et duveteuse, tandis que la variété 

utilisée pour les autres fromages, comme 
la rigotte de Condrieu et le saint-marcel-
lin, est plus grise et rase. Il peut donc y 
avoir de grandes différences dans les as-
pects et les métabolismes même avec une 
faible diversité. Cependant, cette faible di-
versité restreint fortement les possibilités 
d’amélioration variétale, d’adaptation à 
de nouveaux changements, et entraîne 
une dégénération difficile à contrer. La 
production de spores chez les variétés de 
Penicillium camemberti utilisées pour 
l’affinage des fromages décroît ainsi ré-
gulièrement, ce qui pose des problèmes 
pour la production et l’inoculation du 
champignon dans le fromage. Nous cher-
chons donc à induire une reproduction 
sexuée chez Penicillium camemberti, pour 
permettre un brassage génétique pour 
reconstituer de la diversité génétique, 
et ainsi permettre un meilleur potentiel 
adaptatif, comme nous avons réussi à le 
faire pour Penicillium roqueforti.

D’autres champignons sont utilisés pour 
la fermentation des saucissons, Penicil-
lium nalgiovense et Penicillium salamii, dont les po-
pulations utilisées par l’être humain montrent aussi 
une faible diversité génétique, ainsi que des chan-
gements évolutifs vers des couleurs plus claires, des 

métabolismes différents des lipides et des 
protéines, et impliquant également des 
transferts de gènes entre espèces.

Ce type de travaux permet d’améliorer 
notre compréhension des processus géno-
miques d’adaptation rapide à de nouveaux 
environnements, en particulier en souli-
gnant l’importance des transferts de gènes 
entre espèces, qu’on avait longtemps pensé 
être restreints aux bactéries. Ces études 
permettent également de comprendre les 
mécanismes évolutifs de diversification ou 
d’appauvrissement de la biodiversité. 

En étudiant Penicillium roqueforti, nous avons mis  
en évidence qu’une faible diversité génétique résulte 
d’une sélection récente très forte dans le cadre de  
la mondialisation et de l’industrialisation croissantes.

Deux groupes de champignons 
entrent dans l’affinage des bleus : 
celui des fromages largement 
diffusés est génétiquement pauvre ; 
celui de l’AOP roquefort, issu de 
souches locales, bien plus divers.
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