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Le génome du capricorne asiatique (Anoplophora

glabripennis), une espèce invasive d’importance mondiale, 

révèle des innovations fonctionnelles et évolutives majeures

à l’interface coccinelle-plante
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 Que signifie le séquençage et l’annotation d'un génome 

complet ?

 Que peut-on apprendre d'un génome ?

 Quelles sont les caractéristiques du génome du 

capricorne asiatique ?
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 Que signifie le séquençage d'un génome ?

 Le génome est l'ensemble du matériel génétique d'une 

espèce codé dans son ADN    (A, T, C, ou G)
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 Que signifie le séquençage d'un génome complet ?

 Le séquençage est la méthode que nous utilisons pour 

déterminer l'ordre des molécules d'ADN dans le génome

 Il existe plusieurs technologies de séquençage et l'industrie 

évolue rapidement
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 Que signifie le séquençage d'un génome complet ?

 Nous séquençons de nombreuses parties du génome qui se 

chevauchent, puis nous essayons de reconstituer la 

séquence complète
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 Que signifie l’annotation d'un génome complet ?

 L'annotation d'un génome consiste à analyser la séquence 

nucléotidique (ADN) qui constitue l'information brute pour en 

extraire l'information biologique

 En particulier les gènes qui

codent pour les protéines

 Mais aussi beaucoup

d'autres éléments
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 Le capricorne asiatique fait partie d'un projet de 

séquençage beaucoup plus vaste

 i5k : l'initiative de séquençage de 5’000 génomes 
d'arthropodes                           http://i5k.github.io

http://i5k.github.io/
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 Nous avons déjà séquencé de nombreux arthropodes, 

mais la diversité est énorme !
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 Caractéristiques du génome

 Taille estimée du génome:

femelle 981.42 ±3.52 Mbp, mâle 970.64 ± 3.69 Mbp

1 Mbp = 1’000’000 nucleotides  (Mbp, Megabasepairs)

 Taille séquencée du génome (femelle):

710 Mbp (710’000’000 nucleotides)

 Pour comparer, le génome humain : 3’235 Mbp



Le génome du capricorne asiatique décrypté
© R.M.Waterhouse

 Caractéristiques du génome

 Annotation des genes :

22’035

Mais l'annotation des génomes est

difficile, alors tous ces nombres de

20’418 gènes sont des estimations !
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 Par rapport à d'autres arthropodes
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 Comment connaître les fonctions biologiques 

potentielles de ces gènes ?

 Nous devons effectuer des comparaisons entre de 

nombreuses espèces pour identifier les gènes conservés qui 

pourraient remplir des fonctions similaires

 Fonctions essentielles que possèdent la plupart des animaux

 En même temps, cela nous montre des gènes uniques (non 

conservés entre différentes espèces) qui peuvent avoir de 

nouvelles fonctions biologiques intéressantes

 Fonctions spécialisées nécessaires à certaines espèces ou 

groupes d'espèces pour exploiter leurs environnements 
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 La phylogénomique

 La détermination des 

relations évolutives 

entre les espèces

 Nous utilisons les 

gènes qui sont largement

conservés dans la

plupart des espèces

 Dendroctonus

ponderosae

 Dendroctone du

pin ponderosa

 Agrilus planipennis

 L'agrile du frêne
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 La capacité de digérer le bois

 Une caractéristique particulière de certains insectes

 Certains maintiennent des bactéries dans le ventre qui 

remplissent cette fonction

 D'autres vivent en étroite association avec des champignons 

qui remplissent cette fonction

 Dans d'autres cas, les insectes peuvent avoir " volé " des 

gènes à des bactéries ou à des champignons pour remplir 

cette fonction eux-mêmes

 Dans de nombreux cas, nous avons une compréhension très 

limitée de ces relations
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 La recherche d'enzymes qui digèrent le bois

 Glycoside hydrolase famille 1

 La digestion enzymatique des glucides
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 La recherche d'enzymes qui digèrent le bois

 Glycoside hydrolase famille 28

 La digestion enzymatique de la pectine, un polysaccharide 

présent dans les parois cellulaires des plantes

 Normalement absent de la plupart des génomes d'insectes
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 La recherche d'enzymes qui digèrent le bois

 Glycoside hydrolase familles 45 et 5

 45 & 5 = cellulases, la décomposition du principal constituant 

de la paroi des cellules végétales

 D'autres familles se trouvent dans de nombreux insectes
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 D'où viennent ces gènes ?

 Les analyses de similarité des séquence ont montré que ces 

gènes ont probablement été acquis par les coléoptères à 

partir de bactéries et de champignons

 Les gènes nécessaires à la décomposition du matériel 

végétal sont ainsi codés dans les génomes des coléoptères

 Ils ont été acquis par un processus connu sous le nom de 

transfert horizontal de gènes (transfert latéral de gènes) :

- un processus dans lequel un organisme intègre du matériel 

génétique provenant d'un autre organisme sans en être le 

descendant
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 Le succès de ces coléoptères

 Ils ont incorporé ces gènes essentiels dans leurs propres 

génomes

 Cela peut les aider à envahir de nouveaux territoires

 Ils n'ont pas besoin de transporter avec eux toutes les 

bactéries et champignons nécessaires à la digestion des 

matières végétales
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 La lutte contre ces coléoptères

 En connaissant les gènes essentiels nécessaires pour se 

nourrir du bois, on pourrait imaginer pouvoir développer des 

inhibiteurs enzymatiques qui empêcheraient les larves de se 

nourrir du bois
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