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functional and evolutionary innovations at the
beetle-plant interface

Le génome du capricorne asiatique (Anoplophora
glabripennis), une espece invasive d’'importance mondiale,
revele des innovations fonctionnelles et evolutives majeures

a l'interface coccinelle-plante
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O Que signifie le séquencage et 'annotation d'un génome
complet ?

O Que peut-on apprendre d'un genome ?

O Quelles sont les caractéristiques du génome du
capricorne asiatique ?
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O Que signifie le séquencage d'un génome ?

> Le genome est I'ensemble du matériel génétique d'une
espece code dans son ADN (A, T, C, ou G)
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O Que signifie le séquencage d'un génome complet ?

> Le sequencage est la méthode gque nous utilisons pour
déterminer I'ordre des molécules d'ADN dans le génome

> |l existe plusieurs technologies de sequencage et l'industrie
évolue rapidement
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O Que signifie le séquencage d'un génome complet ?

» Nous séguencons de nombreuses parties du génome qui se
chevauchent, puis nous essayons de reconstituer la
séquence complete

TTTCATTCAGTAAAAGGAGGAAATATAA
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O Que signifie I'annotation d'un génome complet ?

» L'annotation d'un génome consiste a analyser la sequence
nucléotidigue (ADN) qui constitue l'information brute pour en
extraire l'information biologique

» En particulier les genes qui
codent pour les protéines

» Mais aussi beaucoup
d'autres elements Gene
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O Le capricorne asiatique fait partie d'un projet de
seguencage beaucoup plus vaste

> 15K : l'initiative de séquencage de 5000 génomes

d'arthropodes http://i5k.github.io
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O Le capricorne asiatique fait partie d'un projet de
seguencage beaucoup plus vaste

> 15K : l'initiative de séquencage de 5000 génomes
d'arthropodes http://i5k.github.io

A transformative, broad, & inclusive initiative to organize
sequencing and analysis of 5,000 arthropod genomes,

* WORLDWIDE AGRICULTURE

* FOOD SAFETY

* MEDICINE

* ENERGY PRODUCTION

* MODELS IN BIOLOGY

* MOST ECOSYSTEMS

* EVERY BRANCH OF THE PHYLOGENY
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O Nous avons déja sequence de nombreux arthropodes,
mais la diversité est énorme !
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O Caracteristiques du géenome
> Taille estimée du génome:
femelle 981.42 +3.52 Mbp, male 970.64 + 3.69 Mbp
1 Mbp = 1°000°000 nucleotides (Mbp, Megabasepairs)

> Tallle séquencée du genome (femelle):
710 Mbp (710°000°000 nucleotides)

» Pour comparer, le génome humain : 3'235 Mbp
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O Caracteristiques du géenome
» Annotation des genes :

22'035

Mais I'annotation des genomes est

=

difficile, alors tous ces nombres de
20418 *ﬁ“ genes sont des estimations !

NEWS - 19 JUNE 2018

New human gene tally reignites debate

Some fifteen years after the human genome was sequenced, researchers still can’t

agree on how many genes it contains.
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O Par rapport a d'autres arthropodes
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d Comment connaitre les fonctions biologiques
potentielles de ces genes ?

» Nous devons effectuer des comparaisons entre de
nombreuses especes pour identifier les genes conserves qui
pourraient remplir des fonctions similaires

» Fonctions essentielles que possedent la plupart des animaux

» En méme temps, cela nous montre des genes uniques (non
conserves entre differentes especes) qui peuvent avoir de
nouvelles fonctions biologiques intéressantes

= Fonctions spécialisées nécessaires a certaines especes ou
groupes d'especes pour exploiter leurs environnements
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d La phylogénomique
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O La capacité de digérer le bois
» Une caractéristique particuliere 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 " vole " des
genes a des bactéries ou a des champignons pour remplir
cette fonction eux-mémes

» Dans de nombreux cas, hous avons une compréhension tres
limitee de ces relations
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d Larecherche d'enzymes qui digerent le bois

» Glycoside hydrolase famille 1
» La digestion enzymatique des glucides
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d Larecherche d'enzymes qui digerent 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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d Larecherche d'enzymes qui digerent 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 D'ou viennent ces genes ?

» Les analyses de similarité des séquence ont montré que ces
genes ont probablement été acquis par les coléopteres a
partir de bactéries et de champignons

> Les genes nécessaires a la decomposition du matériel
vegetal sont ainsi codes dans les genomes des coléopteres

> |lls ont éte acquis par un processus connu sous le nom de
transfert horizontal de genes (transfert latéral de genes) :

- un processus dans leguel un organisme integre du matériel
genetique provenant d'un autre organisme sans en étre le
descendant
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O Le succes de ces coléopteres

> llIs ont incorporé ces genes essentiels dans leurs propres
genomes

> Cela peut les aider a envahir de nouveaux territoires

> |lIs n'ont pas besoin de transporter avec eux toutes les
bactéries et champignons nécessaires a la digestion des
matieres vegetales




Le genome du capricorne asiatique decrypte

O La lutte contre ces coléopteres

» En connaissant les genes essentiels nécessaires pour se
nourrir du bois, on pourrait imaginer pouvoir développer des
Inhibiteurs enzymatiques qui empécheraient les larves de se
nourrir du bois
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