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Traits moléculaires

Architecture des genomes
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La génomique évolutive

mecanismes moléculaires + processus populationnels + environnement
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Plan du cours

Il. Evolution de gquelgues traits moléculaires

Taille deggénomes
Variation et paradoxe de la valeur C
azRs8fSa RQS@2f dziAzy Y
- Hypothese neutre
- Hypothese adaptative
- Hypothese non adaptative
- Conclusion : toujours un mystere ?



ANIMAL GENOME SIZE DATABASE

http://www.genomesize.com/ L EVOLUTION

Dr. T Ryan Gregory = e GENOME
université de Guelph, ontario, canada 1. Ayan Gregory

Y est hors de doute que | O®tude syst®matig
en acide désoxyribonucléique, a travers de nombreuses especes animales,
puisse fournir des suggestions intéressantes en ce qui concerne le probleme de
| 6o®vol ution. "
- VendrelyandVendrely 1950

Welcometo theAnimalGenomeSizeDatabase Release 2.0,
a comprehensiveatalogue of animajenomesize data.

HaploidDNA contents (Gvalues, inpicogram$ arecurrentlyavailable
for 5635specieg3731vertebratesand1904nonvertebratesbasedn 7286records
from 683 publishedsources. Yowwannavigatethe databaseisingthe menu on theeft.

New featuredn Release 2.(hcludeenhancedbrowsingandsearchHunctions
data exportapabilities up to the minutsummarie®f availabledata,
and a nevwgenomesizediscussion forum



../Mes documents/enseignement-PC/Master-EEB/Mes documents/enseignement-PC/Magistere 1/espèce modèle/2006/Animal Genome Size Database Home.htm
http://www.genomesize.com/search.php
http://www.genomesize.com/statistics.php
http://www.genomesize.com/forum/
http://www.genomesize.com/references.php?id=524#524

Taille des génomes et paradoxe de la valeur C
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Taille des génomes et paradoxe de la valeur C

http://www.genomesize.com
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Comparaison de différents génomes de Vertebrés

Dérive génétique
ou pression de sélection ?

Protopterusethiopicus

139 000 Mb e
_ Xenops laevis
Fugurubripes 3100 Mb
400 Mb

Cercopithecus cephus
5200 Mb

_ Amphiuma means
Homo sapiens 84 000 Mb

2 900 Mb




Comparaison de différents génomes de Vertebrés

Temps en millions dbéann®els i
P Nombre de genres Tailles Ecart types
600 400 200 0 utilisés MOyennes (rg)

: : : | (Pg)
Agnathes 3 3,8 1,61
Chondrichthyens 10 14,6 10,66
Actinoptérygiens 108 2,6 1,26
Dipneustes 3 222,0 62,04
Anoures 28 9 4,79
Urodeéles 40 75,8 34,18
Mammiféres
non-chiroptéres 95 ! 1,14
Chiroptéres 26 5 0,83
Testudines 14 6,1 1,46
Oiseaux 102 2,9 0,31
Crocodiliens 2 5,8 1,13
Lepido- 67 4.4 13
sauriens

20,98x10° pbddADN double brin.

I 1o

Latail e du génane est généaemert exprimée enpicogamme (10%g) pa géenome hapoide
(lavdeur C, naté C) oudploide(2foisla vdeu C, noté 2C) ensahant quel pgcarespond




Comparaison de différents génomes procaryotes

Sorangiumcellulosum
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Wernegreen Nature Reviewin Genetics2002




Comparaison de différents génomes eucaryotes

Taille du

genome (Mb) 119 358 3 400 114 12
euchromatine

Nombre de 26 000 55 000 20 000 13 500 6 00C
genes

Nombre (n) de 5 12 23 4 16
chromosomes



Muntiacus muntjak vaginalis | Muntiacus reevesi |

INDIEN CHINOIS
(base pairs) numibsar ()
Amoecba dubia 6 70,000,000,000 =everal hundred
Trumpet lity (Liliom longiflorum) G0,000,000, 000 12
Mousa (Mus muscilus) 3,454,200,000 20
Hurman {Homo sapions) 3, 200,000,000 23
Carp (Cyprinus canpia) 1,700,000, 000 44
Chicken (Galus galius) 1, 200,000,000 39
Housefly (Muscs domestica) 200,000,000 b
Tomato (L ycopersicon esculantum) 655,000,000 12

What's in a number? Genome size and chromosome number seem unrelated to complexity. The figures
above are for haploid genomes — most cells are diploid (2n). carrying two copies of each chromosome.



Variation de la taille des genomes

Al ataille desgénomesvarie entre espéces

A Sans relation avec ldveaude complexitédef Q2 NA (nlyfeldatigsty
oparadoxe €

A(ex. Homo sapiens 3 Gb : Amoeh#ia670 Gb)
Asans relation avec leombrede chromosomes
A (exMuntiacusmuntjakvaginalis &hr.: Muntiacusreevesi46 chr)
Asans relation avec leombrede génes gparadoxeD §
A (exDrosophilel3 700génes Nématode20500geénes Paraméciet0 000géned

ASolution ,
Lataille desgénomesestdéterminéepar le packaging dagenes 0 A ségheBRcgsa >
repetees junk DNAetc).



Proporti on O ADN non
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ADN informatif et non informatif

DESCRIPTION DES GENOMES - CONTENU

fraction génique %

100

| bactéries La fraction génique est proche de

100% chez les bactéries et tres

variable chez les eucaryotes
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Figurz 1 | The relative contributions of two key
components of aukaryotic genomes. The relationships
betrezn haplcid ganome skze and the parcantage of the
genomea that consiste of protein-coding genes fwhite circles)
and trransposable elements (black circles) are shown. The
data are basad on species that have been the subject of
large-scale saquencing studies, Larger genomes contain
proporticnately ferar genas and more transposable ekements
than small genomes. A loQ,, & + 1) transfomation was used
because some ting genomes contain no recognizakle
transposable eaments,

Gregory, Nature Reviews Genetics, 2005



Le turnover génomique

Amplification
A La duplication génomique quolyploidisation
A La duplication chromosomique,
A La duplication génique par recombinaison inégale (ectopique),
A La transposition et leetrotransposition(pour ET3,
A Les transferts horizontaux (chez les procaryotes),
A La création de nouveaux génes.

Contraction

A La délétion génique par recombinaison inégale (ectopique
A Lesmicrodélétionspar dérapage de la polymérase



Le turnover génomique

Une tres forte activité des transposons a conduit a un doublement
du génome du mais 1,2 billions a 2,4 billions (consequence de la
domestication).

Chez | a drosophil e, | e taux de
élevé que chez les mammiferes alors que le criquet (Laupala)

qui a un taux de deélétion 40 fois plus lent, a un génome 11 fois
plus important.

Mol Biol Evol. 2001.

Genomic gigantism: DNA loss is slow in
mountain grasshoppers.

Bensasson [Petrov DA Zhang DX Hartl DL,
Hewitt GM.

d ®


http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed/11158383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed?term=Bensasson D[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=11158383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed?term=Petrov DA[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=11158383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed?term=Zhang DX[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=11158383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed?term=Hartl DL[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=11158383
http://www.ncbi.nlm.nih.gov.gate1.inist.fr/pubmed?term=Hewitt GM[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=11158383
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Hypothese neutraliste de la variation
de taille du génome

CKS2ZNAS RS sélfhDbisthe@@ 2 OauS o
(Doolittle and Sapeinzg1980)¢ Orgeland Crick (1980)

[ I Yl 2SdzNJ LI NOAS RS fQI'5b Sad O2yaidAaiddzs
I FAGYSaa RS fQ2NAFYAAYS 6! 5b S320a0S0
[ GKS2NARS RS fQl'5b S320a0GS YyQSELJX Al dzS

acertains genomes.



Hypothese adaptative de la variation
de taille du génome

ThéorienucléotypiqueY & St SOUA2Y AYRANBOGS & dzN
(Vinogradov AE 97,98,04, 06, Gregory TR 01,03,08,09, 13)



V[ | j dzI y O A { S R Q! 5 Iprodyiigindiredt glefaz NI |- U A
sélection naturelle

V La taille du génome est liee au volume nucleaire, a la taille de la
cellule et a la vitesse de division cellulaire, composants qui )
AYy Tt sz)/Osyu RSa UN)YAUa RQKAauz2A
RSOSEt 2LIISYSYU 2dz ft QF OGAGAGS YSI

VI SGGS GKS2NAS | RFLIWGFOAGS RS QS
repose sur des approches corrélatives entre la taille du génome et
des traits phénotypiques sous selection (nature des pressions,
cause ou conseguence ?).



Relation taille du noyau et taille des erythrocytes

Di pneust e «Medcarateduforsteli» e
2C=105pg

Poisson Bettasplendens
2C=1,3pg

Salamandre Amphiumameans»
2C = 168pg

Homme « Homo sapiens »
2C =7,0pg



