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http://www.genomesize.com/

ANIMAL GENOME SIZE DATABASE

Welcometo the Animal GenomeSize Database, Release 2.0, 

a comprehensivecatalogue of animal genomesize data. 

HaploidDNA contents (C-values, in picograms) are currentlyavailable

for 5635 species(3731 vertebratesand 1904 non-vertebrates) basedon 7286 records

from 683 publishedsources. You cannavigatethe databaseusingthe menu on the left. 

New featuresin Release 2.0 includeenhancedbrowsingand searchfunctions, 

data export capabilities, up to the minute summariesof availabledata, 

and a new genomesize discussion forum.

Dr. T Ryan Gregory

université de Guelph, ontario, canada

"Il est hors de doute que lô®tude syst®matique, de la teneur absolue du noyau 

en acide désoxyribonucléique, à travers de nombreuses espèces animales, 

puisse fournir des suggestions intéressantes en ce qui concerne le problème de 

lô®volution." 

- Vendrelyand Vendrely, 1950

../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

Archées  0,491 ï5,751 Mb

Eubactéries 0,16 ï13,034 Mb

Eucaryotes 2,249 ï978 000 Mb



1pg = 978 Mb

http://www.genomesize.com

Taille des génomes et paradoxe de la valeur C



Protopterusaethiopicus
139 000 Mb

Fugu rubripes
400 Mb

Xenopus laevis
3 100 Mb

Amphiuma means
84 000 MbHomo sapiens

2 900 Mb

Cercopithecus cephus
5 200 Mb

Dérive génétique

ou pression de sélection ?

Comparaison de différents génomes de Vertébrés



La taill e du génome est généralement exprimée en picogramme (10
-12

g) par génome haploïde

(la valeur C, noté C) ou diploïde (2 fois la valeur C, noté 2C) en sachant que 1 pg correspond

à 0,98x10
9
 pb dôADN double brin.
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Comparaison de différents génomes de Vertébrés



CandidatusCarsonellaruddii

Gamma  bactérie

Endosymbiote des psyllides

159Kb ï182 protéines 

NakabachiA science 2006

Nanoarchaeumequitans

Archée symbiote parasite

Dôune autre arch®e Ignicoccus

490Kb ï536 gènes 

SabyasachiBMC Genomics2006

Sorangiumcellulosum

Gram négatif

Myxobactérie du sol

13 034Kb ï10 000 gènes

Schneikeret al  Nature biotech. 2007

Methanosarcinaacetivorans

Archée producteur de méthane

5 751 Kb ï4524 protéines 

Comparaison de différents génomes procaryotes

?

Wernegreen, Nature Reviewin Genetics2002 



Comparaison de différents génomes eucaryotes



Muntiacus muntjak vaginalis Muntiacus reevesi

6
46

Indien Chinois

CHINOISINDIEN



Variation de la taille des génomes

ÅLa taille des génomesvarieentre espèces,
ÅSans relation avec le niveaude complexitéde ƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳŜ(nbrede tissus) 
άparadoxe/έ 

Å(ex. Homo sapiens 3 Gb : Amoeba dubia670 Gb)

Åsans relation avec le nombrede chromosomes

Å(ex Muntiacusmuntjakvaginalis 6 chr. : Muntiacusreevesi46 chr)

Åsans relation avec le nombrede gènesάparadoxeDέ

Å(ex Drosophile13 700 gènes, Nématode20500 gènes, Paramécie40 000 gènes)

ÅSolution
La taille des génomesestdéterminéepar le packaging des gènesέ όƛƴǘǊƻƴǎΣ séquences
répétées, junk DNA, etc). 



Proportion dõADN non codant

Å ADN informatif

ï gènes protéiques

ï code pour ARNt ïARNr-ARNn

ïRégions régulatrices

Å ADN non informatif

ï séquences répétées 

Å(ET, CNV, microsatellite)

Procaryotes

Eucaryotes



ADN informatif et non informatif

Gregory, Nature Reviews Genetics, 2005



Le turnover génomique

ÅLa duplication génomique ou polyploïdisation,

ÅLa duplication chromosomique,

ÅLa duplication génique par recombinaison inégale (ectopique),

ÅLa transposition et la retrotransposition(pour ETs),

ÅLes transferts horizontaux (chez les procaryotes),

ÅLa création de nouveaux gènes.

Amplification

Contraction

Â La délétion génique par recombinaison inégale (ectopique)

Â Les microdélétionspar dérapage de la polymérase



Une  très forte activité des transposons a conduit à un doublement 

du génome du maïs 1,2 billions à 2,4 billions (conséquence de la 

domestication).

Chez la drosophile, le taux de d®l®tion de lôADN est 60 plus 

élevé que chez les mammifères alors que le criquet (Laupala) 

qui a un taux de délétion 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 D, Petrov DA, Zhang DX, Hartl DL, 

Hewitt GM.

Le turnover génomique

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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¢ƘŞƻǊƛŜ ŘŜ ƭΩ!5b ŞƎƻƠǎǘŜ όselfishDNA theory)
(Doolittle and Sapeinza(1980) ςOrgeland Crick (1980)

[ŀ ƳŀƧŜǳǊ ǇŀǊǘƛŜ ŘŜ ƭΩ!5b Ŝǎǘ ŎƻƴǎǘƛǘǳŞŜ ŘΩŞƭŞƳŜƴǘǎ ŎŀǇŀōƭŜǎ ŘŜ ǇǊƻƭƛŦŞǊŜǊ ǎŀƴǎ ŀŦŦŜŎǘŜǊ
lŀ ŦƛǘƴŜǎǎ ŘŜ ƭΩƻǊƎŀƴƛǎƳŜ ό!5b ŞƎƻƠǎǘŜύΦ

[ŀ ǘƘŞƻǊƛŜ ŘŜ ƭΩ!5b ŞƎƻƠǎǘŜ ƴΩŜȄǇƭƛǉǳŜ Ǉŀǎ ƭŜǎ ŎƻƴǘǊŀŎǘƛƻƴǎ Ŝǘ ŀƳǇƭƛŦƛŎŀǘƛƻƴǎ ǇǊƻǇǊŜǎ 
à certains génomes. 

Hypothèse neutraliste de la variation 
de taille du génome



Théorie nucléotypiqueΥ ǎŞƭŜŎǘƛƻƴ ƛƴŘƛǊŜŎǘŜ ǎǳǊ ƭΩ!5b 
(Vinogradov AE 97,98,04, 06, Gregory TR 01,03,08,09, 13)

Hypothèse adaptative de la variation 
de taille du génome



V[ŀ ǉǳŀƴǘƛǘŞ ŘΩ!5b ƴƻƴ ƛƴŦƻǊƳŀǘƛŦ Ŝǎǘ ƭŜ produit indirect de la 
sélection naturelle,

VLa taille du génome est liée au volume nucléaire, à la taille de la 
cellule et à la vitesse de division cellulaire, composants qui 
ƛƴŦƭǳŜƴŎŜƴǘ ŘŜǎ ǘǊŀƛǘǎ ŘΩƘƛǎǘƻƛǊŜ ŘŜ ǾƛŜ ŎƻƳƳŜ ƭŀ ǾƛǘŜǎǎŜ ŘŜ 
ŘŞǾŜƭƻǇǇŜƳŜƴǘ ƻǳ ƭΩŀŎǘƛǾƛǘŞ ƳŞǘŀōƻƭƛǉǳŜΣ

V/ŜǘǘŜ ǘƘŞƻǊƛŜ ŀŘŀǇǘŀǘƛǾŜ ŘŜ ƭΩŞǾƻƭǳǘƛƻƴ ŘŜ ƭŀ ǘŀƛƭƭŜ ŘŜǎ ƎŞƴƻƳŜǎ 
repose sur des approches corrélatives entre la taille du génome et 
des traits phénotypiques sous sélection (nature des pressions, 
cause ou conséquence ?).



Erythrocytes

Relation taille du noyau et taille des érythrocytes
(1875)

Dipneuste dôAustralie « Neoceratodusforsteri»

2C=105 pg

Poisson « Bettasplendens»

2C=1,3 pg

Salamandre « Amphiumameans»

2C = 168 pg

Homme « Homo sapiens »

2C = 7,0 pg


