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LA PALEOGENOMIQUE : COMPRENDRE LE PASSE

POUR PREDIRE LE FUTUR

Par Caroline Pont et Jérome Salse

U'accés croissant & la séquence des génomes de
plantes a permis de reconstruire leur histoire
passée au cours de 200 millions d’années d’évo-
lution. La comparaison des génomes montre que
les p|antes modernes sont issues d’ancétres consti-
tués de 7 chromosomes ancestraux, porteurs de
prés 20000 génes. L'apparition de copies surnu-
méraires de génes ancestraux, ainsi que la réor-
ganisation des chromosomes ancestraux, a permis
I’apparition de nouvelles espéces végétales ainsi
que leur adaptation & I’environnement changeant.
Ces connaissances acquises servent & amélio-
rer, chez des espéces aux génomes complexes,
des caractéristiques agronomiques telles que le
rendement, la qualité ou la tolérance aux stress.

— EXPLOITER LE DELUGE DE DONNEES
GENOMIQUES DES DERNIERES DECENNIES —
Les plantes constituent la composante fondamentale de
notre environnement et générent I'essentiel de la biomasse

présente a la surface de la terre. Elles représentent aussi la

plus grande source de nourriture du régne animal. Leur
domestication par I’'homme, pour assurer son alimen-
tation, a été déterminante dans sa capacité a peupler la
planéte. La masse de données génomiques acquises ces 20
derniéres années a permis d’améliorer considérablement
la compréhension de 'organisation et de la régulation des
génomes des plantes a fleurs. Ces dernieres, appelées aussi
angiospermes, sont constituées de deux grandes familles,
les monocotylédones (céréales) et les dicotylédones (1égu-
mineuses, cruciféres, arbres fruitiers...). A ce jour, plus de
100 génomes de plantes ont été totalement ou partielle-
ment séquencés: le riz, le mais, le sorgho, le brome, la
vigne, 'arabette, le peuplier, la papaye, la luzerne, le soja,
le pommier, le concombre... Ces différents génomes (cf.
Figure 1) ont des structures trés diverses, de 20000 a
60000 genes, un nombre de chromosomes allant de 5 a
plus de 20, des tailles de quelques centaines a plusieurs
milliers de mégabases... Toutes ces especes dérivent d’'une
espece ancestrale commune mais quelle est la structure
du génome fondateur et permet-il d’élucider les méca-
nismes qui ont participé a une telle diversité de génomes
modernes? Les recherches menées au sein de ’équipe de
recherche PaleoEVO visent a répondre a ces questions.
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FIGURE 1: LES GENOMES DE PLANTES. LA FIGURE ILLUSTRE LA DIVERSITE DE LA
STRUCTURE DES GENOMES DE PLANTES AU TRAVERS DU NOMBRE DE GENES (EN
VERT), DE NOMBRE DE CHROMOSOMES (EN BLEU) ET DE LA TAILLE (EN ROUGE)
POUR LES ESPECES ILLUSTREES AU BAS DE LA FIGURE.

— RECONSTRUIRE LANCETRE

DES PLANTES MODERNES —

Les chercheurs ont modélisé le génome des ancétres
disparus (on parle de paléogénomique) des plantes a fleurs
et ont montré qu’elles dérivent d’ancétres constitués de
7 chromosomes porteurs de prés de 20000 genes fonda-
teurs communs a toutes les especes (Figure 2). Ces génes
fondateurs codent pour des fonctions biologiques de ‘base’,
notamment impliquées dans le développement et I’archi-
tecture de la plante. Il existe aussi des geénes spécifiques
de chaque espéce qui sont engagés dans des fonctions plus
‘spécialisées’, c’est-a-dire la régulation de processus biolo-
giques complexes.
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FIGURE 2 : ARBRE GENEALOGIQUE (BRANCHES NOIRES) ILLUSTRANT LEVOLUTION
DES GENOMES (BARRES VERTICALES COLOREES) DE PLANTES MODERNES
(RECTANGLES EXTERIEURS) A PARTIR DE LEURS ANCETRES DISPARUS (AU CENTRE).
LES DEUX FAMILLES PRINCIPALES DE PLANTES A FLEURS SONT MATERIALISEES

A GAUCHE POUR LES DICOTYLEDONES (FOND JAUNE) ET A DROITE POUR LES
MONOCOTYLEDONES (FOND VERT).
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— COMPRENDRE L'EVOLUTION

ET LA GENESE DES DIFFERENTES

FSPECES VEGETALES MODERNES —

Au cours de I’évolution, les chromosomes ancestraux ont
été remaniés et ont fusionné entre eux pour donner nais-
sance a de nouvelles espéces aux génomes distincts. Ainsi,
les génomes de plantes modernes apparaissent comme une
mosaique de chromosomes ancestraux réarrangés. Les
travaux des chercheurs de ’équipe PaleoEVO ont permis de
démontrer que 'apparition de nouvelles espéces de plantes
était liée a des fusions de chromosomes et que chaque
espece pouvait étre associée a un nombre de fusions chro-
mosomiques distinct (Figure 3).
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FIGURE 3 : LES GENOMES MODERNES SONT DES ‘LEGOS' DES GENOMES
ANCESTRAUX FONDATEURS. LA FIGURE ILLUSTRE LA GENESE, AU COURS DU
TEMPS (AVEC UNE ECHELLE DE TEMPS A GAUCHE EN MILLION D'ANNEES), DU
GENOME MODERNE DE BLE TENDRE (UTILISE POUR LA FABRICATION DU PAIN, EN
BAS) A PARTIR DE LANCETRE DES CEREALES CONSTITUE DE 7 CHROMOSOMES
ANCESTRAUX (ICI 7 COULEURS). LES REARRANGEMENTS DE CHROMOSOMES
ANCESTRAUX A LORIGINE DU BLE FONT APPARAITRE SON GENOME COMME UN
'LEGO’ DE COULEUR.

— ELUCIDER LES MECANISMES

DE LADAPTATION DES PLANTES MODERNES
AUX CONTRAINTES —

Au-dela des réarrangements des chromosomes ancestraux,
le doublement du contenu chromosomique (on parle de
polyploidie) a également joué un role majeur dans 1’évo-
lution et l’adaptation des plantes. En effet, la majorité
des plantes, y compris celles cultivées a I'heure actuelle,
a connu des évéenements de duplication du génome assez
récemment, soit quelques millions d’années pour le mais,
le soja, le pommier, le peuplier, la moutarde... D’autres



ont conservé des « vestiges » d’événements de duplication
plus anciens, plusieurs dizaines de millions d’années pour
le riz, le brome, la vigne, la papaye, le sorgho... (Figure 4).
Ces duplications ont fourni des copies surnuméraires de
genes qui se sont alors spécialisées. La plante a acquis de
nouvelles fonctions biologiques permettant notamment
une meilleure adaptation aux contraintes. Cette extréme
variabilité et plasticité des genes issus des duplications
constituent toujours a ’heure actuelle, un atout majeur,
permettant aux plantes de s’adapter en permanence aux
conditions environnementales changeantes.

Espéces modernes
{ e G
Orge
Ancbtre 110U T
T
P :
Genes Q ([T
® RILH
Geénes dupliqués
THINN | Mais

FIGURE 4 : LA DUPLICATION DES GENOMES DE PLANTES. LA FIGURE ILLUSTRE
L'EVOLUTION CHEZ LES CEREALES (ORGE, RIZ, SORGHO, ET MAIS A DROITE)
D'UNE REGION CHROMOSOMIQUE DE 10 GENES (BARRES COLORES) QUI A
ETE DUPLIQUEE CHEZ LE MAIS (LE POINT ROUGE MATERIALISE LEVENEMENT
DE POLYPLOIDIE). LES GENES SURNUMERAIRES CHEZ LE MAIS PEUVENT SOIT
ETRE ELIMINES OU PARTICIPER A LAPPARITION DE NOUVELLES FONCTIONS
BIOLOGIQUES NON PRESENTES CHEZ LES ESPECES APPARENTEES NON
DUPLIQUEES.

— FACILITER LE TRANSFERT

DES CONNAISSANCES

ENTRE ESPECES VEGETALES MODERNES —
Enfin, du point de vue de la recherche appliquée, ces
connaissances permettent d’identifier avec précision les
régions qui portent des genes ayant une origine commune
au sein, par exemple, des génomes de riz, mais, sorgho,
brome, vigne, arabette, peuplier, papaye, luzerne, soja,
pommier, concombre... Les informations connues sur
la fonction biologique des geénes chez une de ces espéces
permettent d’interpréter plus facilement la fonction de ces
mémes genes chez les autres espeéces apparentées. On peut
donc rechercher de fagon plus efficace les genes impliqués
dans les caracteéres d’intérét agronomique chez une espece
et d’en étudier la fonction potentielle chez les autres
especes facilitant ainsi 'amélioration variétale: on parle

de recherche translationnelle (Figure 5). W
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FIGURE 5 : LA RECHERCHE TRANSLATIONNELLE CHEZ LES CERFALES. LA FIGURE
ILLUSTRE L'IDENTIFICATION CHEZ LE BLE (A DROITE) D'UN GENE IMPLIQUE DANS
UNE COMPOSANTE DU RENDEMENT (LE NOMBRE DE GRAIN PAR EPIS, ON PARLE
AUSSI D'EPILLETS), A PARTIR DES CONNAISSANCES ACQUISES CHEZ L'ESPECE
MODELE (BRACHYPODIUM) SUR LE GENE CONSERVE ET IMPLIQUE DANS LE MEME
CARACTERE (A GAUCHE).
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GLOSSAIRE

(1) Base: les bases, ou acides nucléiques, sont les
constituants de ’ADN existantes sous 4 formes:
adénine, thymine, guanine et cytosine.

(2) Géne: unité d’hérédité correspondant a un
segment d’ADN et contrélant un caractere
particulier.

(3) Génome : ensemble du matériel génétique d’'un
individu contenu dans les cellules.

(4) Mégabase : million de bases (106).

(5) Paléogénomique: étude de la structure et de
la fonction des génomes ancétres des especes
modernes.

(6) Polyploidie : duplication totale d’'un génome par
la présence dans le méme noyau de plusieurs jeux

de chromosomes.

(7) Synténie: conservation de groupes de genes
entre les génomes de deux especes.

(8) Recherche translationnelle: transfert de connais-
sances entre especes modeles et especes d’intérét
agronomique ou médical.
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