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Jusqu’au début du siècle, il est admis que tous les individus 
d’une espèce possèdent le même répertoire de gène
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Jusqu’au début du siècle, il est admis 
que tous les individus d’une espèce 
possèdent le même répertoire de gène.

Mais ce n’est pas vrai chez le maïs !
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Des cas de gènes présents 
uniquement chez certains individus 
étaient connus depuis les années 90.

Notamment parmi les gènes de
résistance aux maladies.
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Au regard de leur contenu en gène, les 
premiers génomes complets bactériens
ont offerts quelques surprises.
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Le concept de pan-génome est forgé en 2005 par 
Tettelin et Fraser

Dispensable /
Accessory

Core

Les pangénomes, mise à jour et exploitation en agriculture.



Quelle est la taille du pan-génome ?
Vers l’infini et au-delà ?

Tranchant-Dubreuil, C., Rouard, M. & Sabot, F.
Annual Plant Reviews online. 1–25 (wiley, 2019).

McInerney, J., McNally, A. & O'Connell, M. Why prokaryotes
have pangenomes. Nat Microbiol 2, 17040 (2017). 
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Des pan-génomes ouverts ou fermés ?
Une question ouverte ?

Attention à l’échantillonnage de la diversité !
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Le ratio de taille entre core et dispensable génome 
est très variable d’un règne et d’une espèce à l’autre
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Le concept de pan-génome est applicable à des espèces de tout l’arbre du vivant.
Le pan-génome comprends une fraction substantielle de gènes accessoires chez les plantes et les 
micro-organismes
alors que, jusqu’à présent, le core génome domine largement chez les animaux.

Le ratio de taille entre core et dispensable génome 
est très variable d’un règne et d’une espèce à l’autre
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Quels sont les facteurs influençant la taille du pan-génome ?
Quelles sont les forces évolutives qui façonnent le pan-génome ?

Tranchant-Dubreuil, C., Rouard, M. & Sabot, F.
Annual Plant Reviews online. 1–25 (wiley, 2019).

Origine des gènes accessoires
Bactéries :  principalement transferts de gènes horizontaux
Eucaryotes : duplication (locale ou génome complet) ou naissance de gènes de novo
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Quels sont les facteurs influençant la taille du pan-génome ?

Wild relatives
Large-
fruited

Cherry-sized
Early domesticates

La taille effective de population est corrélée à la 
taille du pan-génome

La domestication et la sélection réduisent la taille 
du pan-génome

Les pangénomes, mise à jour et exploitation en agriculture.



Les gènes du « flexible genome » sont différents de ceux du 
« core genome »

Supplementary	Figure	6	
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Ils sont plus courts, moins fortement exprimés et dans moins de conditions
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Les gènes du « flexible genome » sont différents de ceux du 
« core genome »

Leurs séquences sont moins bien conservées et ce sont plus souvent des gènes orphelins
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Ils sont aussi beaucoup plus souvent de fonction inconnue !
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Des gènes pouvant s’absenter sont-ils utiles ?

Le génome accessoire semble globalement conférer une capacité 
d’adaptation à différents environnements et à leur variations. 

Quelque soit le règne considéré, les fonctions biologiques sur-représentées dans 
le génome accessoire sont généralement la réponse à l’environnement, la 
communication et dans une moindre mesure le développement

La majorité des gènes accessoires sont de fonction inconnue
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Le génome accessoire est il adaptatif ou neutre ?

Chez les bactéries Chez les eucaryotes

La question est complexifiée par des 
facteurs additionnels :
- La redondance fonctionnelle
- L’héritage possible de long haplotypes

contenant plusieurs gènes accessoires 
de fonction différentes.

• Le fait qu’une région génomique soit 
considérée comme essentielle, 
adaptative, délétère ou neutre peut 
évoluer avec le temps ou 
l’environnement.

• La majorité des gènes accessoires sont
de fonction inconnue.

Dans tous les cas 
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Les éléments transposables peuvent représenter une fraction 
significative et hypervariable du génome 
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Chez les plantes le concept de pan-génome a d’abord été lié à la variabilité 
structurale produite par les éléments transposables.

« The core genome comprises both single-copy
sequences (including most if not all genes) and
transposable elements that are found among all
individuals in a certain genomic location.
The dispensable genome is made up mostly of
transposable elements of different types that,
although present in multiple copies in each
individual, can be found in a specific location only in
some of them. A gene-like fraction can also be
found in the dispensable maize genome. »

De 25 à 85% des 
séquences ne sont pas 
partagées à un locus
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Les éléments transposables peuvent affecter la régulation des 
gènes de plusieurs manières.
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Les éléments transposables sont 
une source d’enhanceurs* tissues-
spécifiques

Les éléments transposables peuvent affecter la régulation des 
gènes de plusieurs manières.
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*= CRE Cis-Regulatory Element



Le graphe de variation 

Généralisation du concept de pan-génome à l’ensemble des variations de séquence 
observées dans une espèce.
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En alignant des « short reads » 
directement sur le graphe il est possible 
de génotyper facilement de nombreux 
individus

Le graphe de variation 

Généralisation du concept de pan-génome à l’ensemble des variations de séquence 
observées dans une espèce.
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Pourquoi la pan-génomique peut-elle contribuer à l’amélioration génétique ? 

Les pangénomes, mise à jour et exploitation en agriculture.



De nombreux gènes accessoires ou 
variants d’éléments transposables 
sont impliqués dans des caractères 
d’intérêt agronomiques.
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Pourquoi la pan-génomique peut-elle contribuer à l’amélioration génétique ? 



Della Coletta, R., Qiu, Y., Ou, S. et al. Genome Biol 22, 3 (2021)

Elle permet d’augmenter la puissance 
des approches de génétique 
quantitative(QTL, GWAS, Genomic
prediction) 
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Pourquoi la pan-génomique peut-elle contribuer à l’amélioration génétique ? 



Le core genome permet de mieux identifier les gènes partagés et 
essentiels

Identification de nouvelles cibles vaccinales ou de nouveaux agents antimicrobiens 
en ciblant les produits de gènes partagés par l’ensemble des souches d’un 
pathogène.

Diminuer les pertes d’animaux d’élevage liées à la létalité embryonnaire induite par 
certaines mutations de gènes essentiels.

Meilleure compréhension des interactions hôte-pathogène.

Donner d’autres définitions de l’espèce ? B. cereus and B anthracis sont 
considérées comme deux espèces indépendantes alors qu’elle ne diffèrent que par 
une partie du génome accessoire (porté par deux plasmides).
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