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Avant-propos



L’évolution de la biologie moléculaire et le développement de nouvelles approches bio-
informatiques ont joué un role capital dans le séquencage exhaustif du génome et ont permis de
mieux comprendre la composition complexe de ce dernier. Le génome, qui constitue I'ensemble
de la séquence d'ADN d'un organisme, ne fournit pas uniquement la section codante appelée
genes, mais aussi d'autres composants constitués principalement d'éléments répétitifs. Cette
section constitue généralement la partie la plus volumineuse du génome. En fait, les éléments
répétitifs ou (répétome) se répartissent en différentes classes en fonction de plusieurs criteres
tels que la structure et le mode de multiplication. Ces éléments sont soit structurés comme des
réseaux de répétitions en tandem, soit comme des éléments transposables dispersés dans le

génome.

Les éléments transposables (ETs) représentent des segments d'ADN qui peuvent
se déplacer d'une région chromosomique ou plasmidique a une autre au sein d'un génome héte.
Ces éléments peuvent également infecter de nouveaux hdtes par transfert horizontal sans utiliser
leur propre machinerie moléculaire (Piegu et al., 2015). Tous les génomes eucaryotes
contiennent des éléments transposables. Chez les insectes, le contenu en ET's est généralement
considéré comme un bon prédicteur de la variation de la taille du génome. Par exemple, le plus
petit génome d'insecte de Belgica antarctica qui consiste en 99 Mb, montre un contenu
extrémement faible en ETs, de I’ordre de 1% (Kelley et al., 2014a ; Kelley et al., 2014b). Par
ailleurs, la masse génomique des ET's est supérieure a 60 % pour le plus grand génome d'insecte
séquencé qui est celui du criquet, Locusta migratoria, avec une taille de 6,5 Gb (Wang et al.,
2014b). 11 est également intéressant de noter qu'il y a une différence de cinq fois la taille du
génome entre Anophele gambiae (278 Mb) et Aedes aegypti (1380 Mb), avec une disparité a
peu pres similaire dans le contenu des ETs (11% et 47%, respectivement) (Nene et al., 2007).
La variation du contenu en ETs et leur présence avec une telle proportion suggerent que les ET's
jouent un role important dans I'évolution et 1'adaptation a I’environnement dans les génomes

d’insectes.

L'espece hémiptere Bemisia tabaci présente une grande adaptabilité et une
résistance a presque tous les pesticides utilis€és pour son contrOle. Elle résiste aux
organophosphates, aux carbamates, aux pyréthrinoides ainsi qu'aux néonicotinoides et a la

buprofézine (Horowitz et al., 2020).

Le génome séquencé de cet insecte est une ressource précieuse pour étudier

l'adaptation du génome et son évolution (Chen et al. 2016). Par conséquent, nous nous sommes



concentrés sur l'annotation des ETs dans le génome de B. tabaci car ces éléments demeurent
des acteurs clé dans 1'évolution adaptative des especes. Une meilleure compréhension de la
biologie de B. tabaci est cruciale pour développer une stratégie de contrdle efficace de ce

ravageur des cultures maraicheres.
L'objectif de ma these s'articule autour des questions suivantes :

1) Quelle est la composition et la diversité des ETs chez B. tabaci ?
2) Quel est I’age des ETs dans le génome I’aleurode du tabac ?
3) Quels sont les ET's insérés dans/ou aux alentours des genes impliqués dans la résistance

aux insecticides ?
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I- L’hémiptere Bemisia tabaci

I-1 Présentation

Bemisia tabaci a été initialement nommée Aleyrodes tabaci, Gennadius, estun
aleurode collecté sur du tabac en Grece (Gennadius, 1889). Onze ans apres cette description,
I’aleurode, Aleyrodes inconspicua Quintance, a été découvert sur la plante Physalis alkekengi
L. dans le sud-est des Etats-Unis (Quaintance, 1900). En 1914, cette espéce d’hémiptere a été
transférée dans un nouveau genre, Bemisia, donnant naissance a Bemisia inconspicua
(Quaintance et Baker, 1914). Cependant, Quaintance et Backer (1914) n'ont pas pu inclure A.
tabaci dans le nouveau genre a cause d'une "description inadéquate”. Pendant les 50 années
suivantes, 19 autres especes d'aleurodes de 14 pays différents ont été décrites sur une variété de
plantes hotes. Takahashi (1936) a placé rabaci dans le genre Bemisia, ce qui a donné Bemisia

tabaci (Gennadius), qui existe encore aujourd'hui.

La mouche blanche, B. tabaci appartient a la sous-famille des Aleyrodinae, de la
famille des Aleyrodidae et de la superfamille des Aleyrodoidea, qui est classée soit dans 1’ordre
des Homopteres soit dans celui des Hémipteres (Figure 1) (Richards et Davies, 1977 ;
Woodward et al., 1970). Les aleurodes, comme les pucerons, produisent du miellat,
transmettent des virus végétaux (Jones, 2003 ; Blackman et Cahill, 1998) et hébergent des
endosymbiontes tels que Hamiltonella, Rickettsia, Porteira et Wolbachia (Baumann, 2005).
Contrairement a la plupart des insectes herbivores, B. tabaci est un phytophage de divers hotes
tels que la tomate, le piment, I’aubergine et le concombre (Oliveira et al., 2001 ; Navas-Castillo
et al., 2011). Cet insecte cause des dommages aux cultures en propageant des virus et en
produisant des dommages physiologiques ce qui provoque des répercussions agroécologiques
importantes a 1’échelle mondiale (Lee ef al., 2013). En outre, la mouche blanche a développé
une résistance importante aux pesticides (Nauen et Denholm, 2005 ; Guo et al., 2022), ce qui
rend les méthodes de gestion standard inefficaces. Par conséquent, de nouvelles méthodes de

gestion de ce ravageur sont nécessaires.



Nom scientifique Bemisia tabaci
Classification supérieure Bemisia
Embranchement Arthropoda
Famille Aleyrodidae
Ordre Hemiptera
Sous-ordre Sternorrhyncha

Figure 1 Classification de Bemisia tabaci. (Photo Jixing Xia and Zhaojiang Guo, USDA)
I-2  Cycle biologique et Morphologie

L’aleurode B. tabaci est une espece haplodiploide, ce qui signifie que les males
émergent d'ceufs non fécondés et contiennent 10 chromosomes au lieu des 20 chromosomes
observés chez les femelles diploides. Par conséquent, les males héritent uniquement du génome
maternel (Blackman et Cahill, 1998). Les femelles des aleurodes pondent leurs ceufs, dont la
taille varie de 0,8 a 1 mm, sur la face inférieure des feuilles, en créant une fente avec leur
ovipositeur (Buckner et al., 2002). Un pédoncule minuscule est présent dans l'ceuf pour assurer
I’acheminement des spermatozoides lors de la fécondation et pour permettre sa fixation lors de
la ponte sur la plante hote. Ce dernier correspond a une extension munie de crochets (Cock,
1986 ; Drost et al.,1998 ; Byrne et Bellows, 1991). Le détachement des ceufs de la feuille
entraine la mort par déshydratation (Buckner et al., 2002). La durée du stade de l'ceuf varie en
fonction de la température et la plante hote. A 25 °C, la durée de ce stade est de 14 i 16 jours
sur les haricots, 6,37 jours sur le tabac, 7,30 jours sur la tomate et 7,7 jours sur le coton (Cock,

1986 ; Delatte et al. 2009).

La larve (L1) du premier stade est transparente a opaque, et sa couleur varie du vert
pale au jaune et mesure 0,3 mm de long. A ce stade, la larve est mobile, mais seulement 2
quelques millimetres de la coquille de 1'ceuf et représente quatre a cinq segments au niveau des
pattes et deux a trois au niveau des antennes (Azab et al., 1970) (Figure 2). De chaque c6té de
la cavité abdominale, se trouve une tache jaune, le mycétome, qui est bien visible a travers les

téguments (El-Helaly et al., 1971).

Le deuxieme et le troisieme stade larvaires (L2 et L3) sont ovales a allongés et
mesurent respectivement 0,4 et 0,5 mm. Certains sont circulaires ou presque en forme de cceur.
Le corps est jaune verdatre, le mycétome est jaune orange tandis que les pattes et les antennes

sont atrophiées (Azab, et al. 1970).



Le quatrieme stade larvaire précoce est jaune verdatre et de forme elliptique et
mesure 0,6 mm de long. Les yeux sont toujours de petite taille comme dans les stades

précédents. Il n'y a pas de mue entre le quatrieme stade précoce et le quatrieme stade tardif.

Le quatrieme stade tardif mesure 0,7 mm de longueur et 0,36 mm de largueur dans sa partie la
plus large, le mésothorax. Les yeux ressemblent a deux taches rouges resserrées au milieu bien
visibles, alors que les mycétomes sont moins apparents. Le nombre et la distribution des soies
dorsales a ce stade larvaire dépendent de la plante hote (Harakly 1974). L'adulte émerge de la
(L4) qui sert de puparium de métamorphose par une ouverture en forme de T. A ce stade 1’adulte
se distingue par une augmentation de taille pour atteindre 0,8 a 0,9 mm et une coloration jaune
blanchatre issue du dépdt de cire sur le corps et les ailes, sa couleur devient totalement blanche
en quelques heures (Azab, et al. 1970 ; Byrne et Bellows, 1991). Le cycle de vie de B. tabaci
varie considérablement en fonction des températures et des plantes hétes. Il est plus court en
été (14-20 jours), qu'en hiver (74-75 jours) (Azab et al. 1971). Par exemple, a 26,7°C la durée
de développement est réduite de 30% sur la laitue, le concombre et la courge par rapport au
brocoli ou le carotte (Coudriet et al. 1985). B. tabaci se reproduit tout au long de l'année. Les
adultes et les ceufs sont trouvés pendant 1'hiver sur les plantes nouvellement germées ou en

cours de germination (Gerling, 1984).



&
O 7.8 jours

v | ©

métamorphose et sorie de la pupe par
une ouverture en forme de T

3.4 jours Cycle de vie a 25°C 3.9 jours

Figure 2 Cycle biologique de Bemisia tabaci selon de Byrne et al.,1991 et Gerling et al.,
1996.

[-3  Variabilité et répartition de I’espece Bemisia tabaci

Il existe 46 "biotypes" différents de l'espece B. tabaci. Auparavant, B. tabaci était classé
en biotypes en fonction de différentes caractéristiques biologiques, telles que la préférence de
la plante hote, la fécondité, la capacité a transmettre des bégomovirus, la dispersion et la
résistance aux insecticides (Bedford et al., 1994 ; Dinsdale et al., 2010 ; De Barro et al., 2011 ;
Kanakala et Ghanim, 2019 ; Rehman et al., 2021). Le terme biotype n’est plus utilisé¢ et B.
tabaci est reconnu comme un complexe d'especes cryptiques morphologiquement
indiscernables. L'analyse moléculaire du gene de la cytochrome oxydase I mitochondriale
(mtCOI) peut différencier les différentes especes cryptiques complexes (De Barro, 2012). En
effet, la valeur seuil de divergence génétique pour identifier le complexe d'especes de B. fabaci

a été fixée a 3,5 % (Dinsdale et al. 2010 ; Perring et al. 2018).



A la suite de la nouvelle classification des especes cryptiques, peu de recherches
ont été menées sur la comparaison entre les différentes especes. Il est donc difficile de
déterminer les véritables différences entre certaines de ces especes. Les especes cryptiques les
plus envahissantes du complexe sont le « Middle East-Asia Minor 1 » (MEAMI, connu sous
le nom de biotype B) et la « Mediterranean » (MED, connu sous le nom de biotype Q) (Gueguen
et al., 2010). En raison de la nature invasive de MED et MEAMI, plus de recherches ont été
menées sur ces deux especes que sur les autres. Ces dernieres, peuvent coexister dans le méme
lieu géographique et sur les mémes hotes. Cependant, des changements significatifs de
dominance entre les especes sont observés (Bertin et al., 2018). Sans traitement insecticide,
MED domine sur MEAMI sur le poivron, mais MEAMI1 domine MED sur le coton-chou et la
tomate (Sun et al., 2013).

L’aleurode B. tabaci, est une espece cosmopolite possédant une vaste aire de
répartition et quatre continents sont touchés (L’Asie, L’Afrique, L’Europe et L’ Amérique)

(Dinsdale et al.,2010 ; Firdaus et al.,2013 ; Roopa et al., 2015 ; Kanakala et Ghanim, 2019).
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Figure 3 Répartition de B.fabaci dans le monde (insecticide resistance action committee(IRAC)). Les rectangles verts marquent la présence
B.tabaci. Les pays écrit en rouge appartiennent au continent Asiatique, les pays écrit en verts appartiennent au continent de I’ Afrique, les pays écrit
en noirs appartiennent au continent de I’ Amérique et les pays écrit en bleus appartiennent au continent de 1’Europe.
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[-4 Dégats et impact économique de Bemisia tabaci

B. tabaci transmet sept groupes distincts de virus végétaux, dont les géminivirus,
les clostérovirus, les carlavirus, les rudivirus, les potyvirus, les népovirus, et les lutéovirus
(Duffus, 1996a ; Duffus, 1996b ; Oliveira et al., 2001 ; Navas-Castillo et al., 2011 ; Panini et
al., 2017). Les géminivirus (Famille Geminiviridae : Genre Begomovirus) et les clostérovirus
(Famille Closteroviridae : Genre Crinivirus) sont la cause des plus importantes pertes
économiques (Navas-Castillo et al., 2011). Plusieurs cultures maraicheres telles que le manioc,
les haricots, le niébé, le soja, le coton, le tabac, les tomates, les poivrons, le gombo, la courge,
le melon, la pasteque, la laitue, et la papaye ont toutes été affectées par les maladies virales

transmises par l'aleurode (Navas-Castillo et al., 2011).

Les géminivirus infectent les tomates dans presque tous les pays ou elles sont
commercialement cultivées. Dans les années 1960, Les épidémies du Tomato yellow leaf curl
virus (TYLCYV) étaient dispersées au Moyen-Orient (Cohen et Harpaz, 1964) et sont devenues
un probleme économique majeur depuis le début des années 1970, avec des pertes totales de
récolte (Czosnek et Laterrot, 1997). A la fin des années 1970, le virus avait infecté toutes les
régions productrices de tomates au Moyen-Orient (Abak et al., 1991 ; Czosnek et Laterrot,
1997). Le TYLCYV a aussi provoqué des pertes importantes de tomates dans le sud de I'Europe
(Benuzzi et al, 1990 ; Traboulsi, 1994). Par la suite, le virus s'est répandu en Asie, en Afrique,
en Europe, aux Caraibes, au Mexique et en Amérique du Nord. Certains de ces géminivirus
infectent également les poivrons et d'autres cultures horticoles d'importance économique

(Morales et Anderson, 2001).

Les clostérovirus transmis par les aleurodes (Famille Closteroviridae : Genre
Crinivirus) ont été récemment identifiés comme une cause majeure de perte de récolte dans le
bassin méditerranéen, en Amérique du Nord et au Moyen-Orient (Wisler et al., 1998). En 1981,
le Lettuce Infectious Yellows Virus (LIYV) transmis par B. tabaci a causé des pertes de 20
millions de dollars US en laitue, betteraves a sucre et melons (Duffus et al., 1996 ; Wisler et al.,

1998).

La mouche blanche B. tabaci peut aussi induire des troubles physiologiques et
d'autres aspects des dégats des plantes. En effet, lorsque ce ravageur se nourrit du phloeme des
plantes et préleve la seve , il provoque le jaunissement de la plante, une chute précoce des

feuilles et une diminution de la croissance des fruits (Oliveira et al., 2001 ; Navas-Castillo et
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al., 2011 ; Panini et al., 2017). Depuis 1987, I'augmentation des populations de B. tabaci en
Floride, Arizona, Californie, Porto Rico, Texas et Hawaii a été liée a des maladies des plantes
d'étiologie peu claire (Costa et al., 1993). Le biotype B a été li€ au Squash Silverleaf (SSL) qui
est un désordre physiologique di au développement de larges espaces entre les cellules de
mésophylle palissadique (Yokomi et al., 1990 ; Zhang et al., 2017). Cette épidémie peut induire
un mirissement irrégulier de la tomate (Maynard et Cantliffe, 1989), un blanchissement de la
tige du potiron (Costa et Brown, 1991), des stries blanches dans les cultures de choux (Brown
et al., 1992), une réduction de la croissance, et un jaunissement ou un blanchissement des tiges

des laitues (Costa et al., 1993 ; Bedford et al., 1994).

En 2010, B. tabaci a causé dimportantes pertes annuelles de récoltes chiffrables en
millions de dollars simplement en infectant les plantes par le TYLCV (Barnouin et al., 2010).
L'alimentation directe et les excréments de miellat favorisent la formation de moisissures qui
ont un impact quantitatif et qualitatif sur la production agricole, I'augmentation des dépenses
de lutte, ainsi que la diminution de la qualité de marchandise et de la rentabilité des produits,
sont également des facteurs importants (Ellsworth, 1999). Depuis 1974, la plupart des pays du
bassin méditerranéen ont connu des graves infestations de B. tabaci. En Italie et au sud de la
France, des dégats importants ont été observés sur le poinsettia, les poivrons et les tomates
(Traboulsi, 1994) (Figure 4). Cet insecte a été signalé aussi comme un ravageur important en
Algérie, Arabie Saoudite, Bahrein, Egypte, Emirats Arabes Unis, Irak, Jordanie, Koweit, Liban,
Libye, Malte, Maroc, I’Iran, Somalie, Tunisie, Turquie et Yémen qui attaque les Iégumes et les
plantes ornementales (Traboulsi, 1994). 11 est également présent sur les agrumes et le coton au

Pakistan et en Israél et sur les olives et les poires au Maroc (Traboulsi, 1994).
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Figure 4 Exemples de dégats engendrés par B. tabaci sur la tomate (a) et le poivron (b) (INRAE
2014)

I-5 La résistance aux insecticides chez Bemisia tabaci

L’aleurode B. tabaci a développé une résistance aux insecticides tels que les
chlordécones, les carbamates, les organophosphorés, les pyréthrinoides, nicotinoides et les
régulateurs de croissance des insectes (RCIs) utilisés pour protéger les cultures dans le monde
entier (Horowitz et Ishaaya, 1996 ; Denholm et al., 1996 ; Paré-chamontin, 2010 ; Vasconcelos
etal., 2017)(Tableau 1).

[-5-1 La résistance aux pyréthrinoides

Plusieurs recherches ont été effectuées pour comprendre les mécanismes de
I’insensibilité de cet insecte aux pyréthrinoides depuis les années 1980. Cette résistance a été
liée a des mutations du site cible dans les canaux sodiques et a été répandue dans le monde

entier (Basit, 2018 ; Sivasupramaniam et Watson, 2000, Roditakis et al., 2005).

La surveillance des populations de B. fabaci collectées sur le terrain en 1995 a
confirmé des réductions significatives de la sensibilité aux pyréthrinoides sur les cultures du
coton (Dennehy et Williams, 1997 ; Dennehy et al., 1997), En fin de saison de culture, des
pertes énormes de rendement et des contaminations importantes ont été détectées suite a

l'utilisation répétée de cet insecticide qui n’est plus adapté a la lutte contre cet insecte.
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[-5-2  La résistance aux nicotinoides

La résistance aux nicotinoides est particulierement liée a la présence de niveaux
importants de CYP6CM1 qui est une enzyme P450 exprimée avec un taux élevé chez les adultes
de B.tabaci. Des preuves de résistance aux nicotinoides ont été démontrées suite a 1’exposition
continue en laboratoire de B. fabaci a I'imidaclopride (Prabhaker et al., 1997). Cette sensibilité
a été confirmée aussi par Elbert et Nauen (2000). Une résistance croisée significative entre
I'imidaclopride, le thiaméthoxame et l'acétamipride a été confirmée ultérieurement par des
comparaisons entre les nicotinoides (Horowitz et al., 2004). Par conséquent, il est fortement
recommandé de porter une attention rigoureuse aux stratégies approuvées de gestion de la

résistance de ce ravageur (Elbert et Nauen, 1996).
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Tableau 1 Etats de résistance de B.fabaci vis-a-vis aux différents moyens de lutte selon la
Comité d’ Action contre la Résistance aux Insecticides (IRAC),2020

Résistance
Stade juvénile | Adulte

Plusieurs emplacements

Plusieurs Aucune activité a ce
emplacements | stade

Plusieurs emplacements

de la chitine, type 1

Mode d'action Classe chimique / Composés
I'nh 1,b iteurs .de . Carbamates
l'acétylcholinestérase
Organophosphorés
MOfiulateurs de  canal Pyréthroides
sodium
Modl.lla.lteurs des récepteurs Néonicotinoides
nicotiniques de
l'acétylcholine (nAChR) Sulfoxaflor
Flupyraditone
Imitation de 1'hormone Pyriproxviene
juvénile YHIProxy
*Modulateurs d'organes P . .
chordotonaux Pymétrozine Pyrifluquinqton
Afidopyropen
Inhibiteurs de I'ATP | .. .
synthase mitochondriale Diafenthiuron
Inhibiteurs  affectant la
biosynthese de la chiline | Benzoylurée
CHS1
Inhibiteurs de la biosynthese .
Buprofézine

Cas isolés

Inhibiteurs du complexe
mitochondrial I

Staphylococcus méti-S

Cas isolés

Inhibiteurs de l'acétyl CoA
carboxylase

Spiromesiten / Spirotetramat

Aucune activité a ce
stade

Cas isolés

Modulateurs des récepteurs

de la ryanodine Cyantraniliprole
*Modulateurs d'organes
chordotonaux - site cible non | Flonicamide
défini
Azadirachtine
Agents bactériens (non-BT) | par exemple.
inconnu Chromobacterium spp.
Essences biologiques [ par exemple. Mono-esters
inconnu d'acides gras
Agents fongiques inconnu par exemple.  Beauveria
bassiana

Perturbateurs
non spécifiques

mécaniques

Terre de diatomée

*Modulateurs des organes chorodotonaux sont des substances dotées d’une activité permettant de
moduler la variation de pression (air, eau), de détecter la gravité et de faire la perception de la position
des différentes parties du corps

15



[-6 Stratégies de controle de Bemisia tabaci

[-6-1 Stratégies de contrdle conventionnelles

Le potentiel des populations de B. tabaci a développer des résistances suite 2a
l'utilisation généralisée d'insecticides chimiques a suscité des recherches sur les systemes de
lutte intégrée dans lesquels la lutte biologique pourrait jouer un rdle clé grace au r6le important
des prédateurs et des parasitoides (Heinz et Nelson, 1996; Legaspi, 1996, Gerling et al., 2001;
Naranjo, 2001). En fait, la plupart des champignons entomopathogenes infectent leurs hotes en
pénétrant directement la paroi corporelle. Selon les études de Lacey et al (1996), ils sont I'un
des plus importants adversaires naturels des aleurodes. La majorité des infections fongiques des
aleurodes sont causées par les especes Hyphomycetes, y compris Paecilomyces, Verticillium, et
Aschersonia spp (Panini et al., 2017). Par exemple, les épizooties causées par Paecilomyces
fumosoroseus peuvent conduire a des diminutions importantes des populations de B. tabaci
pendant ou apres les saisons des pluies ou pendant des périodes prolongées de conditions
fraiches et humides dans les champs et les serres (Carruthers et al., 1993 ; Lacey et al., 1993 ;

Castineiras, 1995).

Pour lutter contre ce ravageur, des protections physiques ont aussi été mise en place,
ces dernieres consistent a installer des pieges collants jaunes et\ou des moustiquaires sur les
entrées d’air et les portes des serres, Ces moyens ne permettent pas d’arréter complétement le
passage des populations de mouches blanches mais d’en réduire le nombre (Calmets, 2011)
(Figure 5). Malgré toutes les recherches et les développements des processus de lutte, B. tabaci

se montre résistante et continu d’étre une source de nuisance pour les agriculteurs.

N

Figure 5 Exemple des pieges collants jaunes (Photo Jayant Yadav, 2015)
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[-6-2 Stratégies de contrOle basées sur la génomique

En plus du controle par les stratégies conventionnelles, des techniques modernes
basées sur la génomique, y compris I’utilisation des séquences transgéniques, de I'ARNi, ainsi
que les outils d'édition de genes tels que les répétitions palindromiques (Clustered Regularly
Interspaced Palindromic Repeats CRISPR) et le gene drive (GD) basé sur CRISPR/Cas9, sont

apparus comme des outils prometteurs qui peuvent aider dans la gestion de ce ravageur.
¢ Résistance de la plante hote (RPH)

Le processus de la résistance naturelle de I'hote contre B. tabaci est efficace et
écologique. Pour explorer les mécanismes de résistance et de tolérance, plusieurs comparaisons
ont été faites sur différentes plantes hotes sensibles et résistantes, telles que le gombo, le coton,
les 1égumineuses et les cultures des solanacées qui ont été criblés pour les infestations de B.

tabaci au niveau du laboratoire et du champ (Suhag et al., 2020).

Chez la tomate sauvage, les trichomes glandulaires produisent des métabolites
secondaires, notamment des sucres acylés, des sesquiterpenes et des méthyles cétones, qui ont
une influence sur le comportement de reconnaissance de 1'hdte de B. tabaci ainsi que sur sa
résistance, tandis que chez le coton, les cires cuticulaires épaisses contiennent une forte
concentration de sels inorganiques qui facilitent la résistance de 1'h6te contre B. fabaci (Firdaus
et al., 2013 ; Snyder et al., 1998). Parmi les différents types, les trichomes glandulaires de type
IV ont été utilisés pour réduire l'infestation par B. tabaci chez la tomate sauvage, Solanum

peruvianum (Fortes et al., 2020).

Une étude sur les tomates a rapporté que la production élevée des flavonoides
empéche la colonisation et la fixation des aleurodes. L'efficacité de la succion de la seve et le
pouvoir des aleurodes sur les tomates se sont réduits en raison de la teneur élevée en
flavonoides, ce qui a également empéché la propagation du TYLCV. Par conséquent, les
flavonoides pourraient étre utilisés dans la gestion des aleurodes et du TYLCV (Snyder et al.
1998). Des études récentes ont permis d'identifier différents genes et voies, différentiellement
exprimés chez le coton sous ’effet de B. tabaci (Naqvi et al., 2017 ; Naqvi et al., 2019 ; Zaidi
et al. 2020).

¢ L’utilisation des petits ARN interférents (ARN1)

Au cours des dernieres décennies, I'ARNi a été un outil efficace pour mettre en

évidence la résistance des plantes a de nombreux microbes/insectes et pour élucider les
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fonctions des geénes. Cette technique a été décrite pour la premiere fois chez Caenorhabditis
elegans, ce qui a facilité le développement de nouvelles approches pour lutter contre les insectes
et les ravageurs de maniere efficace. Cette approche est également connue sous le nom
d'extinction post-transcriptionnelle des génes (PTGS) car la dégradation de I' ARNm spécifique
a la séquence a lieu par l'induction d'ARN exogenes. En général, les cultures génétiquement
modifiées expriment des ARNdb et offrent un grand potentiel pour la gestion des insectes
ravageurs, il existe aussi les approches non-transformatrices de I'ARNi qui incluent notamment

la pulvérisation foliaire, l'injection dans le tronc et l'irrigation (Figures 6 et 7).

Chez les insectes, on distingue trois voies différentes : la voie a médiée par les

ARN:si et/ou les ARNdD, la voie des ARNmi et la voie a interaction piwi.

Toutes ces voies jouent divers rdles tels que la défense contre les éléments transposables
et les virus par la voie des ARNsi, la régulation de 1'expression des genes par la voie des ARNmi
et la suppression de l'expression des transposons de la lignée germinale par la voie des ARNpiwi
(Yan et al. 2020), en fait, les voies des ARNi peuvent varier selon les especes d'insectes. Les
insectes préferent absorber les ARNdb plutdét que les ARNsi par endocytose clathrine
dépendante chez les coléopteres et les dipteres, tandis que les ARNsi peuvent étre utilisés chez

d'autres especes d'insectes (Borgio 2010).

L'ARNIi est un mécanisme de répression génétique qui cible des genes spécifiques pour
le contrdle, la croissance et le mode d'alimentation des insectes. Griace a ce mécanisme, les
ARNdb exogenes sont introduits dans la cellule par l'intermédiaire d'une des protéines porteuses
nommées, RNA interferent défective -1 (SID-1) (Winston et al., 2002) en cooptant le
mécanisme de défense cellulaire. A l'entrée dans la cellule, les ARNdb sont clivés par un
DICER, un membre de la famille des ribonucléases (RNase) III, formant ainsi des ARN

interférents courts (RN Asi) dont Ia taille varie de 21 a 25 pb.

Le complexe RISC est un complexe multi-protéique qui peut couper et dégrader les
brins de I'ARNGsi en laissant que le brin guide qui dispose de la séquence complémentaire au
gene cible. En fonction de sa reconnaissance, le guide peut s'incorporer au complexe RISC et
se lier a I'ARNm spécifique. Lorsque la protéine RISC trouve la cible, elle se lie et la dégrade

a l'aide de la RNase argonaute, composante du complexe RISC (Figure 8) (Scott et al. 2013).

18



Irrigation de la plante avec un
solution d’ ARNi /_—-

Pulvérisation foliaire avec une
4 00 solution d’ARNi

Injection de I’ARNi

Figure 6 illustration des approches utilisées pour la transformation des plantes grace a I' ARNi.
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B.tabaci se nourrit sur une plante de tomate transgénique

Figure 7 Contrdle transformatif par 'ARNi de B. tabaci
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Transgéne en tandem inversé Transgéne en simple copie
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l

Complexe
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Figure 8 Stratégies de controle médiées par le phénomene de l'inactivation post-
transcriptionnelle d'un géne (PTGS) selon Béclin et Vaucheret 2001. Lorsqu’il s’agit d’un
transgene répété inversé, un ARN double sera transcrit. Ces derniers sont ensuite clivés par une
RNase double brin (Dicer), donnant ainsi de petits fragments d'environ 25 nucléotides
d'ARNdb. Ces 25 nucléotides d'ARNdb peuvent ensuite guider la décomposition des ARNm
homologues formant un complexe dégradé. Lorsque le transgene est une copie unique, une
transcription intense en présence de la protéine DDMI1 peut induire une structure de la
chromatine au niveau du transgene, favorisant la transcription des ARN instables. La protéine
AGO1, homologue du facteur e[F2C, peut reconnaitre les ARN instables et/ou les protéger de
la dégradation pour permettre leur utilisation comme matrice par la protéine SGS2 (RdRP),
éventuellement supportée par la protéine SGS3, pour la synthese des duplexes d'ARN. En
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présence de la protéine MET1, ces duplexes d'ARN peuvent participer a la méthylation du
processus d'autocodage du transgene apres avoir été insérés dans le noyau. Cette méthylation
permettrait le maintien du systeme et le maintien du PTGS en stabilisant la structure de la
chromatine favorable a la synthese de ARN instables.

X/

« L’intégration d'ARNdb par nanotechnologie

Les progres récemment réalisés dans le domaine des nanotechnologies offrent de
nouvelles possibilités pour la lutte contre les insectes. L'internalisation passive des
nanoparticules dans les cellules végétales sans provoquer de mutations dans le génome hote est
a la base de la réussite de I’intégration de 'ARNdb et leur protection des nucléases présentes

dans les cellules.

La Pulvérisation de biosurfactants microbiens rhamnolipide (RML) qui contient
deux champignons entomopathogenes, Cordyceps javanica et Beauveria bassiana, s'est avérée
étre un moyen de lutte efficace induisant une forte mortalité chez les nymphes d'aleurodes (do

Nascimento Silva et al. 2019).

Récemment, l'utilisation des nanomatériaux chargés des RNAdb de résistance
nucléaire a été utilisée pour élucider le role de la résistance nucléaire dans la métamorphose des
insectes. La résistance nucléaire joue un role important dans le contrdle de la signalisation

hormonale essentielle a la formation des adultes. La modification de 'expression de ces genes

peut fournir les meilleures stratégies de controle des insectes (He et al., 2020). Des recherches
récentes sur les nanoparticules de fer zéro-valent (ZVI) renfermant des
Cordyceps fumosorosea, des champignons entomopathogenes (EPF), ont suggéré qu'elles
pouvaient causer une pathogénicité élevée contre les insectes (He et al., 2020) et les nymphes
de deuxieme et troisieme stade de B. tabaci (Wang et al., 2019). Les nanoparticules a base de
champignons peuvent étre la meilleure alternative aux insecticides. L'utilisation de

biosurfactants et de nanoparticules peut améliorer 1'efficacité de 'EPF le contrdle de 1'aleurode.

¢ Manipulation du microbiome pour la gestion de B.tabaci

L’évolution des technologies omiques joue un rdle important dans 1'identification
du microbiome intestinal des insectes. Le microbiome est impératif pour fournir les nutriments
essentiels aux cellules de 1'hote, et leur présence est cruciale pour la survie et le développement

de l'insecte. L'aleurode héberge une série de symbiotes secondaires qui contribuent a sa survie
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et qui constituent son microbiome. Le symbiote primaire Portiera aleyrodidarum de B. tabaci,
transmis par verticalement, est essentiel pour la forme physique et la survie de I'hote. Certains
autres symbiotes secondaires tels que Hamiltonella, Wolbachia, Arsenophonus,
Hemipteriphilus, Rickettsia, Cardinium, et Fritchea sont également nécessaires a 1'adaptation
de I'aleurode mais pas nécessaires a leur survie (Andreason et al., 2020). La figure 9 illustre les
majeurs méthodes utilisées pour la gestion de la mouche blanche moyennant la manipulation

du microbiome.
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Figure 9 Schéma représentatif des approches de gestion de 1'aleurode selon Mahmood et al.,
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X/

s Stratégie de control de B. tabaci en se basant sur le systeme CRISPR/Cas
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La technologie CRISPR permet de modifier de fagon spécifique la séquence des
nucléotides d'un geéne, ou d'un élément non codant (Akbari et al., 2015 ; Burt et Crisanti 2018)..
Le systtme CRISPR/Cas9 utilise un ARN guide (ARNg) et une nucléase appelée Cas9
(CRISPR-associated protein 9) pour couper I’ADN et permettre I’édition du génome (Akbari
et al., 2015 ; Burt et Crisanti 2018).

Récemment, la méthode de « ReMOT control » médiée par les récepteurs de cargo a été
introduite chez B. tabaci. Dans cette technique, la protéine Cas9 fusionnée avec un ARN guide
unique est directement injectée dans les ovaires de la femelle adulte pour I'édition génétique
héréditaire de 1'espece (Heu et al., 2020). Cette méthodologie CRISPR/Cas9, utilisée chez
l'aleurode pourrait permettre d'étudier as biologie et a développer des stratégies de gestion

(Figure 10).

Le systeme CRISPR/Cas9 basé sur les "gene drives" peut étre utilisé pour créer des
"gene drives". chez l'aleurode afin d’avoir des traits cibles (souhaités) parmi les populations.
Chez B. tabaci le "gene drive" peut €tre congu pour correspondre a un locus génomique
particulier (par exemple, un gene spécifique au sexe de l'aleurode pour produire des traits
dominants chez les males, entrainant une 1étalité spécifique chez les femelles. Une fois activé,
il copiera la séquence homologue sur le chromosome homologue tout en créant une coupure
double brin au niveau de I'ADN a cet endroit. Pendant le processus de réparation de la cassure,
l'allele du « gene drive » peut-€tre copié sur le chromosome homologue par le biais de la
réparation dirigée par 'homologie (HDR), convertissant ainsi une cellule hétérozygote « gene
drive » en une cellule homozygote. Lorsque cette mouche blanche génétiquement modifiée
avec la construction "gene drive", est libérée dans un champ, elle s'accouple avec son
homologue sauvage, produisant ainsi une descendance exclusivement male et si elle était

relachée en nombre suffisant, elle pourrait entrainer la diminution importante de la population

d'aleurodes apres quelques générations (Akbari et al., 2015 ; Burt et Crisanti 2018).
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Figure 10 Schéma explicatif de I’effet du systeme CRISPR/Cas9 sur I'hérédité du gene modifié
par le « gene drive ». Une fois que le gene modifié est actif a l'intérieur de la cellule Cas9, il
génere une coupure et se copie sur le chromosome homologue, transformant ainsi les
hétérozygotes en homozygotes et permettant la dissémination du gene modifié par le « gene
drive » dans l'ensemble de la population d'insectes en quelques générations. La figure a été
créée a l'aide de BioRender (https:// biorender. com/)
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I-7 Projet génome de Bemisia tabaci

La taille du génome de B. tabaci a été estimée a 680-690 Mb par cytométrie en flux

et est défini par 10 chromosomes distincts (Blackman et Cahill., 1998 ; Chen et al., 2015).

1

A partir de 2016 jusqu’a nos jours, trois génomes ont été séquencés par la
technologie NGS Illumina (HiSeq) : i/ le premier est celui de référence B. tabaci Middle East-
Asia Minor 1 (MEAM]1) biotype B qui a généré une séquence de 615 Mb et contient 19751
scaffolds (N50 : 3 232 964) (Chen et al., 2016),1i/ le deuxieéme est celui de B. tabaci MED/Q
biotype Q de 658 Mb et contient 4954 scaffolds (N50 : 436 791) (Zheng et al., 2017) et iii /le
troisieme est de B. tabaci Sub-Saharan Africa - East and Central Africa (SSA-ECA) de 513.7
Mb et contient 71,393 scaffolds (N50 : 497 000) (Chen et al., 2019). Les séquences de ces trois
génomes sont disponibles dans la base de données de la mouche blanche du site whitefly

genome DB (http://www.whiteflygenomics.org/cgi-bin/bta/index.cgi).

L’annotation du génome référence de Bemisia tabaci biotype B a montré 15 664
genes parmi lesquels on cite 647 genes de défense impliqués dans la résistance aux insecticides,
dont 130 cytochromes P450 (CYP), 81 UDP-glucuronosyltransférases (UGT), 22 glutathion S-
transférases (GST), 50 transporteurs ABC (ATP-Binding Cassette), 51 carboxylestérases
(CCE), 202 protéines de liaison a la phosphatidyléthanolamine (PEBP), et 111 cathepsines
(Chen et al., 2016).

Egalement, I’analyse comparative du génome de B. tabaci et de trois autres
génomes d'hémipteres séquencés, le puceron vert du pois Acyrthosiphon pisum, la punaise
hématophage Rhodnius prolixus et la cicadelle brune Nilaparvata lugens, a montré qu'ils ne
présentaient pas de synténie significative (c’est-a-dire ces espéces n’ont pas conservé le méme
ordre des genes) (Chen et. al., 2016). Par ailleurs, 1'analyse du génome de B. tabaci a révélé
142 genes transmis horizontalement par des bactéries et des champignons. Il s'agit notamment
de genes codant la synthese d'hopéanoides, de stérols, d'enzymes détoxifiantes xénobiotiques
et de 20 genes microbiens de peroxygénase aromatique (APO) introuvables chez d'autres

insectes (Chen et al., 2016).
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II- Les éléments transposables (ETs)

II-1 Présentation et impacts des ETs

II-1-1 Présentation des ETs

En 1951, Barbara McClintock a découvert les éléments Ac (activateur) et Ds
(dissociateur) et elle les a attribués a 1'origine de mutations réversibles conduisant a une
instabilité génétique de la couleur des grains de mais (Mcclintock 1950) (Figure 11). Ces
éléments ont la capacité de s’insérer et de s’exciser dans différentes positions de génome et de
modifier I’expression des génes a leur proximité ce qui perturbe les fonctions des génes en induisant
des variabilités phénotypiques. En se référant a toutes ces capacités, McClintock les appela
"éléments de controle". Ces découvertes qui ont révolutionné la notion de stabilité génomique
et montré qu'il est en perpétuelle évolution, ont fait I’objet du prix Nobel en 1983 (Comfort

2001).

Par conséquence, les éléments transposables sont définis en tant que séquences
d'ADN répétées et dispersées au sein de génome. Ces séquences peuvent se déplacer d'un site a
un autre, et se répliquer de maniere autonome ou non-autonome permettant ainsi d’occuper une
partie importante de génome et d’induire une variabilité génomique. Bien que ces séquences
mobiles aient longtemps été considérées comme « ADN égoiste », puisqu’ils utilisent le
mécanisme d'hote qui les héberge pour la réplication (Doolittle et Sapienza, 1980), ils ont de
nombreux effets sur 1'évolution et la diversité du génome qu’ils colonisent (Kazazian 2004; Platt

et al., 2018).
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Figure 11 Les effets des éléments Ac et Ds sur la couleur des graines de mais. L'élément
activateur (Ac) contrdle la transposition de 1'€1ément dissociateur (Ds) du chromosome 9 chez
le mais. Le mouvement de Ds s’accompagne d’une cassure du chromosome. Lorsque Ds se
déplace, le gene qui contrdle la coloration des graines réduit son effet inhibiteur sur Ds et se
convertit en une forme active qui permet la synthese de pigment dans la cellule. La transposition
des D se produit de maniere aléatoire dans différentes cellules, il est possible qu'il se déplace
dans certaines et d'autres non, provoquant la mosaique de couleurs (Mcclintock 1950).

II-1-2 Impacts des ETs sur le génome

Les ETs disposent de plusieurs propriétés qui ont fait d’eux des acteurs clé de la
plasticité et la dynamique du génome de leur hote. Les impacts de ces éléments se centralisent

majoritairement en quatre groupes différents (Figures 12 et 13).

+« La modification de I’architecture du génome : les ETs sont la source de divers
remaniements chromosomiques suite a la recombinaison ectopique entre régions
homologues des copies d’ETs. Plusieurs études ont démontré 1'impact de ce brassage
sur 1'évolution des génomes de végétaux et d’animaux (Grégory et al., 2008 ; Kapusta
et al., 2017 ; Pellicer et al., 2014 ; Thybert et al., 2018). Etant donné que l'insertion et la
suppression des ETs sont souvent imprécises, ces processus peuvent affecter

indirectement les séquences hotes environnantes. Certains de ces événements se
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produisent a une fréquence suffisamment élevée pour entrainer une multitude de
duplication et de remaniements des séquences génomique, y compris les genes et les
séquences régulatrices. Par exemple, un seul groupe de transposons d'ADN appelé
MULES est responsable du remaniement d'environ 1000 fragments de geénes dans le
génome du riz (Jiang et al., 2004). La vitesse de transposition des TEs, qui est en partie
sous le controle de 1'hote, est un moteur important de 1'évolution du génome (Cordaux
et al., 2009 ; Bennetzen et al., 2014 ; Freeling et al., 2015). En outre, les ETs peuvent
aussi favoriser la variation de la structure génomique méme apres avoir perdu leur
capacité de déplacement (Carvalho et al., 2016). Des événements de recombinaison
peuvent en particulier se produire entre les régions hautement homologues dispersées
par des ETs d’'une méme famille a des positions génomiques €éloignées et entrainer des
délétions, des duplications et des inversions (Bennetzen et al., 2014).

Source d’innovation génomique : les ETs sont considérés comme des séquences
innovatrices puisqu’ils peuvent fournir au génome de 1'hote de nouvelles informations
génétiques correspondant a des régions régulatrices, notamment les promoteurs et les
sites d'épissage. Par ailleurs, plusieurs études ont montré que certaines ET's sont associés
a des fragments de génes contribuant ainsi a la formation de nouvelles combinaisons
d'exons (Bennetzen et al., 2005). En fait, ce mécanisme, qui permet d’apporter de
nouvelles fonctions aux geénes, est appelé "brassage d’exons". Ceci est en effet observé
chez de nombreuses especes, par exemple chez le mais des segments d'ADN définis par
une structure typique des transposons non-autonomes de type hélitron contenaient de
multiples fragments provenant de genes. Certaines de ces combinaisons ont abouti a des
transcrits contenants des segments de différents genes, ce qui appuie l'idée que ces
événements de transposition jouent un role dans le déplacement des exon et I'évolution
de nouvelles protéines (Morgante et al., 2005). En 2018, Rubio-Cosials et son équipe
ont montré que ’activité du transposon bactérien Tn1549 a permis la propagation de
genes de résistance aux antibiotiques chez les bactéries.

Modulateurs de la fonction des genes : les ETs peuvent jouer un rdle dans la régulation
de I'expression des genes en fonction de leur site d'insertion. En fait, lorsque un ET est
inséré proche d’un gene il peut moduler son expression en agissant sur ses régions
régulatrices. Egalement, lorsque un ET est inséré au niveau des régions régulatrices de
genes tels que les enhancers, silencers, promoteurs, efc, il peut controler le niveau
d'expression de gene apparenté voire l'interrompre. En outre, I’insertion d’ET au niveau

d’un I'exon peut induire une perte de fonction génique, a cause des mutations délétéres
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ou des délétions d'exons qu’il peut provoquer, tandis que les insertions au niveau des
introns peuvent avoir des effets sur 1'épissage des genes. Plusieurs exemples de
régulation d’expression de gene sous le contrdle des ETs ont été décrits. Citant
I’exemple de l'insertion de I'élément Doc dans le deuxieme exon du géne CG10618
appelé CHKovI responsable de la résistance aux organophosphates (Aminetzach et al.,
2005). Plus récemment, chez Drosophila melanogaster plusieurs insertions d'ETs a
proximité de genes liés a la résistance aux xénobiotiques et au stress oxydatif ont été
reportés (Salces-Ortiz et al., 2020).

Exaptation du géne ET « domestication » : plusieurs preuves ont montré que les
insertions des ETs peuvent étre a I’ origine de 1'émergence de génes codant des protéines
et d'ARNs non codant, capable d’assumer une fonction cellulaire importante, dans
certains cas, essentielle (Jurka et al., 2007 ; Naville et al., 2016 ; Joly-Lopez et al.,
2018). Ce processus d'exaptation du geéne d’ET est appelé « domestication ». Le plus
souvent, c’est le role ancestral (parfois un peu modifié) d'un gene codé par un ET qui
est exploité par I'hdte et conservé, tandis que le reste de la séquence d’ET, qui lui confere
sa capacité a se transposer de maniere autonome est perdu. Des exemples spectaculaires
de genes profondément conservés dérivés des ETs ont été évoqués tels que les genes
Ragl et Rag2, qui catalysent la recombinaison somatique V(D)J dans le systeme
immunitaire des vertébrés. Les deux genes, sont des dérivés d'un transposon a ADN
ancestral, il y a environ 500 millions d'années (Kapitonov et al., 2015 ; Huang et al.,
2016). Citons aussi I’exemple des geénes gag et env des rétrotransposons LTR qui ont
été également domestiqués a de nombreuses reprises pour remplir ou contribuer a des
fonctions diverses telles que le développement placentaire, la défense de 1'hdte contre
les rétrovirus exogenes et le développement du cerveau, etc (Naville et al., 2016 ; Frank
et al., 2017). Un autre exemple de domestication est fourni par le gene neuronal Arc,
qui est issu du gene gag d'un rétrotransposon LTR domestiqué chez 1'ancétre commun
des tétrapodes (Pastuzyn et al. 2018). Les activités biochimiques des protéines dérivées

des ETs ont été cooptées a plusieurs reprises au cours de 1'évolution pour favoriser

I'émergence d'innovations cellulaires d’organismes différents.
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Figure 12 Les différents niveaux d’utilisation des ETs par le génome. Sous l'action de
I'environnement, les éléments transposables peuvent entrainer des modifications structurales et
fonctionnelles dans le génome hote. Les mutations sont généralement responsables de
modifications phénotypiques, de changement aboutissant a 'adaptation potentiel de I'organisme
qui peut mener a la spéciation. Les éléments transposables peuvent échapper aux mécanismes

de régulation de 1I’hdte en se déplacant vers les génomes d'autres organismes par transfert
horizontal (Biémont et Vieira, 2006).
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Figure 13 Exemples d’impacts des ET's sur les génomes. Les rectangles bleus représentent les
ETs, les rectangles gris représentent les exons et la case noire représente une lecture de
séquencage. Les fleches a angle droit représentent les promoteurs de génes ou de I’ET.

II-2  Cycle de vie des ETs

Le cycle de vie que suit un ET lors de son évolution comporte trois phases

principales (Figure 14) :

+ La phase d'invasion se manifeste par I’introduction d’un ET actif et autonome, suite a
un transfert vertical ou horizontal dans le génome hoéte, permettant 1’augmentation
exponentielle du nombre de copies au cours du temps selon deux modes soit le mode

d’expansion instantanée dans ce cas I’ET est dupliqué plusieurs fois dans un temps tres
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court soit selon le mode d’expansion lente ou I’ET est dupliqué plusieurs fois dans une
durée plus importante (Kidwell et Lisch 2001 ; Eickbush et al., 2002).

La phase de maturité est caractérisée par un équilibre entre la multiplication et la perte
des copies di a ’augmentation de taux de mutations qui va réduire la prolifération des
éléments. Durant cette phase, deux mécanismes de régulation des ETs se mettent en
place :

Le premier est le mécanisme d’autorégulation qui permet d’inhiber le mécanisme de
transposition suite a une forte production d’oligomeéres de transposase. Ce phénomene
est connu sous le nom d'OPI (Over Production Inhibition) (Zhang et al., 2001 ; Kidwell
et Lisch, 2001). Le deuxieme est le mécanisme épi génétique qui permet de réprimer la
transcription par méthylation de I’ADN et/ou d’inhiber la traduction par le phénomene
de régulation post-transcriptionnelle (PTGS) a 1’aide des piwi et microARN (Tchurikov
etal., 2011).

La phase de sénescence cette phase peut durer des millions d’années et se distingue par
une diminution importante du nombre de copies des ETs envahissants jusqu’a leur perte

totale moyennant deux mécanismes de sénescence (Kidwell et Lisch 2001) :

Le mécanisme de la perte stochastique qui se manifeste par une délétion des fragments
d’ADN entrainant 1’élimination d’ET, et I’inactivation verticale qui correspond a un
processus d’accumulation de mutations par substitutions ou insertions et/ou délétions
provoquant la perte de fonctionnalité des ETs ainsi que leur perte totale (Kidwell Lisch,

2001).
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Figure 14 Schéma explicatif du cycle de vie des ETs selon les trois phases observables (d’apres
Kidwell et Lisch, 2001).

II-3  Classification des ETs chez les eucaryotes

Le premier systeme de classification des ETs a été proposé par Finnegan en 1989.
Ce systeme a permis de distinguer deux classes des ETs en se basant sur leur intermédiaire de
transposition qui peut étre soit de type ARN (ET's appartenant a la classe I ou rétrotransposons)
ou de type ADN (ETs appartenant a la classe II ou transposons d'ADN). Le mécanisme de
transposition de la classe I est communément appelé " copier-coller " et celui de la classe II,

"couper et coller" (Figure 15).

N

Divers autres systemes de classification des ETs ont été proposés, a savoir la
classification de Wicker et al., en 2007, qui retient les deux principales classes proposées par
Finnegan (1989) ainsi que d’autres caractéristiques telles que la taille des éléments, leurs
domaines fonctionnels et sites d'insertion. Cette classification permet d’organiser les ETs de
maniere hiérarchique en sous-classes, ordres, superfamilles et familles. D’autres systémes qui
prennent en compte les propriétés enzymatiques et biochimiques des séquences ont été décrits
(Curcio et Derbyshire, 2003 ; Kapitonov et Jurka 2008 ; Piégu et al., 2015 ; Hoen et al., 2015).
Dans ce manuscrit, nous utiliserons la classification proposée par Wicker et al. (2007) (Figure

16).

Les ETs peuvent également étre classés selon leur capacité ou non a se déplacer de

manicre autonome. Les éléments autonomes integrent des ORFs (Open Reading Frame ou
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Cadre de Lecture ouvert) qui codent la machinerie enzymatique nécessaire a leur propre
transposition. Les éléments non autonomes sont généralement non codants mais capables de se
mobiliser en trans en détournant la machinerie produite par leurs homologues autonomes. Il
existe des familles composées entierement d'éléments non-autonomes tels que les Miniature
Inverted repeat Transposable Elements (MITEs), les Short INterspersed Element (SINE), les
Terminal Repeat retrotransposons In Miniature (TRIM) et les Large Retrotransposon

Derivative (LARD) (Wicker et al., 2007 ; Makalowski et al., 2019) (Figure 17).

(A) LR retrotransposon (B)  Non-LTR retrotransposon (C)
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Figure 15 Mécanismes de transposition des éléments transposables de la Classe I (A et B) et de
la Classe II (C) (Levin et Moran, 2011). Attention majuscules ou minuscules pour les réf de
méme pour deux noms soit tu mets « and » soit tu mets « & » choisir et faire la méme chose
dans tout le texte
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Figure 16 Systeme de classification des ETs proposé par Wicker et al. (2007). Figure modifiée
d’apres Wicker et al. (2007)
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Figure 17 Illustration de la relation entre les éléments autonomes et les éléments non autonomes
(TRIM, LARD, SINE et MITE).

II-3-1 Les éléments de la Classe I : les rétrotransposons

Les ETs de la classe I transposent par un intermédiaire ARN (Figure 17).
L'intermédiaire ARN est transcrit a partir de I' ADN génomique, puis rétro transcrit en ADNc
par une transcriptase reverse (TR) codée par I’ET. Cette étape est suivie par la réintégration de
la nouvelle copie de I’ET dans le génome. En effet, les éléments de classe I sont les principaux

contributeurs a la fraction répétitive dans les génomes (SanMiguel et al., 1996). Les

37



rétrotransposons sont divisés en cinq ordres selon l'organisation et la phylogénie de la

transcriptase inverse de ces éléments : les Long Terminal Repeat (LTR), les Dictyostelium

Intermediate Repeat Sequence (DIRS), les éléments Penelope (PLEs), les Long Interspersed
Nuclear Elements (LINEs), et les SINE.

X/
°

X/
°

L’ordre des LTR est caractérisé par la présence de longues terminaisons répétées
(LTR) allant de plusieurs centaines a plusieurs milliers de paires de bases. Les
rétrovirus exogenes et les rétrotransposons LTR contiennent tous les deux un gene gag
qui code la capside (protéine virale) et la nucléocapside, un gene pol qui code une TR,
une ribonucléase H et une intégrase (INT), qui permettent la transcription reverse et
l'intégration de I’ET dans le génome de 1'hote. Ce processus se déroule en plusieurs
étapes (Hughes, 2015). Cet ordre est subdivisé en sept superfamilles : Copia, Gypsy,
Bel-Pao, Retrovirus et ERV qui se distinguent par la position et le nombre des ORFs,
ainsi que les deux superfamilles des non-autonomes les TRIMs (Witte et al. 2001) et

les LARDs (Kalendar et al. 2004).

L’ordre des DIRS regroupe des ETs divergents structurellement, possédant un gene
gag, un gene pol, une ribonucléase H comme les LTR et une tyrosine recombinase (YR)
au lieu du geéne de I’INT et ne forment pas des Target Site Duplication (TSD). Leurs
extrémités ressemblent soit a des répétitions directes fractionnées appelé Split Direct
Repeats (SDR), soit a des répétitions inversées. Les DIRS ont été découverts dans le
génome de ’amibe Dictyostelium discoideum au début des années 1980 (Zuker et
Lodish, 1981) et ils sont présents dans toutes les grandes lignées phylogénétiques
(Goodwin et Poulter, 2001). L’ ordre des DIRs comprend 3 superfamilles : les PATs, les
Ngaro et les Viper.

L’ordre des PLE comprend des éléments qui ont une large distribution chez les
champignons, les protozoaires, les reptiles et les amphibiens pouvant atteindre des
milliers de copies par génome (Evgen’ev et Arkhipova, 2005), en revanche, aucune
séquence PLE n'a été trouvée dans les génomes de mammiferes (Arkhipova 2006). Ces
éléments ont été décrits pour la premiere fois chez Drosophila virilis en provoquant le
syndrome de dysgénésie hybride caractérisé par mobilisation simultanée de plusieurs
familles ETs non apparentées dans la progéniture. Les séquences de PLE renferment un

seul ORF codant une POL qui contient deux domaines protéiques : une endonucléase
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(EN) permettant I’intégration de I’¢élément et une transcriptase reverse (TR) (Arkhipova
2006), ces derniers, sont flanqués par des séquences répétées (Evgen’ev and Arkhipova
2005; Arkhipova 2006).

L’ordre des LINEs englobe des ¢léments dépourvus de LTR, d’ou leur second nom
«non LTR ». Par ailleurs, ils posseédent une queue polyA a leur extrémité 3’ qui les
distingue des autres rétrotransposons (Singer 1982a ; Singer 1982b). Les LINEs
possedent un ou deux ORF, L'ORF1 code une protéine de liaison a I'ARN non-
spécifique de la séquence, qui contient des motifs de doigt de zinc, de glissiere a leucine
et de superhélice (coiled coil). La protéine issue de I’ORF1 fonctionne comme une
protéine chaperon pour 'ARNm (Martin et al., 2005 ; Martin 2006 ; Martin 2010). Le
deuxieme ORF code une endonucléase, qui fait une entaille simple brin dans I'ADN
génomique, et une transcriptase inverse (Kapitonov et Jurka 2003). Cet ordre est formé
de cinq superfamilles majeures : les Jockey et R2, les L1 qui sont les éléments les plus
abondants et les mieux décrits, les éléments I et les RTEs (Kapitonov and Jurka 2003 ;
Belancio et al., 2009 ; Scavariello et al., 2017).

L’ordre des SINEs contient des éléments qui ont évolué a partir de genes des ARN,
tels que les genes 7SL et des ARNt (Singer 1982a ; Singer 1982b). Par définition, ils
sont courts et peuvent atteindre jusqu'a 1000 pb. Ils ne codent pas leur propre machinerie
de rétrotranscription et sont considérés comme des éléments non-autonomes et dans la
plupart des cas, ils sont mobilisés par la machinerie des LINE L1 (Kajikawa et Okada
2002).

II-3-2  Les éléments de la Classe II : Les transposons a ADN

Les éléments de la classe II se déplacent par un mécanisme conservateur « couper-

coller », I'excision de 1'élément donneur est suivie par sa réinsertion au niveau d’un autre site
dans le génome. Wicker et al. ont distingué deux sous-classes de transposons d'ADN sur la base

du nombre de brins d'ADN.

II-3-2-1 La sous classe 1

Les transposons classiques de type « couper-coller » appartiennent a la sous-classe

I et sont classés dans deux ordres ; 'ordre des TIR et I’ordre des Crypton. Les éléments du
premier ordre (TIR) sont caractérisés par des terminaisons répétitions inversées (TIR) et codent
une transposase qui assure la mobilité. Lorsqu’un transposon est inséré a un nouvel endroit, il

provoque la duplication de la séquence du site cible appelé Target Site Duplication (TSD), le
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motif et la longueur de ces TSD sont caractéristique chez certains transposons. L’ordre des TIR

compte neuf superfamilles majeures citant les Tcl-Mariner, hAT, Mutator, Merlin, Transib, P

, PiggyBac, PIF-Harbinger et CACTA. Le deuxieme ordre des Crypton est constitué d'une seule

superfamille du méme nom. Ces éléments ont été limités aux champignons (Goodwin et al.,

2003), désormais a nos jours, il est clair qu'ils ont une large distribution (Kojima et Jurka 2011).

X/
°¢

La superfamille des hAT Les éléments hAT sont d'origine ancienne et ils sont répandus
dans le regne végétal et animal et se trouvent chez tous les eucaryotes a I'exception des
ciliés, des diatomées, et du protozoaire Trichomonas (Feschotte et Pritham 2007). Ces
éléments ont généralement une taille inférieure a 5 kb et des TIR variant de 5 a 27 pb.
L’intégration d’un hAT au niveau d’un site cible, engendre des duplications de 8 pb
c’est les TSD. (Coen et al., 1989 ; Atkinson et al., 1993).

La superfamille des Mutator (MULEs ou MuDR) contient des ETs qui sont parmi les
transposons les plus mutagenes, en raison de leur taux de transposition tres élevé et de
leur tendance a s'insérer pres ou a proximité des genes (Cresse et al., 1995 ; Lisch 2015).
Ces éléments renferment des TIR qui flanquent le domaine transposase. En fait, les TIR
des MULESs sont généralement beaucoup plus longs que ceux présents dans les autres
superfamilles de I’ordre des TIR. Ces derniers peuvent atteindre des centaines de paires
de bases. Par ailleurs, certaines familles de MULE semblent ne pas avoir de TIR du tout
(MULE sans TIR) (Feschotte et Pritham 2007). Une autre caractéristique des MULE est
la longueur de leurs duplications de sites cibles (TSD), qui sont de courtes répétitions
directes créées a la suite d'une transposition, qui se produisent immédiatement a
l'extérieur des TIR et sont de 8 a 11 pb (Le et al., 2001).

La superfamille des Merlin Ces éléments ont été découverts chez les animaux et
peuvent étre associés a I'ET bactérien IS1016, c’est pour cette raison qu’ils sont appelés
Merlin/IS1016. Certains Merlin sont autonomes puisqu’ils renferment des ORF
completes et codent des transposases actives. Les TIR de ces éléments peuvent atteindre
des centaines de paires de bases et sont flanqués par des TSD de 8 a 9 bp. Ces éléments
peuvent avoir une taille de 10 kb, tandis que la longueur de la séquence des Merlin
défectueux peut étre réduite pour atteindre 200 a 400 pb chez C. elegans et le poisson

zebre (Feschotte 2004 ; Wicker et al. 2007).

La superfamille des Transib Les Transib sont des éléments reconstruits in silico a

partir des ETs fossiles dans les génomes de Drosophila melanogaster et Anopheles
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gambiae (Kapitonov et Jurka, 2003). Ces transposons, reconstruits ont une taille de 3 a
4 kb et renferment des TIR de 9 a 60 pb flanqués par des TSD de 5 pb riches en GC
(Kapitonov et Jurka, 2003, Kapitonov et Jurka, 2005, Feschotte et Pritham, 2007). Les
transposases des Transib putatives ont une longueur d'environ 595 a 708 acides aminés
et ne partagent aucune similarité avec les autres transposases (Agrawal et al., 1998,
Messier et al., 2003; Sakano et al., 1979, Thompson, 1995).

La superfamille des P contient des éléments P qui ont été décrits pour la premiere fois
chez D. melanogaster comme étant 1'agent causal de la dysgénese hybride (Kimura et
Kidwell, 1994). Différentes preuves montrent que les éléments P ont été transférés
horizontalement & partir du génome de Drosophila willistoni, puis ils ont envahi le
génome de D. melanogaster au cours de la derniere moitié du 20e siecle (Kapitonov et
Jurka, 2003). 11 existe des éléments P autonomes appelés FP et des éléments tronqués
non-autonomes appelés KP (Black et al., 1987). Leur taille varie de 0,5 a 2,9 kb avec
un TTR de 31 pb (O’hare et Rubin 1983 ; Lee et al. 1998). les transposases de 1’¢lément
P sont de 87 KDa et contiennent un domaine de liaison a 'ADN appelé THAP (Rio et
al 1986 ; Kaufman et al 1989).

La superfamille des piggyBac Le premier transposon piggyBac a été€ isolé a partir du
génome de la fausse-arpenteuse du chou Trichoplusia ni en 1980. Cependant, le deuxiéme
membre de la superfamille des éléments de type piggyBac n'a été identifié qu'en 2000.
L’¢lément piggyBac complet est de 2475 bp avec des TIR de 13 bp qui encadrent un
ORF de 1,8 kb codant une transposase de 594 aa (Cary et al. 1989 ; Yusa 2015).
Lorsqu’un élément de cette superfamille est intégré au niveau d’un site cible, il engendre

une duplication du motif TTAA (Sarkar et al., 2003) pour son intégration.

La superfamille des TcI-mariner Cette superfamille renferme deux familles majeures
notamment les Tcl-Like elements ou TLEs décrits pour la premiere fois chez
Caenorhabditis elegans (Emmons et al., 1983) et les Mariner-Like Elements ou MLEs
décrits pour la premiere fois chez Drosophila mauritiana (Jacobson et al., 1986). Les
MLEs sont classées au moins en cinq sous familles majeures selon la similarité entre les
séquences et les relations phylogénétiques : mauritiana, irritans, mellifera, cecropia et
elegans (Robertson, 1993). En outre, huit sous-familles mineures avec une distribution
limitée ont été également décrites, parmi lesquelles quatre ont été bien décrites, a savoir

vertumnana, lineata, mosellana, et drosophila, tandis que les quatre autres ne sont
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toujours pas bien définies (Robertson 2002 ; Rouault et al. 2009 ; Filée et al. 2015 ;
Grace et Carr 2020 ; Dupeyron et al. 2020).

Caractéristiques de la famille des MLEs : ces éléments ont une structure

simple constituée d'un ORF transposase flanqué de untranslated regions (UTR), de TIR et de
TSD TA (Plasterk et al. 1999 ; Leroy et al. 2003). Les TIRs ont généralement une taille
comprise entre 20 et 40 pb, a l'exception de 1'élément Mcmarl identifié chez le nématode
Meloidogyne chitwoodi, qui possede des TIRs de grande taille (LTIRs) pouvant atteindre 355
pb. L'ORF de la transposase code une protéine de 350 acides aminés contenant deux domaines
principaux (Figurel8) : (1) Le domaine N-terminal de liaison a I'ADN, qui contient le motif
helix-turn-helix (HTH) responsable de la liaison de la transposase aux TIRs, et la séquence de
localisation nucléaire (NLS), qui est impliquée dans la translocation de la transposase dans le
noyau (Benjamin et al. 2007). Ce domaine contient également le premier motif de signature de
la transposase, c'est-a-dire WVPREL (Augé-Gouillou et al. 2005). (2) Le domaine C-terminal-
catalytique contient le motif DD34D, ce qui signifie que les deux derniers résidus aspartiques
(D) sont séparés par 34 acides aminés. Ces trois résidus sont ancrés a trois motifs conservés,
c'est-a-dire TGDE, HDNA et YSPDLAP(x)D. Cette triade catalytique DD34D est nécessaire
pour le clivage et I'intégration du TE dans le site cible (Benjamin et al. 2007; Yuan et Wessler

2011).

TIR
MLE o Transposase géne —
Y -
5°UTR 3’UTR
Transposase [NH2 M NS Sy o0 o YSPDLAPXD COOH
. . " N, - ) A
id N
Domaine de liaison a ’ADN Domaine catalytique

Figure 18 schéma représentatif des caractéristiques de la séquence nucléotidique (MLE) et de
la séquence de la transposase (transposase) de la famille des MLEs
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II-3-2-2 La sous classe 2

Les transposons de la sous-classe 2 sont groupés dans deux ordres. Ces éléments se

répliquent sans clivage du double brin contrairement aux transposons d'’ADN de la sous classe

1.

X/
o

La superfamille des helitrons : les éléments de cette superfamille se répliquent par un
mécanisme de cercle roulant et leur insertion n'entraine pas une duplication du site cible
(Kapitonov et Jurka 2001). Les helitrons codent une tyrosine recombinase ainsi que
d'autres protéines.Ces €éléments ont été décrits pour la premicre fois chez les plantes,
mais ils sont également présents dans d'autres phylums, y compris les champignons et
les mammiferes (Hood 2005 ; Pritham et Feschotte 2007).

La superfamille des mavericks dont les transposons sont de grande taille et ont été
trouvés dans différentes lignées eucaryotes, a l'exception des plantes (Pritham et al.,
2007). Ces éléments codent plusieurs protéines, dont ' ADN polymérase B et une
intégrase. Kapitonov et Jurka (2006) ont suggéré que leur cycle de vie commence par
une excision d'un seul brin d’ADN, suivie d'une réplication extrachromosomique pour

étre réintégré dans un nouvel emplacement (Kapitonov et Jurka 2006).

I1I- M¢éthodes d’annotation des ETs

L’évolution permanente du nombre des génomes séquencés de différents

organismes, a permis de révolutionner nos connaissances sur les génomes et d’offrir de

nombreuses possibilités de recherche sur les ETs. En fait, plusieurs raisons nous incitent a

analyser les ETs dans un ou divers génomes. Les ETs sont des entités biologiques, tres

intéressantes pour étudier la régulation des genes, la structure ou I'évolution du génome. Par

conséquent, ces éléments méritent d'étre étudiés. Cependant, il ne s'agit pas d'une tache simple

et elle requiert des approches différentes selon le niveau d'analyse. De ce fait, de nombreuses

méthodes et sont utilisées pour identifier les ETs.

IlI-1  Les Approches de novo pour la recherche des ETs

La caractérisation de novo de transposons implique plusieurs étapes. Tout d'abord,

il faut détecter toutes les répétitions dans un génome, puis construire un consensus de chaque

famille de séquences apparentées, et enfin classer les séquences identifiées. Pour la premiere
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étape, il existe trois groupes d'algorithmes reposant sur deux approches : l'approche k-mer et

I’approche all by all .

X/
°¢

L’approche des K-mer se base sur I’analyse des séquences pour détecter des répétitions
de tailles k d’ou le nom k-mer. Les répétitions doivent avoir un nombre important
d’exemplaires permettant de les identifier dans un grand génome d’une maniere efficace et
rapide. Le plus souvent, les parametres de détection des répétitions sont différents pour
chaque type de transposons, a savoir le nombre de copies qui peut étre faible ou élevé,
I’age des transposons ancien ou jeunes et le niveau d’apparenté entre les différentes
classes et familles des ETs. Plusieurs programmes ont été développés sur la base de
I'idée de k-mer notamment REPuter (Kurtz et Schleiermacher 1999 ; Kurtz et al., 2001)
et Repeat-match (Delcher et al., 1999, Delcher et al., 2002). Une autre approche consiste
a utiliser des k-mers de longueur fixe comme dans le cas de ces trois outils ReAS (Li et
al., 2005), RepeatScout (Price et al., 2005), Tallymer (Kurtz et al., 2008) et FORRepeats
(Lefebvre et al., 2003).

L’approche all by all : il s'agit de confronter le génome a lui-méme en comparant les
séquences du génome entre elles a 1'aide de différents outils bio-informatiques tels que
Repeat Pattern Toolkit (RPT) (Agrawal, 1994), Grouper (Quesneville et al., 2003;
Quesneville et al., 2005), RECON (Bao et Eddy 2002), PILER (Edgar et Myers 2005,
Edgar 2007) et BLASTER (Quesneville et al., 2005) qui utilisent un algorithme
permettant la comparaison et la clusterisation de séquences nucléotidique et
I’établissement d’une relation statistique entre eux, 1’outil le plus connu est BLAST

(Altschul et al., 1990).

I1I-2  Détermination des ETs a partir des données de

séquencage

Le développement constant des technologies de séquencage et la baisse du cofit ont

favorisé I’explosion de nombre de nouveaux génomes séquencés. En mai 2022, on comptait

69,659 génomes disponibles (informations récupérées le 03 mai 2019 sur le site

(www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/browse/). Cependant, cela a un prix : la plupart des génomes

récemment séquencés, en raison de la technologie de séquencage a lecture courte, sont

disponibles a divers niveaux d’assemblage. Pour la plupart des organismes non-modeles, on

nous présente des ébauches d'assemblages de contigs plutot courts. De plus, ces génomes ne

sont généralement pas tres bien annotés et les ETs ne figurent pas sur la liste des priorités
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d'annotation. Pour combler cette lacune, un certain nombre de méthodes ont été¢ développées
pour détecter les répétitions a partir des données brutes de séquencage. Les outils les plus
utilisés sont :RepeatExplorer (Novak et al., 2013), RepArk (Koch et al., 2014) et dnaPipeTE
(Goubert et al., 2015).

IV- Approches de classification des ETs

Il existe trois approches qui permettent la classification des ETs : la premicre se
base sur la similarité, la deuxieme porte sur les structures et motifs signature des ETs et la
troisieme repose sur le mécanisme de transposition. Cette derniere approche est tres souvent

utilisée dans des logiciels spécialisés adaptés a un type spécifique d’ET (Abrusan et al., 2009).

IV-1  Approche basée sur la similarité

Cette approche est basée sur la détection de similarité entre les ET's identifiés et les
séquences codantes des ET's connus au niveau des bases de données. En général, c'est I'approche
la plus recommandée lorsqu’il s'agit des séquences provenant de génomes bien caractérisés ou

d'un génome relativement proche d'un génome bien étudié.

Le premier logiciel utilisant l'approche basée sur la similarité pour la classification des
répétitions est Censor, développé par Jerzy Jurka au début des années 1990 (Jurka et al., 1996).
Cet outil utilise RepBase (Bao et al., 2015) comme base de référence et BLAST comme moteur
de recherche (Altschul et al., 1990). Cependant, le logiciel de détection des ETs le plus
populaire est RepeatMasker (http://www.repeatmasker.org). Il est intéressant de noter que ce

programme utilise également RepBase et BLAST pour effectuer les analyses.

IV-2  Approche basée sur les structures et motifs signatures

Cette approche est fondée sur la recherche de certaines caractéristiques spécifiques
des ETs, par exemple, les LTR, les TSD et les TIR, etc. Etant donné que les différents types
(familles) d'éléments sont structurellement différents, ils nécessitent des regles spécifiques pour
leur détection et classification. Par conséquent, de nombreux programmes qui utilisent des
algorithmes basés sur les motifs signatures sont spécifiques pour certains types de transposons.
Il existe un certain nombre de programmes spécialisés dans la détection des transposons LTR,
qui prennent en compte plusieurs caractéristiques structurelles des rétroposons LTR,

notamment la taille, la présence de TSDs et de signaux de réplication.
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Certains programmes vérifient également les ORFs codant les protéines gag, pol et
env. LTR_STRUC (McCarthy et McDonald 2003) est I'un des premiers programmes basés sur
ce principe. Il utilise la stratégie "seed-and-extend" pour trouver les répétitions situées a une
distance définie par l'utilisateur. Les régions candidates sont étendues sur la base de
l'alignement par paire pour déterminer les limites des LTRs apparentés. Les éléments putatifs
de pleine taille sont évalués en fonction de la présence de TSD et ORF de la transcriptase

reverse.

Plusieurs autres programmes ont été développés sur la base de principes similaires,
tels que, LTR (Kalyanaraman et Aluru 2006), find_LTR (Rho et al., 2007), LTR_FINDER (Xu
et Wang 2007), et LTRharvest (Ellinghaus et al., 2008).

Un autre groupe de transposons qui ont une structure relativement conservée sont
les MITE:s et les Helitrons. Plusieurs programmes spécialisés ont été développés pour tirer parti
de leur structure spécifique. MITE Tracker (Crescente et al., 2018) et MiteFinderll (Hu etal.,
2018) sont adaptés aux MITEs, tandis que HelitronFinder (Du et al., 2008) et HelSearch (Yang

et Bennetzen 2009) ont été développés pour la détection des hélitrons.

IV-3  Approche basée sur le mécanisme de transposition

Cette approche a été mise en ceuvre par Abrusan et al., (2009) qui a développé un
logiciel appelé TEclass. Cet outil permet de classifier les séquences consensus de TEs
inconnues en quatre catégories, en fonction de leur mécanisme de transposition : transposons
d'ADN, LTRs, LINEs et SINEs. Le logiciel présume que la séquence analysée est un ET et suit

un processus de classification binaire afin d’établir la classification (http://bioinformatics.uni-

muenster.de/tools/teclass/index.hbi).
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I-  Source de données et qualité de génome
I-1 Le génome de B.tabaci

Le génome MEAMI1/B B. tabaci, séquencé par Chen et al. (2016) a partir d’une
colonie de 6,500 individus males haploides issus d'une seule femelle MEAMI1 collectée a
I’USDA-ARS a Charleston, SC, USA en avril 2013, en utilisant les technologies (Illumina
HiSeq 2500 system) pour les « short reads » et (PacBio RSII system) pour les « long reads », a
¢été utilisé comme source de données pour 1’étude des ETs. L’assemblage de ce gnome a été
effectué moyennant Platanus (Kajitani et al., 2014) et son annotation a été réalisée avec les
pipelines MAKER (Cantarel et al., 2008), augustus (Stanke et Waack 2003) et SNAP (Korf
2004). La qualité de I’assemblage de ce WGS a été vérifiée a 1'aide de Blobtools (Laetsch et
Blaxter 2017) et QUAST — Quality Assessment Tool for Genome Assemblies (Gurevich et al.,
2013) (Figure 14, Table 2). L’histogramme (Figure 19 A) montre que les reads sont totalement
assemblés (100%) et celui de GC% la (Figure 19 B) indique 4 groupes taxonomiques celui des
arthropodes, des streptophytes, des protéobactéries et des tardigrades. Le groupe des
arthropodes montre que B.fabaci est affilié¢ a I’embranchement arthropoda et qu’il est associé a
des streptophytes, des protéobactéries et des tardigrades qui sont aussi surnommés oursons
d’eau. Les no-hit reflete que ce génome englobe des séquences qui lui sont spécifiques. Le
génome de B. tabaci fait une taille de 615Mb assemblé en 19,746 scaffolds avec une longueur
N50 de 3,232,964 kb et L50 de 56 scaffolds (Tableau 2). Cette séquence génomique a été
installée a partir de la base de données NCBI (assembly ASM185493v1) afin de chercher les

éléments transposables.
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Figure 19 Visualisation de I'assemblage combiné des librairies de séquencage.

(A) Histogrammes qui montrent les reads mappé et non de la séquence génomique. (B)
Histogrammes du pourcentage GC% pour chaque groupe taxonomique. Une 1égende reflete
l'affiliation taxonomique des séquences. Le nombre de groupes taxonomiques est de sept par
défaut et les groupes restants sont classés dans la catégorie « others».

Tableau 2 Caractéristiques d’assemblage de génome de B. tabaci

B. tabaci
Nombre de scaffold 19,746
Taille totale de génome (pb) 615,015,601
Scaffold le plus large 11,178,615
Taille totale >=1000pb 609,136,953
Taille totale >=10 000pb 584,989,749
Taille totale >=50 000 pb 578,629,586
Scaffold N50 (pb) 3,232,964
Scaffold L50 56
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II- Identification des él€éments transposables

II-1 L’annotation du génome de B. tabaci avec REPET

La recherche des éléments transposables a été établie en se basant sur des approches
bio-informatiques. Le génome assemblé de B.tabaci MEAMI1 a été utilisée pour effectuer
I’annoter de novo les ETs moyennant le programme REPET v3.0 avec les parametres par défaut.
Ce programme a été développé par I’équipe de ’'URGI a ’INRA de Versailles (Queseville et
al. 2005; Flutre et al. 2011). Cet outil est formé principalement d’'une combinaison de deux
pipelines : TEdenovo pour la recherche de novo des familles des ET's présentes dans le génome

en question et TEannot pour détecter toutes les copies dans appartenant a ces familles.

II-1-1  Recherche des ETs par TEdenovo

L’analyse TEdenovo est basée sur trois étapes principales : une étape de
comparaison du génome a lui-méme suivant la méthode « all by all », une étape de clustering
qui se caractérise par une étape d’alignements multiples des clusters, une étape de construction

des consensus et de classification de ces derniers.

Premierement, la séquence génomique de B. tabaci est découpé en fragments afin
d'étre aligné en utilisant BLASTER permettant ainsi d’obtenir des répétitions hautement
similaires appelées HSPs (High- Scoring Segment Pairs). Cette étape est caractérisée par un
nombre tres élevé de fragments génomiques a aligner qu’on appelle « chunks » et exige des
parametres stricts permettant de récupérer les HSPs présentant un e-value <1e-300 et une

similarité > 90 %.

Ensuite, les répétitions HSP sont regroupées a 1'aide de GROUPER et RECON, qui
sont des programmes permettant la génération des ET's selon 3 stratégies : soit en générant les
séquences d’ADN en formant des copies par « single linkage » avec une couverture de 95 %,
soit en créant un élément ancestral putatif sur un site donné avec une couverture de 50 % soit
par empilement des séquences HSPs sur leurs emplacements correspondants avec une
couverture de 95 % pour former des clusters. Cette étape est suivie par une étape de filtration
des résultats pour éliminer les clusters formés par moins de trois séquences, éviter les mauvais
alignements engendrant une baisse de la qualité du consensus a construire en maintenant
uniquement les 20 plus grandes séquences dans le cas des clusters contenant un grand nombre

de séquences et enfin éliminer les redondances issues des combinaisons des deux outils de
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clustering. Les séquences formant chaque cluster sont alignées par le programme MAP (Huang
1994) afin de générer les consensus. Enfin, les consensus sont classés en fonction des
caractéristiques des TE (LTR, TIR, queue polyA, cadre de lecture ouvert, etc.) ainsi que de
leurs similarités avec les TE de référence de la base de données actualisée Repbase V26.10
(Bao et al., 2015), des bases de données Pfam (Finn et al., 2016) et des profils HMM (Finn et
al.,, 2011; Mistry et al., 2013). Pour terminer, une étape de classification est réalisée par
PASTEC (Hoede et al., 2014) sur la base du systeme de classification décrit par Wicker et une

bibliotheque de séquences consensus classées non-redondantes est construite.

* TE identification (de novo) Pipeline TEdenovo
Genomic sequence . TATGTGCTATTACTATTACATTACCATGCGT  (Flutre etal. In prep.)
Repeat search(~all-by-all blast)
e 10T BLASTER (Quesneville et al. 2003)
| SAVLTA
High Scoring Pairs e i resat

l @ Multiple GTGCTATGCTA MAP (Huang 1994)
alignments i gl MAFFT (Katoh et of 2002)
Multiple alignments TGOCTA--GTA
oirepeais
Consensus TTOCTATCTA > TEclassifier/reconciler

Figure 20 Représentation schématique des principales étapes d’analyses effectuer en utilisant
le pipeline TEdenovo. D’aprés Quesneville (2019).

II-1-2 Annotation des ETs par TEannot

L’analyse par TEannot comprend quatre étapes majeures: une étape d’alignement
des librairies des consensus avec la séquence génomique, une étape de combinaison des HSPs
obtenus et d’élimination des faux et une étape de connexion et de jointure des différents HSPs
restants. La librairie des consensus générés par TEdenovo est utilisée pour scanner les 615Mb
du génome de B.tabaci et annoter toutes les copies d’ETs présentes. Cette étape de recherche
des HSPs est réalisée moyennant les trois outils BLASTER, RepeatMasker et CENSOR

(Kohany et al. 2006) en alignant les consensus de référence avec les chunks génomiques puis
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reconnectés entre eux en éliminant les redondances et nettoyant les conflits par une procédure

de jointure assurée par MATCHER (Quesneville et al. 2003).

Ensuite, une étape de recherche des microsatellites en utilisant les trois programmes
TRF (Benson 1999), Mreps (Kolpakov et al. 2003) et RepeatMasker (SSR) dans le but de les
écartés de 1’étude puisqu’on s’intéresse uniquement aux ETs. Pour éliminer les fausses
correspondances et augmenter la qualité de 1'annotation ETs, un double tour de TEannot est
effectué. Le premier tour de TEannot est effectué pour identifier les consensus qui ont au moins
une copie pleine taille couvrant plus que 95 % du consensus (FLC : Full Length Copy). Le
seconde tour de TEannot est effectué pour augmenter la qualité de 'annotation des séquences
en utilisant les consensus filtrés d’ou la génération des ETs « uncategorised» qui sont formés
de moins de dix copies. En effet, REPET associe plusieurs méthodes de détection pour générer
les séquences répétées les plus completes. Enfin, TEannot crée des fichiers d’annotation de type
GFF détaillant toutes les caractéristiques des copies identifiées ainsi que leurs coordonnées par
rapport au consensus et sur le génome. Toutes les séquences consensus des ETs sont vérifiées
manuellement en vérifiant les caractéristiques structurelles et éliminant les séquences

chimériques et les duplications artéfactuelles.

* TE annotation (knowledge based) ripeline TEannot (Quesneville et of. 2005)

Consensus sequences of REPEATMASKER (Smit et ol.)
known TEs BLASTER (Quesneville et af. 2003)
‘ Similarity search ENSOR (Jurka et al. 2005)

MATCHER (defragmenter/combiner)

AR [  (Quesnevite ol 2005,2005)

‘ Spurious hits removal

O
@ Fragment connection

4

rmSpuriousHits (Quesneville et al. 2005)

long_join (Quesneville et al. in prep)

Figure 21 Représentation schématique des principales étapes d’analyses effectuer en utilisant
le pipeline TEannot. D’aprées Quesneville (2019).
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II- L’annotation du génome de B.tabaci basée sur la

structure et la similarité des s€quences

III-1  Identification des MLEs et de leurs MITEs dérivés

La recherche des MLEs dans le génome de B. tabaci a été réalisée selon la méthode
de similarité décrite par Bouallegue er al. (2017) et Xie et al. (2018). Un total de 57 séquences
de référence nucléotidiques et 19 protéiques des cinq principales sous-familles
de Mariner (irritans , mauritiana , mellifera , elegans et cecropia ) ont été utilisées comme
requétes (tableaux 3 et 4). Ces séquences requétes ont été confrontées aux séquences
génomiques en effectuant BLASTN et tBLASTN, respectivement ( Altschul et al., 1990). Une
premicre étape de filtration a été réalisée afin d’exclure les séquences ayant une identité
inférieure a 30 %. Les séquences restantes ont été étendues a 1,000 paires de bases
supplémentaires de part et d’autre afin d'obtenir des séquences MLE pleine taille avec TSD,
TIR, UTR et ORF. Les TIR ont été détectés manuellement en alignant les séquences avec leurs
séquences complémentaires a 1'aide de 1'algorithme multAlin ( Corpet, 1988 ). Afin de détecter
les séquences TIR unilatérales, ces dernieres ont été alignées avec celles ayant les deux
TIRs. Les séquences MLE identifiées ont ensuite été utilisées comme requétes de nucléotides
pour récupérer plus de séquences a l'aide de 1'algorithme BLASTN. Les séquences obtenues ont
été soumises a une seconde étape de filtration pour exclure les copies redondantes et celles
inférieures a 500 pb ( Wallau et al., 2014; Berthelier et al., 2018 ). Les séquences restantes ont
été regroupées a l'aide de CD-HIT avec un seuil d'identité de 80 % et une couverture de
60 %. Ensuite, leurs ORF ont été identifiés a 'aide de 1'algorithme BLASTX et du programme
SIXPACK mis en ceuvre dans le portail EMBOSS
( https://www.ebi.ac.uk/Tools/st/emboss_sixpack ). Des recherches supplémentaires des
domaines HTH et NLS ont été effectuées a 1'aide de NPS@ : Network Protein Sequence
Analysis and SeqNLS (Dodd et Egan 1990 ; Lin et Hu 2013), respectivement. La recherche du
domaine catalytique représenté par les trois acides aspartiques séparés par 34 acides aminés
ancrés aux motifs TGDE, HDNA et YSPDLA(X)D a été effectuée manuellement. Enfin, une
étape de filtration a été réalis€e pour éliminer les copies sans domaine catalytique. La
modélisation des transposases des MLEs complets et la prédiction de leur sructure tridimentionnelle

a été réalisée en utilisant le programme Phyre2 (KELLEY et al., 2015).
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Pour récupérer les MITE dérivés des MLE, le génome MEAM/B a d'abord été
soumis a MITE Tracker ( Crescente et al., 2018 ) et les séquences MITE putatives obtenues ont
ensuite été utilisées comme requétes pour effectuer un BLASTN ( valeur e < 10 19; Lu et al.,

2012 ) contre les MLE précédemment identifiés.
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Tableau 3 Références nucléiques de MLEs utilisées comme requétes dans la recherche

BLASTN
Superfamille Irritans

AC.number Especes Groupe
L06041 Green lacewing Insecte
AY601745 Diachasmimorpha longicaudata Insecte
AY601748 Diachasmimorpha longicaudata Insecte
AY601746 Psyttalia fletcheri Insecte
Ul1642 Haematobia irritans Insecte
U11658 Anopheles gambiae Insecte
U11646 Drosophila ananassae Insecte
AB056896 Adoxophyes honmai Insecte
U11649 Mantispa pulchella Insecte
AY601743 Bactrocera dorsalis Insecte
GQ398105 Agrilus planipennis Insecte

Superfamille Elegans
AC.number Especes Groupe
AJ437557.1 | Meloidogyne chiwoodi Nematode
DQ138261 Adineta vaga Rotifer
DQ138276 Adineta vaga Rotifer
AF014939.1 | Caenorhabditis elegans Nematode
Superfamille Cecropia

AC.number Espéces Groupe
M63844 Hyalophora cecropia Insecte
D88671 Bombyx mori Insecte
AB363005 Bombyx mandarina Insecte
AB006464 Attacus atlas Insecte
AB055186 Hyphantria cunea Insecte
AB055183 Cephonodes hylas Insecte
AB055185 Papilio xuthus Insecte
AB055187 Traulia ornata Insecte
AB055184 Eumeta japonica Insecte
AB055188 Fungia sp. Kusabiraishi Fungia
AB055182 Junonia almana almana Insecte
ABO055181 Danaus chrysippus Insecte
AF126011 Antheraea mylitta Insecte
X71979 Girardia tigrina Dugesiid
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Superfamille mellifera

AC.number Especes Groupe
AF124047 Ceratitis capitata Insecte
AY 155491 Chymomyza amoena Insecte
AY 155490 Apis mellifera Insecte
AY 155493 Ceratitis capitata Insecte
AY 154756 Epicauta funebris Insecte
AY 154754 Apis mellifera Insecte
HP496852 Apis mellifera Insecte
AF349133 Bactrocera tryoni Insecte
U08094 Drosophila erecta Insecte
U18308 Glossina palpalis Insecte

Superfamille mauritiana

AC.number Especes Groupe
M14653 Drosophila mauritiana Insecte
AF355143 Blattella germanica Insecte
X78906 Drosophila mauritiana Insecte
AF373028 Musca domestica Insecte
X89927 Drosophila simulans Insecte
X86159 Zaprionus tuberculatus Insecte
AF035566 Drosophila teissieri Insecte
AF465247 Mamestra brassicae Insecte
X86158 Drosophila tsacasi Insecte
AJ312712 Bombus terrestris Insecte
AJ312723 Eupelmus vuilleti Insecte
AY652423 Myrmica ruginodis Insecte
X73312 Myrmica ruginodis Insecte
EF418011 Pleistodontes addicotti Insecte
EF418012 Pleistodontes addicotti Insecte
AF51817 Solenopsis richteri Insecte
AF518170 Solenopsis invicta Insecte
AF518177 Solenopsis saevissima Insecte
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Tableau 4 Références de transposases MLEs utilisées comme requétes dans la recherche
tBLASTN (numéro d'ACcession,Espece,Groupe)

Superfamille Irritans

AC.number Especes Groupe
KFM57566.1 Stegodyphus mimosarum Arachnid
XP_035224980.1 Stegodyphus dumicola Arachnid
XP_023310469.1 Anoplophora glabripennis Insecte
AP1.98296.1 Bactrocera tryoni Insecte
IAPL.98287.1 Bactrocera tryoni Insecte
CAP20047.1 Portunus granulatus Crustacean
CAJ76986.1 \Pachygrapsus marmoratus Crustacean

Superfamille Elegans

AC.number Especes Groupe
F11D11.9 Caenorhabditis elegans Nematode
DQ138284.1 Adineta vaga Rotifer
F11D11.9 Caenorhabditis elegans Nematode

Superfamille Cecropia

AC.number Especes Groupe
BAA23532.1 \Bombyx mori Insecte
IABQS88321.1 [Homo sapiens(construit) [Homme

Superfamille mellifera

AC .number Especes Groupe
AAO12861.1 Apis mellifera Insecte
AAO12862.1 Chymomyza amoena Insecte

AAO12863.1 Forficula auricularia Insecte
Superfamille mauritiana

AC.number Especes Groupe
IAAKS54758.1 Musca domestica Insecte
IAAA28678.1 \Drosophila mauritiana Insecte
IAPL98294.1 Bactrocera tryoni Insecte
AAC28261.1 \Drosophila teissieri Insecte
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Figure 22 Schéma représentant les étapes successives d’identification des MLEs et de leurs
MITEs dérivés in silico chez B. tabaci.
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1V- Clusterisation des MLEs

Les séquences MLEs ont été comparées les unes aux autres et regroupées sur la
base d'une identité de séquence supérieure a 80 % et d'une couverture minimale de 60 %. Les
groupes obtenus ont été visualisés par le logiciel Cytoscape 3.7.2 puis utilisés pour effectuer
une analyse de maximum vraisemblance au moyen du logiciel MEGAX ( Kumar et al.,
2018 ). L'attribution des groupes d’MLEs a leurs sous-familles a été effectuée en les comparant
avec la base de données NCBI a l'aide de 1'algorithme BLASTX et en réalisant une analyse
phylogénétique selon la méthode de maximum de vraisemblance a 1'aide du progiciel PhyML
3.0, apres alignement des séquences d'acides aminés reconstruites de chaque groupe avec des
séquences de référence connues (tableau 4) en utilisant le logiciel CLUSTAL 2.1 Multiple
Sequence Alignments ( Chenna et al., 2003 ), les bootstrap ont été répartis de 0 a 1 (Guindon et

al., 2010).
V- Etude de la dynamique des ETs
V-1 Estimation de la distribution de 1'age des ETs

L’¢étude de la distribution de 1'dge des ETs a été estimée en se basant sur les taux
d'insertion et de délétion des familles des ETs a l'aide du « package TE » version 0.3-0
implémenté dans R version 4.0.3 selon les modeles statistiques proposés par Dai et al. (2018).
Il s'agit d'une estimation améliorée de la distribution de 1'age qui tient compte des mutations

aléatoires, ainsi que d'un ajustement par le taux de délétion, pour calculer le taux d'insertion.
V-2 Sites d'insertion des ETs

La rechercher des sites d’insertions des ETs au niveau des geénes (du site de début
de transcription au codon stop) et 2 kb en amont et en aval a été effectuée moyennant 1'outil
bedtools-closest v2.26.0 (Goerner-Potvin et al. 2018 ; Xu et al.2013) en combinant le fichiers
gff des annotations des ETs de TEannot avec celui des genes de B. fabaci obtenues a partir de
la base de données NCBI. Ce programme recherche les sites d’insertions des ETs dans le
génome qui sont proches ou qui chevauchent avec les genes fournis. Les emplacements des
insertions des ETs dans les génes, leurs orientations et la distance entre les genes et les ETs ont

été utilisés pour classer les insertions. Ensuite, les insertions des TEs qui pourraient étre

59


javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;
javascript:;

impliquées dans la résistance aux insecticides ont été recherchées en utilisant les genes de
défense annotés de Chen et al. 2016 associés a la détoxification et a la résistance aux insecticides
chez B. tabaci dans les populations sensibles et résistantes en réponse au traitement insecticide
(Chen et al. 2016). Ces genes ont été téléchargés sur le site web du NCBI
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-

hub/gene/table/taxon/7038/7utm_source=gquery&utm_medium=referral).

TEannot Génes de B.
(REPET) tabaci (NCBI)
Gff file: TEs.gff Gff file:genes.gff
Bed file: TEs.bed Bed file: genes.bed

bedtools-closest
v2.26.0

bedtools

EEm  (ne dans le sens contraire de ET mmmp> Gene dans ou chevauchant avec [ET
mmm  Géne dans le méme sens de [ET YRR CopiedunET g pistance entre le géne et la copie de
[ET

Figure 23 Schéma représentatif de la méthode de recherche des sites d’insertion des copies des
ETs et représentation des positions possibles de I’insertion de ’ET par rapport aux genes. La
figure a été créée a l'aide de BioRender (https:// biorender. com/)
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VI-  Analyse des données du transcriptome

L'analyse des données transcriptomique a été réalisée afin d’étudier I’expression
des séquences MLE complétes selon le protocole décrit par Pertea et al. (2016) . Dans cette
étude, les données transcriptomique (SRA : Sequence Read Archive) de l'aleurode B.
tabaci MEAMI1 sous l'accession au bioprojet PRINA312467 ont été utilisées afin d’étudier
I'expression des deux MLE complets dans le génome de cet insecte au cours des 3 premiers

jours d'acquisition du Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV).

Les données SRA ont d'abord été téléchargées a partir de la base de données NCBI
SRA, puis mappées a l'aide de HISAT2
( http://ccb.jhu.edu/software/hisat2 ou http://github.com/infphilo/hisat2 ) sur les scaffolds
comprenant les deux MLEs complets identifiés. Les alignements ont été soumis a StringTie
( http://ccb.jhu.edu/software/stringtie ou https://github.com/gpertea/stringtie ) pour assembler
et quantifier les transcrits des deux MLEs. Ensuite, les transcrits assemblés ont été fusionnés
par un module spécial de StringTie, qui crée un ensemble uniforme de transcrit pour les deux
éléments. Afin de comparer les genes et les transcrits avec l'annotation de référence et les
statistiques des rapports, une étape facultative a été effectué a l'aide de gffcompare

(http://ccb.jhu.edu/software/stringtie/gff.shtml ou http://github.com/gpertea/gffcompare ).

Enfin, StringTie estime les abondances de transcrits et crée des décomptes de table
pour Ballgown, qui est un package R, utilisé pour calculer les valeurs normalisées de FPKM
(fragments par kilobase d'exon par million de lectures cartographiées) et sélectionne les genes

ayant un FPKM> 1 (Macko-Podgoérni et al., 2021).
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Figure 24 Schéma représentatif des étapes de 1’analyse transcriptomique afin d’étudier
I’expression des séquences MLE complétes selon Pertea et al. 2016.
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Résultats
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Chapitre 1

Les €léments transposables dans le génome de Bemisia
tabaci (Hemiptera : Aleyrodidae) et leurs implications

potentielles dans la résistance aux insecticides.
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I- Annotation des ETs dans les génomes de B.tabaci

I-1 Statistiques globales des ETs

La recherche des ETs dans le génome de B. tabaci en utilisant REPET a conduit a
l'identification de 1327 236 répétitions potentielles. L’¢élimination des séquences
correspondant a des satellites et des séquences qui ne renferment pas des caractéristiques des
ETs a permis de récupérer un total de 1 292 393 copies, représentant 51% du génome entier de
B. tabaci (Figure 25). Ces éléments ont été regroupés en 4872 lignées, dont 699 appartiennent
a la classe I, 1348 a la classe II, et 2825 qui n'ont pas été catégorisés « uncategorised » bien
qu'ils aient les caractéristiques des ETs (Tableaux5 et S1). La majorité de ces lignées, ont été
représentées par au moins un FLC. Le totale de ces séquences est de 27 599 séquences couvrant
plus de 95 % de la séquence consensus de chaque lignée. Les lignées de la classe I sont
représentées par 73 223 copies d’ETs couvrant 5,7% de la séquence entiere du génome de B.
tabaci. Les lignées de classe 11 sont représentées par 213 958 copies d’ETs, qui couvrent 16,55

% de la séquence génomique de B. tabaci.

m Autres = Classe!| = Classell Uncats

Figure 25 Répartition du génome de B. fabaci
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I-2

Les éléments de la classe |

Les éléments de la classe I ont été classés en six ordres en fonction de leurs

caractéristiques structurelles. L'ordre des LINEs réunit le plus grand nombre d'é1éments de cette

classe avec 43 262 copies des ETs et a révelé une grande diversité, représentée par au moins

12 superfamilles différentes (Tableau 5). La superfamille RTE représente la grande majorité des

éléments LINEs avec 14,232 copies (211 FLC) regroupés en 34 lignées, suivis par la

superfamille Jockey avec 4909 copies (202 FLC) rassemblées dans 87 lignées, ce qui indique

aussi une grande diversité au sein de cette superfamille (tableau 5). En ce qui concerne, I’ordre

des LTRs, les éléments les plus abondants appartiennent aux superfamilles Gypsy et Copia qui

ont un nombre de copies presque identiques de 3797 copies (147 FLC) et 3726 copies (99 FLC),

respectivement (Tableau 5). Ces copies sont organisées en 64 lignées pour Gypsy et 56 lignées

pour Copia. La superfamille Gypsy a montré une plus grande variabilité entre ses éléments que

la superfamille Copia (Figure 26).
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Figure 26 Schéma représentatif de la variabilité des superfamilles Copia et Gypsy. La courbe

montre la distribution des lignées en fonction des copies de chaque superfamille.
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Tableau 5 Statistiques globales des éléments transposables du génome de B.tabaci

Classes Couverture Ordre Superfamille Nbr.de Nbr.de Nbr.de Pourcentage %
génomique % copies lignées FLC*
LTR
Gypsy 3797 64 147 0,294
Copia 3726 56 99 0,288
Bel-Pao 143 64 101 0,011
PLE Penelope 6993 27 52 0,541
LINE
RTE 14 232 34 211 1,101
Jockey 4 909 87 202 0,380
R2 2327 12 22 0,180
RI 1015 23 50 0,079
Nimb 952 7 11 0,074
I 931 13 27 0,072
Class I 37 SART 696 14 25 0,054
Waldo 197 3 5 0,015
LI 170 1 2 0,013
Vingi 108 2 3 0,008
Loa 62 3 5 0,005
Hope 24 1 3 0,002
Unclassified 17 698 64 179 1,369
SINE
58 385 2 3 0,030
Unclassified 2634 40 112 0,204
TRIM TRIM 11 424 117 319 0,884
LARD LARD 859 6 14 0,066
TIR
hAT 5797 35 110 0,449
Tcl-Mariner 5038 52 407 0,390
Mutator 1640 46 124 0,127
Academ 1097 9 42 0,085
Ginger 292 5 27 0,023
P 135 7 10 0,010
CACTA 134 6 9 0,010
PiggyBac 117 2 4 0,009
Class II 16,55 Sola 93 2 9 0,007
Transib 52 2 3 0,004
Merlin 23 1 3 0,002
PIF-Harbinger 6 1 1 0,000
Unclassified 106 644 566 5239 8,252
Crypton  Crypton 8 1 2 0,001
Helitron  Helitron 1723 21 95 0,133
Maverick Maverick 6723 28 51 0,520
MITE MITE 84 436 564 9393 6,533
UnCats 28,81 1005212 2825 10478 77,779

*FLC: le full Length Copy est une copie qui couvre plus de 95 % du consensus correspondant.
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I-3 Les éléments de la classe 11

Les propriétés structurelles des éléments de la classe II, telles que les répétitions
terminales, la duplication du site cible, et les caractéristiques des domaines protéiques, ont été
utilisées pour les répartir en cinq ordres différents, a savoir I’ordre des Crypton, des Helitron,
des MITEs, des Maverick et des TIRs (Tableau 5). L'ordre des TIRs comprend le plus grand
nombre de copies d'éléments de la classe II, représenté par 121,068 copies des ETs, ce qui
indique une large variabilité, caractérisée par au moins 12 superfamilles différentes (Tableau
5). La distribution des éléments dans cet ordre a montré que la superfamille AT possede 5797
copies (110 FLC) regroupées dans 35 lignées, suivie par la superfamille Tcl-Mariner qui
compte 5038 copies (407 FLC) rassemblées dans 52 lignées (Tableau 5). Les superfamilles
Mutator et Academ ont chacune un grand nombre de copies avec 1640 (124 FLC) et 1097 (42
FLC) copies respectivement (Tableau 5). Ces copies sont réparties en 46 lignées Mutator et 9
lignées Academ. Toutes ces superfamilles présentent une variabilité entre leurs copies, a

I'exception de la superfamille Academ, qui présente des copies homogenes (Figure 27).
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Figure 27 Schéma représentatif de la variabilité des superfamilles de I’ordre des TIR. La courbe
montre la distribution des lignées en fonction des copies de chaque superfamille.
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I-4 Les €léments transposables en miniatures

Les éléments transposables miniatures (mTEs), dont les SINEs et les TRIMs
appartenant a la classe I et les MITEs a la classe II, sont présents dans le génome de B.tabaci
avec un nombre €élevé de copies. Les SINEs et les TRIMs sont représentés par 3019 copies
organisées en 42 lignées et 1142 copies réparties en 117 lignées, respectivement (Tableau 5).
En ce qui concerne les éléments LARDs, ils sont représentés dans le génome par 859 copies,
qui appartiennent a 6 lignées différentes. Ce groupe d’éléments a montré une distribution
homogene (Figure 28, Tableau 5). Le groupe des MITEs renferment le nombre de copies le plus
élevé, correspondant a 84,436 copies, regroupées dans 564 lignées (Tableau 5). Ce groupe a

montré la plus grande variabilité des copies parmi toutes les mTEs identifiés.
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Figure 28 Distribution des valeurs d’identité entre les copies des mTEs et les séquences FLC.
Les fréquences relatives en fonction des pourcentages d'identité des (a) Short Interspersed
Nuclear Elements (SINEs), (b) Large Retrotransposon Derivatives (LARDs), (¢) Terminal
repeat retrotransposons in miniature (TRIMs), et (d) Miniature Inverted—repeat Transposable
éléments (MITE) sont représentés par des couleurs différentes.

La grande majorité des ETs identifi€és n'ont pas pu €tre classés et ne présentaient
pas de similarité significative avec les ETs de références présentes dans les bases de données
Repbase ou Pfam et les profils HMM. Ces éléments ont été nommés « uncategorised »
(UnCats). Ces derniers ont été distribués sur 2825 lignées, qui couvrant 28,81% de la séquence

génomique et 77,78% du répétome .
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II- Etude de la dynamique des ETs

II-1 Etude des sites d’insertion des ETs

La recherche des sites d’insertions des ETs dans/ou a une distance de moins de 2
kb des genes de défense associés a la résistance aux insecticides a révélé 94 sites d'insertion a
l'intérieur ou a proximité de 74 genes codant des enzymes de détoxication sur un total de 647
geénes de défense identifiés dans le génome de B. tabaci (Tableau S2). Les geénes de défense
affectés par le plus grand nombre d'insertions des ETs sont représentés au niveau de la Figure
29. Un total de 44 insertions a été trouvé parmi les 33 genes codant la protéine de liaison appelée
phosphatidyléthanolamine (PEBP), dont 35 insertions a l'intérieur du gene, cinq en amont et
quatre en aval. Un total de 22 insertions a été trouvé au niveau des 21 génes de cathepsine, dont
14 insertions dans le gene, une en amont et sept en aval. Par ailleurs, le génome de B. tabaci a
révélé 13 insertions parmi les 11 génes de I'UDP-Glucuronosyl-Transférase (UGT), dont 12
dans le gene lui-méme et une en amont. Quatre insertions ont également été trouvées dans les
genes des transporteurs ABC, trois a I’intérieur du géne et un en aval. Enfin, 10 insertions d’ETs
ont été identifiées dans les cinq genes de carboxylestérase (CCE), a I'exception d'une insertion
située a 270 pb en amont du gene CCE. Les ETs impliqués sont des membres des superfamilles
Tcl-mariner, hAT, RTE, Copia, Academ, Maverick, Mutator, Gypsy, Bel-Pao, Jockey, Sola, I,
L1, Penelope, et Helitron.
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Figure 29 Nombre des insertions ET's identifiées dans les familles de geénes de la protéine de
liaison de la phosphatidyl-éthanolamine (PEBP), de la cathepsine, de 'UDP-Glucuronosyl-
Transférase (UGT), du transporteur ABC et de la Carboxylestérase (CCE) dans le le génome
de B. tabaci.

Dans une étude antérieure 1’équipe de Chen et al. (2016) ont identifié 238 genes de
défense exprimés de maniere différentielle en réponse au traitement insecticide (Chen et al.,
2016). Afin d’étudier I’implication des insertions des ETs dans la résistance aux insecticides
chez B. tabaci, ces dernieres ont été recherchées parmi ces genes différentiellement exprimés
(DGEs) précédemment identifiés par Chen et al. (2016). Les résultats ont révél€ six insertions

des ETs a l'intérieur ou en amont de ces DEGs (Figure 30).

Les éléments impliqués dans ces insertions appartiennent aux superfamilles 7c-
mariner et Academ dans les génes PEBP, Copia dans le géne de la cathepsine B, couvrant tout
le second exon et des parties des introns qui le flanquent. Un élément hAT dans le gene de la
cathepsine L-Like et deux insertions des éléments hAT et RTE en amont des genes de la

cathepsine F-Like et de la cathepsine B, respectivement ont été identifiées (Figure 30).
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Figure 30 Représentation schématique des insertions d’ETs dans les six geénes de défense
différentiellement exprimés chez B. tabaci sous traitement insecticide.
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II-2  Estimation de I’age des ETs

L’estimation de 1’age des ETs et la datation des événements de transposition ont été
effectuées selon les modeles statistiques proposés par Dai et al. (2018). Il s'agit d'une estimation
améliorée de la distribution de 1'age qui tient compte des mutations aléatoires, ainsi que d'un
ajustement par le taux de délétion, pour calculer le taux d'insertion. Cette analyse a montré que
le génome de B. tabaci a subi plusieurs « burst » récents de différentes superfamilles des ETs

montrant son accessibilité.

L'estimation de 1'age des ETs a révélé une distribution d'ages variée, selon les
superfamilles qui remonte a 14 millions d'années (MYA) (Figures 31 et 32). La premiere
invasion du génome de B. tabaci a commencé par l'insertion des éléments Mutator appartenant
a l'ordre des TIRs, suivis par I’insertion des éléments Ginger vers 8,4 MY A. Dans la période
du 5,8 2 7,8 millions d'années, des invasions appartenant a de multiples familles de 1'ordre des
LINEs se sont produites, en plus d'une nouvelle invasion par des éléments de la famille Ginger
(ordre des TIRs, 6 MY A) et I'apparition des éléments Bel-Pao de 1'ordre des LTRs (6,5 MYA).
Les Helitron et le LINE-Vingi sont apparus, il y a 5,5 millions d'années. Durant presque la
méme période (5,2 millions d'années) les éléments Academ et Mutator appartenant aux TIRs

sont également apparus.

Apres la premiere vague des LINE-Waldo, qui s'est produite il y a 7,8 MY A, une
deuxieme vague des LINE-Waldo s'est produite 3 MY A apres. Ensuite, entre 4 et 4,8 MY A, de
nombreux événements de transposition de Tcl-mariner, hAT, RTE et Maverick ont eu lieu.
Apres, les invasions de Copia et de Gypsy sont survenues, suivies par I’invasion des LINE-
SART. Les éléments Nimb et Jockey de l'ordre des LINEs, et les éléments Penelope, se sont
produits a 2 MY A. Six vagues d'invasions des ETs ont été détectées depuis 1,7 MY A, parmi
lesquelles deux appartenant a des Maverick et Bel-Pao qui se sont déroulées simultanément a
1,5 MYA. Les deux pics les plus récents sont ceux des invasions des éléments TIR-Sola et

LINE-R1 qui ont été observées a 0,2 et 0,8 MY A, respectivement.
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Figure 31 Chronologie de la distribution de 1'dge des ETs dans le génome de B. tabaci. Les étiquettes représentent le pic d'activité des ETs.
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Figure 32 Des courbes représentatives de la Distribution de 1'age des éléments de la classe I et
de la classe II en millions d’années du génome de B. tabaci,
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Chapitre 11

Caractérisation a I'échelle du génome des transposons de
type Mariner et leurs MITEs dérivés chez I'aleurode

Bemisia tabaci (Hemiptera : Aleyrodidae)
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I- Identification et caractérisation des ETs de la famille

mariner chez B.tabaci

La recherche des MLEs dans le génome MEAMI1/B a conduit a l'identification de
550 séquences. La masse génomique totale de tous les MLEs est de 0,6 Mb, soit environ 0,1%
de la taille du génome de B. tabaci qui est de 615 Mb. L'investigation de la base de données
NCBI a l'aide de I'algorithme BLASTX a montré que 294 des éléments identifiés partagent une
meilleure identité en acides aminés avec les éléments mauritiana (supérieure a 44 %) tandis que
les 256 éléments restants partagent une meilleure identité en acides aminés avec les éléments

irritans (supérieure a 52%).

Pour confirmer ces derniers résultats, une analyse phylogénétique de maximum de
vraisemblance des séquences d'acides aminés reconstruites de chaque lignée a été réalisée
(Figure 33). Pareillement, des éléments Mariner de B. tabaci ont été trouvés dans les sous-
familles mauritiana et irritans de référence, indiquant un polymorphisme significatif entre les

différentes lignées de chaque sous-famille.

I-1 Identification et caractérisation des éléments de la

sous-famille mauritiana

Le regroupement des MLEs de mauritiana a donné lieu a 6 copies uniques,
nommées Btmarl.l a Btmarl.6, et a 10 lignées différentes, nommées Btmarl.7 a Btmarl.16
(Tableau 6). L'analyse de regroupement a 1'aide de l'outil Cytoscape a montré que la majorité
des éléments mauritiana étaient regroupés dans les lignées Btmarl.7 (89 copies) et Btmarl.8
(76 copies) (Tableau 6). Ces éléments ont une taille comprise entre 631 et 986 pb. Toutes ces
copies sont défectueuses a cause de mutations dans leurs ORFs, qui codent une transposase
tronquée représentant un seul motif catalytique muté. La plupart des éléments des lignées

Btmarl.7 et Btmarl.8 ont des LTIRs de 125 pb de long et sont flanqués de TSD TA.

Les autres copies de mauritiana sont également défectueuses. Cependant, la plupart
de leurs séquences codantes de transposase conservent le deuxiéme et le troisieme acide
aspartique du motif catalytique DD34D. Certains éléments ont les deux LTIR conservés, dont
la taille varie de 125 a 459 pb. Alors que d'autres éléments sont des copies tronquées avec une
seule séquence terminale, dont la taille varie de 122 a 438 pb. Le reste des séquences est
constitué de fragments qui ne renferment pas des LTIRs reconnaissables, ce qui suggere qu'ils

sont anciens et dégénérés. Ces LTIRs pourraient étre flanqués ou non de TSD TA. Toutes les
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séquences de mauritiana décrites sont tronquées a l'exception notable de Btmarl.1, qui est un

MLE complet (Tableau 6).
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Figure 33 Relations phylogénétiques basées sur les s€quences d'acides aminés reconstruites de
chaque lignée des MLEs identifiés et les séquences de référence connues des éléments mariner.
L'arbre a été inféré en utilisant la méthode du maximum de vraisemblance avec un bootstrap

allant de O a 1.
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Tableau 6 Caractéristiques des transposons de type mariner de la sous-famille
mauritiana dans le génome de l'aleurode B. tabaci

Nbr de Taille des . e Tailles des
Noms copies séquences (bp) Motifs des transposases TIR (bp) TSD
Copies 5180 5" TA
uniques Btmarl.1* 1 1,573 TGDE-HDNA-Y SPDLAPAD
3180 3" TA
5217 5" TA
Btmarl.2 1 1,325 TGDE-HDNA-YSPDLAPAD
31217 3" TA
5'287
Btmarl.3 1 1,225 YSPDLVPCD -
3282
5308
Btmarl.4 1 1,118 HHHA-PLPLIHLTLLLV -
3296
5':343
Btmarl.5 1 654 HDNA-YSPDLAPCD -
3123
5":446 5" -
Btmarl.6 1 1,188 HDNA-YSPESPDLAPCD
3':448 3" TA
lingnées 5125 5" TA
Btmarl.7 89 631-986 FGDN
31125 3" TA
5125 5" TA
Btmarl.8 76 757-978 FGDN
31125 3" TA
5% 130 5" TA
Btmarl.9 34 535-657 DLAPCD
3 - 3" -
5" - 5" -
Btmarl.10 33 528-703 DLAPCD
3':438 3" TA
5439 5" TA
Btmarl.11 23 731-1193 HDNA-YSPDLAPCD
3':440 3 -
5125 5" TA
Btmarl.12 17 642-966 FGDN
3125 3" TA
5":444 5" TA
Btmarl.13 7 793-1,177 HDNA-YSPNLAPCD
3227 3" -
5122 5" TA
Btmarl.14 4 554-700 HDNA-YLSD
3" - 3" -
5":459 5" TA
Btmarl.15 3 1,216-1,194 HDNA-YSPDLAPCD
3459 3" TA
Btmarl.16 2 1,586-1,705 TGDE-HDNA-CSPDLAPCD - -

#Copie complete.




I-2 Analyse des caractéristiques de Btmarl.1

L'élément mauritiana Btmarl.1 est placé sur le scaffold 26,953 et s'étend de la
position 130,789 a la position 132,365. Cet élément a révélé un ORF d'une taille de 1077 pb,
codant une protéine putative de 358 acides aminés. La comparaison de la séquence de cette
protéine avec celles de la base de données a révélé des identités avec diverses transposases
MLEs, et la meilleure identité était supérieure a 53% avec 1'élément mauritiana de Cryptotermes
secundus (Sequence ID : PNF20350.1). Comme le montre les figures 34 et 35, la transposase
potentielle Btmarl.1 présente les trois motifs catalytiques TGDE, HDNA, YSPDLAPAD dans
le domaine C-terminal et un motif WVPREL légerement différent (LVPRLL dans Btmarl.1),
un possible NLS et un motif HTH dans le domaine N-terminal. L'ORF de la transposase
Btmarl.1 est flanqué de 5" et 3’ UTRs, de LTIRs presque parfaits de 180-bp, qui montrent 11
substitutions distribuées tout au long des LTIRs, et de TSD TA.

1-3 Identification et caractérisation des éléments de la

sous-famille irritans

La clusterisation des MLEs d'irritans a donné lieu a sept copies uniques, nommées
Btmar2.1 a Btmar2.7, et neuf lignées différentes, nommées Btmar2.8 a Btmar2.16 (Tableau 7).
La majorité des éléments irritans ont été regroupés dans les lignées Btmar 2.8 (120 éléments)
et Btmar 2.9 (87 éléments) (Tableau 7). La taille de ces éléments varie de 605 a 990 pb. Toutes
ces copies sont défectueuses en raison de mutations dans leurs ORF, qui codent une transposase
tronquée qui ne possede que les deux derniers motifs catalytiques QDNA et YSPDLAPCD. La
plupart des éléments des lignées Btmar2.8 et Btmar2.9 ont des LTIRs de 210 pb et sont flanqués
par des TSD TA. Les autres copies irritans sont également tronquées et ont généralement soit
des LTIRs des deux cotés avec une taille allant de 200 a 237 pb, soit des TIR mutés d'un c6té
avec une taille allant de 27 a 197 pb. Quelques exceptions ont été notées au niveau des éléments
suivants : Btmar 2.7, qui n'a pas de TIR, Btmar2.3 et Btmar2.4, qui ont des TIR typiques de 11

et 28 pb, respectivement, mais mutés, et enfin Btmar2.1, qui est un MLE complet (Tableau 7).

83



! PACGAGGTCTGTTAGATTAGAAACCGGATTTTGGTGATAACAGGCGCATCCTGCGTCC 60
GAATGCAATTTTCTTGGACTTATCAGAAAGCTGATAATCTACTAAAGAAGACTACGTTCA 120
CAGATCTAGATTATCTCAATTAGTAATCATTTGGTGACAGGTTGAAGTTGGGTAAGTCAG 180
M RLILTLTETGQRTYNTITEKTF
TACCGTTTTGCGATTTTCACCATGCGGTTACTTTTAGAGCAACGGTACAACATTAAGTTT 240
CYXKLGTIPCTTETTFT DMLTOQTZ KTV VYE
TGTTATAAACTCGGTATTCCTTGTACCGAAACTTTTGATATGTTACAGAAAGTTTACGAG 300
G TCMSRTO QG CYETWTFIEKRTFKSGOQ
Bipartitenuclear localization sgnal
GGCACTTGTATGAGTCGCACTCAGTGTTATGAGTGGTTCAAAAGGTTTAAAAGTGGTCAG 360
E SV EDNVUHGIEIRTPSIATDTITCH
GAGTCTGTTGAAGATAACGTTCACGGGATTCGTCCTTCAATAGCGACTGACATTTGTCAT 420
VEEVRUHEIEKYVYLILENS GRTILTVRETLS
Helix-Turn-Helix
GTGGAGGAGGTGCGGCACAAAGTGCTTGAAAATGGCCGTTTAACAGTTCGTGAACTTTCC 480
EECHTISTTFSVYITILTETHTLT DM
GAAGAGTGTCATATTTCAACTTTTTCCGTTTACATAATTTTAACGGAGCATTTAGACATG 540
R RV AAZKTELVYVPRTILTLTTIET QQZ KTNR
CGTCGAGTCGCAGCAAAACTTGTACCGCGGTTACTGACAATTGAGCAAAAAACCAATCGA 600
VSsSICOQDTILTLSZ RSTIETDTPNTFTVNR
GTCTCAATTTGCCAGGATCTTCTCAGCCGTTCAATTGAGGACCCAAATTTTGTAAACCGA 660
I I TGDESUWV YGYDMETTZ KA AT QS
ATAATTACTGGTGATGAATCGTGGGTTTATGGTTACGACATGGAAACAAAAGCCCAATCA 720
S QW VEZ KT PGV RTPZKTE KA ARTG QU VTR RS K
TCCCAGTGGGTTGAAAAACCAGGCGTGAGACCGAAAAAGGCGCGACAAGTTCGGTCAAAA 780
T K VMLTVTFTFTDSOQGV YV HEKTETFTL
ACCAAAGTCATGTTAACTGTGTTTTTTGACAGTCAGGGTGTTGTCCATAAGGAATTTTTA 840
PEGQTVUNR RYYYDNDV VLR RT RTLT RE
CCGGAAGGACAAACTGTGAATCGCTATTACTATAACGATGTGTTACGTAGATTACGTGAA 900
N VRRLRPETLTUWAOQNSTWTFTLHTEHTD
AATGTTCGTAGATTAAGGCCTGAACTTTGGGCTCAGAATTCGTGGTTTCTGCATCACGAC 960
N APAHASNGO QTIRETFT CET KTTGTN
AATGCCCCTGCGCATGCATCGAATCAAATTCGAGAGTTTTGTGAGAAAACAGGCACGAAT 1020
VLPHPPYSPDILAPADTFTFTLTFT?P
GTCCTACCTCATCCTCCATATTCACCGGACCTGGCACCTGCGGACTTTTTTCTATTCCCA 1080
K L XK SVLZEKGRTPRTFTDTV VA ATETITEKTEN
AAACTTAAATCAGTGTTAAAAGGTCGTCGGTTTGATACGGTAGCAGAAATTAAGGAAAAT 1140
S LRDILU RATITI KT PETETFT QI KSTFSKTL
TCTCTGAGAGACTTGCGCGCAATCAAACCTGAGGAGTTCCAAAAGAGTTTCAGCAAATTG 1200
O RRWOQZXKTCTIOQVGGHTYTFTETGT DRI
CAGCGGCGTTGGCAGAAATGTATCCAAGTCGGAGGTCACTATTTTGAAGGAGATAGGATC 1260
E VP E L *
GAGGTGCCAGAGTTGTAGGTAATTACTTTGTAACAACTACAATCAATATTTTCTTTGTCA 1320
ATTTTGTTCTAAAAACAATTTTTGCGCACTCGATGTTATTTTTTCCTGGAAAAATACAGA 1380
GAAATCGCAAAACGCACCTGACTTACTCAACTTCAACCTGTCACCAAATGATTATTAATT 1440
GAGATAATCTAAATCGGTGAACGTAGTCGTCTTCCGTAGATTATCAGCTTTCCAAAAAGT 1500
CCAAGAAAGTTGCATTCGGACGCAGGATGCGCCTGTTATCACCAAAATCCGGTTTCTAAT 1560
CTAACAGACCTCGTA 1573

Figure 34 Caractéristiques de la séquence complete de 1'élément mauritiana Btmarl.1 (1 573
pb). Les blocs gris foncé aux extrémités de la séquence d'acides nucléiques font référence aux
TIR. Les TSD TA sont écrits en caracteres gras et sont situés vers l'extrémité extérieure de
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chaque TIR. L'ORF de la transposase commence par le codon ATG et fini par un codon stop
TAG doublement souligné dans la figure. La séquence putative de la transposase est indiquée
au-dessus de I'ORF. Le NLS bipartite est dans des cases blanches, le motif HTH est souligné,
les trois motifs de signature du domaine catalytique DD34D sont dans des cases gris clair.

DD34D

1 B o 10 . &1 N . . 3. S . . 0. . .- .
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Figure 35 Modélisation de transposase de I’¢lément complet Btmarl.l chez B.tabaci. a:
Prédiction de la transposase Btmarl.l du coté N-ter a C-ter (du bleu au rouge),b : séquence
protéique de Btmarl.1 avec les motifs caractéristiques sont encadrés en noir.
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I-4 Caractéristiques de I’¢lément Btmar2.1

L'élément irritans Btmar2.1 est situé sur le scaffold 831, s'étend de la position
3,236,801 a la position 3,238,607. La comparaison entre Btmarl.1 et Btmar2.1 n'a pas montré
de similarité significative au niveau des acides nucléiques alors qu'elle a révélé des régions
hautement conservées correspondant aux trois motifs catalytiques. Btmar2.1 est constitué d’un
OREF d'une taille maximale de 1092 pb, codant une protéine putative de 363 acides aminés. La
comparaison de la séquence de cette protéine avec celles de la base de données a révélé des
identités avec différentes séquences de transposases des MLEs et la meilleure identité était
supérieure a 48% avec 1'élément irritans de l'insecte coléoptere Anoplophora glabripennis
(Séquence ID : XP_023310047.1). Comme le montre les figures 36 et 37, la transposase
putative Btmar2.1 renferme les trois motifs catalytiques TGDE, HDNA et YSPDLAPSD dans
le domaine C-terminal et une séquence NLS putative, un motif HTH et le premier motif de
signature WVPREL dans le domaine N-terminal. L'ORF de la transposase Btmar2.1 est flanqué
de 5’ et 3" UTR, delarge TIRs de 200 pb presque parfaits, et de TSD TA. Les LTIRs de Btmar2.1
représentent moins de substitutions que ceux de Btmarl.1, qui sont au nombre de quatre aux
positions 18, 179, 193 et 198, et une seule délétion d'un nucléotide a la 36 éme position du 3’

LTIR.
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Tableau 7 Caractéristiques des transposons de type mariner de la sous-famille irritans
dans le génome de l'aleurode B. tabaci

Nbr de Taille des . Tailles des
Noms copies séquences (bp) Motifs des transposases TIR (bp) TSD
Copies 5200 5"TA
uniques Btmar2.1¢ 1 1,807 TGDE-HDNA-Y SPDLAPSD
3199 3"TA
Btmar2.2 1 534 QDNA-YSPVLPLSD - -
5t11
Btmar2.3 1 1,252 TGDE-HDNA-YSPDLAPCD -
311
528
Btmar2.4 1 1,359 TGDK-HDNA-YSPDLAPSD -
328
5" - 5" -
Btmar2.5 1 515 PDLALCD
31197 3"TA
5" - 5 -
Btmar2.6 1 606 YSPMMTHRD
3127 3"TA
Btmar2.7 1 605 QDNA-YSPDLAPCD - -
lingnées 5210 5"TA
Btmar2.8 120 605-990 QDNA-YSPDLAPCD
31210 3"TA
5210 5" TA
Btmar2.9 87 628-983 QDNA-YSPDLAPCD
3210 3"TA
5229 5" TA
Btmar2.10 15 702-1,017 QDNA-SYSPNLAPCD
31225 3"TA
5237 5"TA
Btmar2.11 13 737-1,018 QDNA-YSPDLTPSD
3:237 3"TA
5233 5"TA
Btmar2.12 5 743-996 QDNA-YSPDLPSD
3235 3"TA
5233 5"TA
Btmar2.13 3 986-1,000 QDNA-YSPDLPPSD
3233 3"TA
5" - 5" -
Btmar2.14 2 544-573 QDNA-YSPDLAPCD
3197 3" TA
5197 5"TA
Btmar2.15 2 527-559 YSADLAPCN
3 - 3" -
5" - 5" -
Btmar2.16 2 528-534 NSADLAPCD
31197 3"TA

2 Copie complete.




60
120
180
TAGCRAATCGCAGCTTGGTGTTCAGTTATCACCTTTCTGAG 240
GTAGTGATTTGGATCCTCTCTGCGAGTGGATCACACAATCTGTAT TAATCATAAAATCAC 300
GGTGCATACAGATAACAAGATAACATGAAAAACGCGT TGATAATAATGCCGTGGCATCAT 360
M E L
GAGT TCCGAARRACAATCAGTCTAGTGGCAGCGTT TTTTCACGTGTGCATCATGGAGTTA 420
P L @ I V. o D & E I R ANV I R ¥ L &8 A B
CCGCTTCAAATTG TCAGGAT TGTGARATTCGCGCAGT TATTCGGTTTTTAAGTGCGGAA 480
G Kk T & N A T H R K Jc M A W ¥ & A T & M

Helix-Turn-Helix
GGGARARCCGGCAATGC TATCCATCGARARAC TGGTCGCCGTATACGGTGCARCATGTATG 540

T v ¢C M V R R W V D |Q F K Kl G R A D I H

Bipartite nuclear localization signal
ACTGTGTGTATGGTGCGCAGATGGGTTGATCAAT TCAAARAAGG TCGCGCGGATATCCAC 600
p b p[R 8 @ R|P 8 E A QD T B DA ¥ & § ¥
GATC TGCAACGCTCGGGTCGTCCATGTGAAGCCATCACCGACGATGCAGTCGAATCAGTT 660
E AV I EDINU RT®RVYV KV KEMZE KT RTL L R
GAAGCCGTGATTGAGGACAATCGTCGGGTAAAAGTCARAGARATGAAACGTCTGTTACGE 720
T 6 % &€ D L & ¥V 6 &I ® I I I B E K M
GAACAATATTGTATTGACCTTTCGGTTGGTTCCAT TGAAACCATTATTCACGARARAATG 780
F M R KVvc AR RTE B ™ »~ A H KA
TTCATGCGTARAG T TGTGCTCGTTGGGTGCCGCGCGRACTGACTGCAGCTCACARAGCT 840
g R W B A GD ETER T LWYI KEE R GO F B
CAGCGTGTAGCAGCAGGAGACGAAT TT TTCC TGCAAATTAAAGAATT TGGTCAAGAGGAG $00
V Y @ s I v ifEgilE T w vV H H Y T P E T
GTTTACCARAGTATAGTCACGGGTGATGARACATGGGTGCATCAC TATACTCC TGARACC 960
K K § 8 M S W I GEPGEETZRKSPTXKTERKT
AAGAAACAATCCATGTC TTGGATCGGECCGGGAGARARATCCCCGACGAAGTTCARRACG 1020
g N 8 A G VIMIT PV E WD AR E &V DT L
CARAATTC TGCCGGGARAGTGATGC TCACAGTT TT TTGGGATGCAGAAGGTGTCCTCCTG 1080
E D ¥ L R 6 R I N A E ¥ Y E &6 DL D
GAGGAT TATC TTGAAAAAGGCAGAACAATCAATGC TGAATATTAT TGCGGCATTC TGGAT 1140
R L, B B A T O N % B R & K L & 8 & Vv @& B
CGGTTAAGACGAGCTATCCAGAATAAGCGCCGCGGGARAT TGAGACGGEGTGTTCTTTTT 1200
L o2 R P H A A A I S KD®RULA S F
CTCCACGACAATGCGCGCCCACATGCTGCAGCCAT TTCARAGGATCGTTTAGCATCATTC 1260
K W E V F P H P P VS v
AAATGGGAAGTAT "CCCACATCC TCCTTACTCTCC TGAT TTGGCACCGTCAGACTACCAT 1320
L F P ¥ L KA EL & &8 I BF E S V E E I
CTATTTCCGTACC TARAGGCAGAACT TGGGGGAATTCATT TTGAATCCGTAGARGAGCTT 1380
K @ A V H T F F I 8 @ P K E F ¥ & ¢ & I
AAACAAGCCGTCCACACCTTC TTCATTAGTCAGCCGAAGGAAT TTTACGCGTGTGGCATC 1440
H K L S T R YR KOG CTULUDTU RATGT D Y V E K
CACAAGCTGTCCACTCGGTACCGGAAGTGCT TGGATCGGGC TGGTGACTATGTGGAGAAG 1500
*

TAAGGTAAGCCCCTTATTC TACATATATC TTAT TTGTAT TTTCGGCAGGGATGAACGATG 1560
GAAGCTGCTCTCTTTTCGCTGACT TARAATACCCGCGGATTTGGCG 1620
1680
1740
1800
1807

Figure 36 Caractéristiques de la séquence complete de 1'élément irritans Btmar2.1 (1 807 pb).
Les blocs gris foncé aux extrémités de la séquence d'acides nucléiques font référence aux TIR.
Les TSD TA sont écrits en caracteres gras et sont situés vers l'extrémité extérieure de chaque
TIR. L'ORF de la transposase commence par le codon ATG et fini par un codon stop TAG
doublement souligné dans la figure. La séquence putative de la transposase est indiquée au-
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dessus de I'ORF. Le NLS bipartite est dans des cases blanches, le motif HTH est souligné, les
trois motifs de signature du domaine catalytique DD34D sont dans des cases gris clair.

DD34D
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Figure 37 Mod¢lisation de transposase de 1’élément complet Btmar2.1 chez B.tabaci. a :
Prédiction de la transposase Btmar 2.1 du coté N-ter a C-ter (du bleu au rouge),b : séquence
protéique Btmar2,1 avec les motifs caractéristiques sont encadrés en noir.
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II- Analyse des séquences MITEs dérivant des MLEs

II-1  Détection des séquences MITEs dérivant des MLEs

La recherche des MITEs dans le g¢énome MEAM1/B a conduit a l'identification de
8024 familles de MITEs. Parmi elles, 1030 familles MITEs appartiennent a la superfamille
Tcl/marineur parmi lesquelles nous avons identifié 71 familles MITEs liées aux séquences
MLEs. Ces 71 séquences MITEs présentent 12 605 copies, qui renferment des motifs TSD TA
et des TIRs. L'analyse des séquences par BLASTN (e-value < 10-10) a révélé un total de 35
familles MITEs dérivées des éléments mauritiana et un total de 36 MITEs dérivées des éléments

irritans.

Les séquences MITEs ont montré différents groupes basés sur leurs séquences
TIRs (Figure 38). La plupart des MITEs dérivés des éléments mauritiana proviennent des
séquences MLEs mutées appartenant aux lignées Btmarl.7, Btmarl.8, Btmarl.12, et
Btmarl.15. Ces éléments possedent une taille allant de 128 a 790 pb avec des TIRs de 4 a 314
pb. Cependant, la plupart des MITEs dérivés des MLEs irritans proviennent de 1'élément
complet Btmar2.1. Ces éléments ont une taille allant de 179 a 796 pb avec des TIRs de 8 a 282

pb.

Les alignements de séquences ont révélé que dans tous les MITEs détectés, les 10
premieres paires de bases des TIRs sont conservées a l'exception de 18 copies qui n'ont que 4 a
8 pbs conservées dans les TIRs, tandis que 20 éléments ont des LTIRs conservés d'une taille
supérieure a 100 pb et allant jusqu'a 314 pb. Tous les MITEs décrits présentent des mutations
telles que des délétions et des substitutions ciblant le milieu des séquences qui s’étend aux
extrémités des MITEs tres mutés, ce qui a conduit a la génération des MITEs avec des TIRs

imparfaits d’une taille d'environ 4-20 pb.
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Figure 38 Caractéristiques des MITEs dérivés de MLE dans le génome de I'aleurode B. tabaci. (A) MITEs dérivés de la sous-famille mauritiana.
(B) MITEs dérivés de la sous-famille irritans. Les rectangles bleu clair font référence aux MITEs de mauritiana tandis que les diamants bleu clair
font référence aux MITEs d'irritans. Les MITEs sont représentés par des ellipses. Les ellipses vertes signifient que les MITEs ont quatre
contreparties possibles mais qu'ils sont dérivés d'une seule d'entre elles. Les ellipses roses signifient que les MITEs ont trois origines MLEs
possibles, les ellipses orange et jaunes indiquent que les MITEs ont deux ou une origine MLEs possible.
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II-2  Analyse du transcriptome de Btmarl.1 et Btmar2.1

Dans cette étude, nous avons utilisé les données transcriptomiques disponibles de
l'aleurode B. tabaci MEAM1 sous l'accession bioprojet PRINA312467. L’¢étude de 1'expression
différentielle des deux MLEs complets dans le génome de B. tabaci pendant les trois premiers
jours d'acquisition du Tomato Yellow Leaf Curl Virus (TYLCV) a été établie en comparant les
deux conditions biologiques des données transcriptomiques, les aleurodes adultes nourris avec
le contrdle (plants de tomates non infectés) par rapport au cas (aleurodes adultes nourris avec
des plants de tomates infectés par le TYLCV), a révélé que Btmarl.1 est inséré dans la 9™
région intronique du gene cytosolic carboxypeptidase2-like (LOC109039198), qui code
I'enzyme CCP2 impliquée dans la réaction de déglutamylation de la tubuline, conduisant a la
formation de la A2-tubuline (Tort et al. 2014). Nous avons testé I'expression de ce geéne afin de

voir si Btmarl.1 et Btmar2.1 sont exprimés.

L'analyse du transcriptome du TYLCV a montré que le gene LOC109039198 a un
FPKM supérieur a 1 pour les dix SRA-runs (Tableau 8), ce qui signifie que ce gene est exprimé.

En conséquence, le gene LOC109039198, donc Btmarl.1, est également exprimé.

Le FPKM pour Btmar2.1 est également supérieur a 1 dans les mémes conditions de

transcriptome (Tableau 8), ce qui signifie que Btmar2.1 est exprimé.
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Tableau 8 Analyse des données de I'SRA de I'expression des deux MLE complets (Btmar1l.1 et Btmar2.1) suite a un régime alimentaire sur des tomates infectées

par le Tomato Yellow Leaf Curl Virus (TYLCV).
Project accession :

PRINA312467
SRA-runs SRA- Conditions FPKM FPKM
experimentations (Btmarl.1) (Btmar2.1)
des aleurodes au stade adulte MEAMI1 nourris avec des plants de tomates non infectées
SRR3179624 SRX1592828 pendant 24 h (TYLCYV conrol) 5204.184082 54.507038
des aleurodes au stade adulte MEAMI1 nourris avec des plants de tomates non infectées
SRR3179628 SRX1592843 pendant 48 h (TYLCV conrol) 9095.962891 15.964408
des aleurodes au stade adulte MEAMI1 nourris avec des plants de tomates non infectées
SRR3179632 SRX1593125 pendant 72 h (TYLCV conrol) 6753.282715 57.599396
des aleurodes au stade adultes MEAMI nourris avec des plants de tomates infectées
SRR3179639 SRX1593132 pendant 24 h 6586.111328 56.656368
SRR3179644 SRX1593138 des aleurodes adultes MEAMI1 nourris avec des plants de tomates infectées pendant 48h 4498.195801 85.146233
des aleurodes adultes MEAMI1 nourris avec des plants de tomates infectées pendant 72
SRR3179952 SRX1593145 h 6327.583008 47.316063
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Discussion
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Le décryptage de l'information génétique issu de données biologiques représente
une étape majeure pour mieux saisir le fonctionnement des organismes vivants et leurs
comportements envers leurs environnements exceptionnels. La découverte du séquengage du
génome entier nous a permis d'obtenir une image plus claire du contenu des génomes, ce qui
nous a amené a la surprise de découvrir qu'une partie considérable de presque la majorité des
génomes étudiés est constituée d'éléments transposables (ETs). Ces éléments demeurent des
acteurs majeurs dans I’évolution des geénes, génomes et hotes. L’insertion des ETs dans un
nouvel emplacement au sein d’un génome peut induire des effets variables a 1'échelle
individuelle. Occasionnellement, et plus particulierement pour les organismes non-modeles, la
caractérisation de ces éléments reste une tiche complexe. Dans ce travail, nous nous sommes
intéressés a 1’étude des ETs dans le génome de B.fabaci, insecte poly-phytophage connu par ces

capacités a transmettre des virus et a développer des résistances aux insecticides.

Dans un premier temps, des éléments transposables ont été annotés et identifiés a
l'aide de la séquence du génome de l'espece B.tabaci, disponible sur la base de données publique
NCBI, en utilisant des approches bio-informatiques. L'annotation de novo du génome assemblé
de l'aleurode a ¢été réalisée a l'aide du package REPET, un outil qui permet d’identifier et

d’estimer la fraction répétitive contenue dans le génome de 1'hote.

¢ Analyses globales des ETs dans le génome de B.tabaci

Chez B.tabaci, le contenu en éléments transposables a été estimé a environ 51 %
réparti sur 313 Mb de I’ensemble du génome séquencé qui fait 615 Mb. A titre comparatif, des
proportions similaires ont été détectées dans des génomes des insectes hémipteres différents. Par
exemple, les ETs représentent 57,17 % du génome d'Acanthoscurria geniculata, dont la taille
est de 7,2 Gb (Wu et Lu., 2019). D'autres génomes d'insectes avec des proportions élevées en
ETs et une taille de génome similaire ont été signalés, comme dans le cas de puceron de pois
Acyrthosiphon pisum, qui a un génome de 542 Mb et un contenu en ETs de 37,86% (Wu et Lu.,
2019), et le ver a soie Bombyx mori, avec un contenu en ETs équivalant a 40 % de son génome
de 530 Mb (Zhang et al., 2013 ; Ma et al., 2013). Tous ces exemples y compris le cas de B.
tabaci mettent en évidence une corrélation positive entre le contenu en ETs et la taille du
génome. Cette relation a été précédemment rapportée dans les génomes d'arthropodes (Petersen

et al., 2019, Wu et Lu., 2019, Talla et al.,2017) ainsi que dans d'autres génomes (Kidwell 2002,
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Bourque et al., 2018, Naville et al., 2019). Une étude sur I'ensemble des arthropodes menée par
Petersen et al. 2019 a été la plus vaste a évoquer l'association entre la taille de 1'assemblage du
génome et la proportion des ETs dans les génomes d'arthropodes. Le plus grand génome inclus
dans I'étude de Petersen et al. 2019 (Locusta migratoria 5759,8 Mb) détient la plus grande
proportion des ETs (63.55 % du génome) tandis que le plus petit génome étudié (Belgica
antarctica 89,54 Mb) possede la plus petite proportion des ET's (2,58 % du génome). Bien qu'il
a été démontré de maniere récurrente que le contenu des ETs dans les génomes est en corrélation
avec leurs tailles correspondantes (Petersen et al., 2019, Wu et Lu., 2019, Talla et al., 2017), la
contribution directe des ETs demeure confuse, car les différents génomes d'arthropodes
possedent des profils différents des éléments répétés. Par exemple, la punaise hématophage
Rhodnius prolixus qui est un hémiptere représente une corrélation négative entre le contenu en
ETs et la taille du génome. La composition en ETs chez cet insecte est tres faible de 5.8 %
réparti sur 40.6 Mb par rapport a la taille de son génome qui fait 700 Mb (Filée et al., 2015).
En outre, chez les 1épidopteres, la longueur et l'activité des ETs ont été liées a I'expansion du
génome ; cependant, 1'ordre exact des ET's qui ont contribué a 1'expansion reste incertain (Talla
et al., 2017). Une association entre un ordre spécifique des ETs (transposons a ADN) et la taille
de I'assemblage du génome a été identifiée dans le génome de Clitarchus hookeri (Wu et Lu.,

2019) ; toutefois, 1'étendue de la relation n'a pas encore été entierement explorée.

+* Classification des ETs chez B. tabaci

Il a été également démontré que les éléments les plus abondants dans le génome de
B. tabaci sont des transposons a ADN (16,55%). Les éléments de cette classe sont
significativement plus élevés chez cette espece que dans les autres génomes tels que chez A.
pisum (14,06%) et M. persicae (8,35%) (Figure 39). Le génome de I’aleurode referme
¢galement plus de transposons d'ADN par rapport aux différents clades d’arthropodes qui ont
¢té analysés dans 1'é¢tude de Petersen et al 2019 ; par exemple pour 1’ordre Hemiptera (3,24%
en moyenne), Hymenoptera (2,83% en moyenne) et Lepidoptera (1,40% en moyenne). En
contrepartie, la différence de pourcentage des ETs entre les deux classes définies pourrait étre
due aux ETs qui n’ont pas pu étre catégorisé dans ’'une des deux classes chez B. tabaci. En
effet, les unCategorized détectés chez cet insecte pourraient influencer la distribution des ETs

puisque leurs structures ne permettent pas de les classer. Ces éléments pourraient correspondre
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soit 2 de nouveaux groupes d’ETs soit a des copies d’éléments issus de différents événements

de délétions et d’insertions.
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Figure 39 Pourcentage des transposons a ADN chez les trois hémipteres B. tabaci, A. pisum et
M. percicae.

Les transposons a ADN sont aussi abondants dans les génomes des végétaux et
assurent différents roles dans 1’expression des genes, 1I’expansion du génome, la régulation des
genes et évolution du génome (Mita et Boeke 2016, Wu et Lu., 2019, Talla et al., 2017). Les
éléments de cette classe peuvent agir comme des éléments cis-régulateurs qui stimulent
I'expression des genes voisins, et qui peut également affaiblir ou inhiber completement
I'expression des genes a proximité (Naito et al., 2009, Han et al., 2016). Chez les arthropodes,
les transposons a ADN ont été considérés comme étant des éléments marquant dans 1'expansion
des génomes (Petersen et al., 2019, Wu et Lu., 2019). La comparaison des proportions des
éléments de la classe II par rapport aux génomes de Zootermopsis nevadensis et
Locusta migratoria a montré que l'augmentation de la taille du génome de ces insectes est
cohérente avec I'augmentation de la proportion de transposons a ADN. Cette abondance montre
une association entre les transposons a ADN et la taille de génome (Wu et Lu., 2019). La
présence et I'absence de superfamilles appartenant a la classe I dans les génomes de ces insectes
ont révélé cette association ; en outre, les mécanismes de 1'expansion dus aux ETs nécessitent

une exploration plus approfondie. La différence significative dans les transposons a ADN
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trouvés dans le génome de B. tabaci pourrait représenter 1'une des raisons expliquant la grande

taille du génome de cet insecte par rapport aux autres génomes des hémipteres.

L’analyse de la répartition des lignées a montré que les éléments de la Classe II sont
représentés par un nombre de lignées plus élevées que les éléments de la Classe I ce qui reflete
la diversité des transposons a ADN dans le génome de B. tabaci. Ceci pourrait étre expliqué par
le mécanisme de transposition des ETs de chacune des deux classes. D’ailleurs, les éléments
qui transposent selon le mécanisme « copier-coller » sont amplifiés selon le modele du gene
maitre connu sous le nom de « master gene » oll une seule copie active donne naissance a
plusieurs copies disposant de la méme source de transposition (Brookfield et Johnson 2006).
Cela pourrait diminuer la diversité des éléments et le nombre des lignées au sein de cette Classe

en dépit de leur abondance substantielle.

La comparaison des FLC par rapport aux copies de chaque lignée n'a montré que
les ETs identifiés chez B. tabaci sont tres diversifiés avec un nombre considérable de copies
inactives ayant accumulé diverses mutations de type insertion/délétion, substitution et
frameshit. Ce phénomene pourrait étre attribué a une autorégulation du génome de I'hote lors
de l'invasion de ces éléments pour se protéger contre leurs effets déléteres. Ce phénomene se
produirait selon différents mécanismes se résument en deux forces évolutives majeures
contrdlant simultanément le nombre de copies et la transposition de ces éléments (Charlesworth

et Charlesworth1983 ; Le Rouzic et Deceliere 2005) :

e La régulation en mode neutre durant laquelle les ETs accumulent des mutations de
manicre aléatoire limitant leur fréquence de transposition et conduisant a leur disparition

du génome en suivant une évolution neutre.

e Lasélection durant laquelle les ETs ayant un impact délétere seront contre sélectionnés.
Dans cette hypothese, les sites d'insertion de ces éléments joueront un role majeur dans

le devenir de telle ou telle famille des ETs envahissant son génome hote.

L'abondance des ET's a été signalée dans le génome de B. tabaci MEAMI1, mais n'a
pas été explorée plus davantage. La présence d’un nombre élevé d’éléments appartenant a la
classe de transposons a ADN révele 'importance de cet ordre des ETs au sein de cette espece.
Une exploration plus exhaustive au-dela de la caractérisation serait nécessaire pour mieux

comprendre le contexte de la présence de ces éléments au sein du complexe d'especes.
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% Les éléments LINEs chez B. tabaci

Chez l'aleurode, le pourcentage de LINEs (3,347%) est particulierement plus élevé
par rapport a ceux des génomes d'autres hémipteres A. pisum (2,32%) et M. persicae (1,86 %)
(Petersen et al. 2019) (Figure 40). Egalement, cet insecte présente un pourcentage des LINEs
comparable aux différents autres clades d'arthropodes analysés dans I'étude de Petersen et al.
2019 : les hémipteres (5,14% ), les 1épidopteres (5,17% ) et les drosophiles (4,34%). La plupart
des études sur les LINEs chez les insectes ont €té réalisées sur des drosophiles. Chez D.
melanogaster, les souches qui portaient des rétrotransposons non-LTR spécifiques présentaient
une dysgénésie hybride (Galun 2003, Fawcett et al., 1986). La progéniture de ces insectes est
devenue stérile et présentait une augmentation de la fréquence des mutations et des
réarrangements chromosomiques (Galun 2003, Fawcett et al. 1986). Il a été observé que les
lignées se sont maintenues avec efficacité tout au long de 1'évolution de I'organisme hote (Lathe
etal., 1995, Lathe etal., 1997, Biedler et al., 2007). Les sites d’insertion spécifique des éléments
des superfamilles des lignées R1 et R2 pres des genes de I'ARN ribosomique 28S ont assuré
leur propagation. Il existe aussi des preuves qu'une autre superfamille s'est maintenue avec
succes grace a un site d’insertion non-spécifique (Lathe et al., 1995, Lathe et al., 1997, Biedler
et al., 2007, Jakubczak et al., 1991). Différentes superfamilles appartenant a I’ordre des LINEs
peuvent étre trouvées dans les différents génomes d'insectes et chacune de ces superfamilles
pourrait causer différents effets selon le type et la zone d'insertion (Galun 2003, Petersen et al.
2019, Talla et al., 2017). Les conséquences de I’importante distribution des LINEs dans le
génome de B.tabaci sont inconnues et une exploration de ces éléments dans un cadre plus large

de 1'évolution des insectes est indispensable.
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Figure 40 Pourcentage des éléments de I’ordre des LTRs chez les trois hémipteres B. tabaci ,
A. pisum et M. percicae.

¢ Les éléments SINEs chez B. tabaci

Les SINEs demeurent les éléments les moins représentés au sein du génome de
I’aleurode. Ces ¢éléments nécessitent des LINEs pour leur transposition (Galun 2003, Ohshima
et al., 2005). La faible distribution des SINEs dans le génome de B. fabaci pourrait étre corrélée
a la mutation du coté 5’ de I’élément puisque cette partie annonce 1'élément a partir duquel le
SINE est dérivé et grice a cette séquence 1’élément se procure de maniére parasitaire sa
machinerie transcriptionnelle (Kriegs et al., 2007). Concréetement, 1’identification des SINEs est
un défi. Dans I’étude de Petersen et al., 2019, qui a permis l'identification des ETs chez plusieurs
arthropodes, aucune séquence SINE n'a été identifiée dans sept des 73 génomes inclus dans
I'étude. Cependant, il y a plusieurs rapports incohérents des proportions des SINEs identifiés
trouvés dans les mémes organismes. Petersen et al., 2019 ont rapporté une proportion de 2,07
% SINEs dans le génome de Heliconius melpomene et de 9,41% dans le génome de B. mori.
Dans l'analyse des ETs de H. melpomene, Lavoie et al. 2013 ont identifié un pourcentage de
SINEs plus élevé d’environ 8,22% du génome ; tandis que dans 1'analyse ETs de B. mori faite

par Osanai-Futahashi et al.,2008, 12,8% du génome ont été identifiés en tant que SINEs.
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Le pourcentage le plus significatif des ET's reste non classifié dans le génome de
B.tabaci. Ces éléments ont été « blastés » contre des séquences protéiques et des fragments de
genes potentiels ; toutefois, le criblage n'a conduit a aucun résultat positif. Une étude et une
validation plus poussées sont nécessaires afin d'améliorer la classification et la compréhension

de ces éléments « uncategorisés ».

Enfin, la distribution des éléments parmi la méme classe des ETs peut changer ;
mais, les transposons a ADN chez I’espece B. tabaci resteraient les plus abondants puisque plus

de la moitié des éléments identifiés en font partie.

¢ La distribution des superfamilles dans le génome de B. tabaci

La superfamille hAT des transposons a ADN représente le nombre le plus abondant
des ET's de cette classe dans le génome de B. tabaci. La superfamille hAT englobe les éléments
transposables les mieux caractérisés et integre également le premier élément a ADN mobile qui
a été découvert, a savoir le transposon Activator du mais (McCLINTOCK 1950, Flynn et al.,
2020). La structure des éléments de la superfamille ZAT est représentée par une séquence
nucléotidique de 2,5 a 5 kb avec des répétitions terminales inversées qui peuvent s'étendre
jusqu'a 50 pb, générant jusqu'a 8 pb de duplication du site cible (TSD) lors de I’insertion de
I’élément. Cette séquence code une seule protéine qui inclut un domaine transposase (Kojima
2019). Dans cette étude, 35 superfamilles hAT représentant des lignées distinctes ont été
identifiés. Certaines familles appartenant a la superfamille ZAT ont €té explorés afin d'identifier
leurs fonctions, leurs structures et leurs évolutions (Kojima 2019 ; Rubin et al., 2001). Les
éléments hAT sont présents dans différents organismes, notamment les humains, les nématodes,

les insectes, les champignons et les plantes (Rubin et al., 2001).

Concernant les rétrotransposons, quatre superfamilles ayant une dynamique active
ont été trouvées dans le génome de B. tabaci : les Penelope,les LTRs Gypsy et Copia ainsi que
les LINE-RTE. Les éléments Gypsy ont été caractérisés pour la premiere fois dans le génome
de D. melanogaster et leurs séquences présentent une similitude remarquable avec les rétrovirus
des animaux vertébrés (Galun 2003). Les éléments Gypsy présentent des taux élevés de
transposition et il a été démontré qu'ils s'inserent dans les introns et affectent 1'expression des
genes en perturbant le controle transcriptionnel normal (Herédia et al., 2004 ; Kim et al., 1994).
L'activité des éléments Copia est aussi importante dans le génome de B. tabaci, tandis que, leur
couverture génomique dans les génomes des autres hémipteres est faible, a 1'exception du

génome de A. pisum. Les éléments Copia sont des rétrotransposons LTR autonomes et leur
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caractéristique majeure est la possession du domaine intégrase (Kojima 2019 ; Qiu 2018). Ces
éléments ont été aussi détectés chez les plantes alors qu'ils ont été trouvés plus récemment actifs
chez les insectes (Sabot et al., 2006 ; White et al., 2018). Les Copia ont été récemment actifs
dans le génome de la drosophile et il y a une grande possibilité qu'ils puissent étre transmis

horizontalement (White et al., 2018).

La superfamille RTE englobe les éléments plus actifs dans les génomes de B. tabaci.
Selon la classification RepBase, les répétitions appartenant a la superfamille, RTE ont la
capacité de coder leur protéine avec deux domaines fonctionnels : une AP-endonucléase
(Apurinic) et une transcriptase inverse (Wicker et al., 2007 ; Kojima 2019). Les éléments les
plus actifs appartenant a la superfamille RTE sont les Bov-B (Bovine-B) qui ont été identifiés
dans le génome de Bos taurus, mais aussi dans d'autres génomes eucaryotes suite a des
événements de transfert horizontal (Peccoud et al., 2017 ; Walch et al., 2013 ; Elsik et al., 2009 ;

Ivancevic et al., 2018).

En se basant sur la dynamique des ETs et la distribution de leurs ages, nous
constatons une diminution de l'expansion de l'activité des transposons a ADN et une
augmentation de l'activité des rétrotransposons LINE et LTR dans le génome de B. tabaci. Cette
dynamique nécessite d’étre plus étudiée afin de déceler son effet sur le génome de cet insecte.
L'age relatif des éléments a été identifié en étudiant le taux de mutations aléatoires ajusté par le

taux de délétion afin de déterminer le taux d'évolution chez 1’aleurode.

¢ Les sites d’insertion des ETs chez B.tabaci pouvant avoir un effet
dans la résistance aux insecticides

L'implication potentielle des sites d'insertion des ETs détectés dans la régulation
des genes de défense conférant la résistance aux insecticides a été examinée. Les insertions des
ETs a l'intérieur et jusqu'a 2 kb en amont des genes ont été étudiées, en particulier pour les
DEGs précédemment décrits par Chen et al. 2016, étant donné que 1'insertion des ET's a cette
distance peut affecter la régulation en cis de l'expression des genes (Chen et al., 2016 ; Quinlan
et Hall 2010). La majorité des insertions identifiées sont au sein des genes, notamment au
niveau de l'intron, ou en amant des genes. Il convient de noter que l'insertion au niveau de
l'intron peut ne pas avoir d'impact, car ces régions sont caractérisées par des taux de mutation
élevés ainsi, les ETs peuvent accumuler plusieurs mutations sous sélection neutre (Hirsch et

Springer, 2017). C’est pour cette raison que les ETs sont préférentiellement introduits dans ces
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régions, permettant par conséquence au génome de se protéger de leurs effets néfastes.
Cependant, diverses études ont montré que de telles insertions pouvaient induire de nouveaux
exons ou simplement modifier le cadre de lecture ou générer des codon stop entrainant des
protéines tronquées apres une traduction achevée précocement (Casacuberta et Gonzalez 2013).
En revanche, les insertions recouvrant les jonctions exon-intron sont généralement impliquées
dans la modification des sites d'épissage chez les insectes (Zhang et al 2011 ; Casacuberta et
Gonzalez 2013). Cependant, d'autres études fonctionnelles seront nécessaires pour confirmer

ces hypotheses.

Nos résultats ont révélé six insertions des ETs, dont trois a l'intérieur des genes de
la cathepsine B et du PEBP. Il est intéressant de noter qu'une séquence de I’élément Copia
s'étendait sur la totalité du second exon du gene de la cathepsine B, qui est impliqué dans la
protéolyse intracellulaire. Il a été suggéré que le gene de la cathepsine B pourrait jouer un role
dans la résistance aux insecticides de B tabaci (Chen et al., 2016). Ainsi, cette insertion peut
étre la source d'une nouvelle fonction du gene de la cathepsine puisqu'elle aboutit a un ARNm

(Chen et al., 2016).

L'analyse des genes de défense de l'aleurode a aussi révélé une insertion d'un
élément hAT dans l'intron du geéne de la cathepsine L-Like. Une insertion intronique similaire
a été récemment signalée chez le puceron du coton Aphis gossypii. Cette insertion implique un
élément Jockey dans le gene cytP450 6K1 -like qui a été considéré comme un candidat conférant
la résistance au thiaméthoxame (Langfield et al., 2017). Egalement, nos résultats ont révélé
l'insertion d'un élément Tcl-mariner et un élément Academ dans les introns des genes PEBP
intervenant dans plusieurs processus biologiques. Ces insertions introniques peuvent étre
épissées avec succes au cours du traitement de ' ARNm, en maintenant la fonction inchangée
du gene de défense concerné (Greene et al., 1994). Cependant, les insertions au niveau des
régions non codantes peuvent étre influencées par d'autres mécanismes de régulation ; Par
exemple, si les introns du gene de résistance aux insecticides contiennent des séquences
régulatrices, elles peuvent entrainer un saut d'exon, un épissage alternatif ou des variations dans
les profils d'expression. En effet, chez le mais, l'insertion de 1'élément Mutator dans le troisicme
intron du locus Knotted a entrainé une expression ectopique du transcrit dans les feuilles des
plantes mutantes (Greene et al., 1994). En outre, dans le génome de B. tabaci, des ETs ont été
insérés en amont des geénes de résistance aux insecticides cathepsines F-Like et cathepsine B.
Des insertions similaires en amont du géne Cyp6gl ont été rapportées chez D. melanogaster,

impliquant le rétrotransposon LTR-Accord (Chung et al., 2007).
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Les insertions des ET's identifiées chez B. rabaci en amant des geénes peuvent jouer
le role de séquence régulatrice et influencer I’expression des génes de résistance aux
insecticides par le biais de régulation en cis, permettant a cet hémiptere ravageur de s'adapter
au stress xénobiotiques. Il convient de mentionner que les insertions des ETs contribuent
nettement a 1'évolution des geénes. Des cas similaires ont été signalés précédemment parmi les
geénes codant les protéines ssGP (super small secreted glycoprotein GP), qui ont évolué par
transposition d'éléments MITEs et Ty3/gypsy (Wessler et al., 1995, Casacuberta et Santiago,
2003).

¢ Les éléments de type mariner chez B. tabaci

La classification des MLEs suggere que chaque sous-famille est subdivisée en
différentes lignées. Selon I’étude de Le Rouzic et al. (2013) le changement du nombre de copies
d'un type particulier d'ET est le résultat d'un événement de translocation permettant I’apparition
d’une nouvelle copie et son insertion dans un nouveau site, cet événement déclenche
I’accumulent des mutations qui permet d’augmenter la divergence de ces éléments au cours du
temps et favorise leur assemblage en différentes lignées. Cette distribution en lignées peut
également étre le résultat d'une invasion par plus d'une séquence ancestrale, le nombre de ces
derniers peut étre équivalent au nombre de lignées établies pour chaque sous-famille, suivie par
une évolution individuelle et indépendante pour chaque sous-famille issue d’une séquence

ancestrale (Figure 41).

L’étude des ETs de la famille mariner a révélé que le génome MEAM/B présente
un total de 550 MLEs appartenant aux deux sous-familles Mariner mauritiana (Btmarl.l a
Btmar1.16) et irritans (Btmar2.1 a Btmar2.16). La majorité de ces séquences sont représentées
par quatre lignées (Btmarl.7, Btmarl.8, Btmar2.8, et Btmar2.9) comprenant 67% des éléments
Mariner identifiés. Bien que des lignées a nombre élevé de copies ont été décrites dans quelques
especes telles que le Tricladida Girardia tigrina, 1'hémiptere Rhodnius prolixus (Garcia-
Fernandez et al. 1995 ; Filée et al. 2015 ; Ferndndez-Medina et al. 2016), et les génomes du
genre Drosophila (Wallau et al. 2014), les MLE sont généralement décrits comme une famille
des ETs a nombre de copies faible. La plupart des autres génomes renferment moins de 50
copies par génome. Ainsi, le génome de B. tabaci semble étre plutot permissif pour 1'expansion

des MLE:s.
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Figure 41 Représentation schématique des deux hypotheses 1 et 1 expliquant la distribution des MLEs d’une méme Sous-Famille en différentes
lignées. Hypothése 1 : invasion de plus qu'une séquence ancestrale ET (1) et ET (2). Hypothése 2 : invasion d’une seule séquence ancestrale

suivie d’une duplication.
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La taille typique des MLEs est de 1300 pb (Robertson et Martos 1997), ce qui est
cohérent avec la taille de la plupart des MLEs décrits dans cette étude. Parmi les 550 éléments
identifiés, seules quatre séquences MLEs possedent une taille atypique, qui dépasse la taille
connue de 277 a 507 pb. Cependant, I'analyse des TIR a montré que leur taille est étendue
(Jusqu'a 459 pb) dans la plupart des séquences. Cette particularité est habituellement observée
parmi les transposons TLE étroitement apparentés (Robertson et Martos, 1997 ; Shao et Tu 2001
; Ruvolo et al. 1992). Bien que les TLE ont des TIRs de taille variable, allant de 24 & 756 bp,
la plupart ont une taille de plus de 50 pb (Ruvolo et al. 1992 ; Jehle et al. 1998). En outre, les
MLEs ayant des LTIRs ont été décrits précédemment dans le génome du nématode
phytoparasite M. chitwoodi au niveau des éléments, Mcmarl-1 et Mcmarl-2. Ces éléments

renferment des LTIRs parfaitement conservés de 355 bp (Leroy et al. 2003).

La plupart des séquences MLEs sont des copies dégénérées avec des codons stop
dans le cadre de lecture ouvert et des mutations de type frameshifts ou indels. Telles que
rapportées précédemment, ces mutations sont suffisantes pour abolir l'activité catalytique ou
empécher la synthese de la transposase putative et rendre les MLEs inactifs ou non autonomes
(Lohe et al., 1995). Nos résultats ont également mis en évidence deux copies (de TSD a TSD)
avec des transposases putatives conservées, ce qui les rend vraisemblablement capables
d’effectuer leur propre transposition et la transposition des éléments non-autonomes proches

ou non apparentés via la trans-complémentation (Lohe et al. 1995).

+ Les éléments MITEs dérivés des mariner chez B. tabaci

Les MITEs peuvent étre dérivés d'éléments autonomes ou non autonomes grace a
des mécanismes tels que la réparation abortive des 1ésions (de Freitas Ortiz et al., 2010 ; Fattash
et al., 2013). Cependant, la perte ou l'inactivation des éléments autonomes dont les MITEs
dérivent ne les rend pas impérativement inactifs. Quelques séquences MITEs peuvent étre
mobilisées de maniere croisée a l'aide d'une machinerie d'éléments autonomes presque
inconnue (Fattash et al., 2013). Par exemple, la perte de 1'élément autonome Ping n'a pas
suspendu l'activité de 1'élément MITE mPing. Cet élément peut étre mobilisé de maniere croisée
par la transposase d'autres éléments tels que 1’¢lément Pong (Yang et al., 2006). De plus, un
élément MITE dérivé de Stowaway, nommé MiHsmarl, a été mobilisé en utilisant la

transposase reconstruite de Hsmarl (Miskey et al., 2007). Pour la plupart des séquences MITEs-

MLE identifiées, nous avons pu retrouver des séquences TIR et des TSDs TA relativement



intactes nécessaires a la transposition. Les TIRs présentent de grandes similarités avec la sous-
famille des mariner qui leur sont apparentées. Ces résultats, soutiennent que les MITEs peuvent
étre mobilisés par la transposase des lignées de mariner qui partagent des séquences de TIRs

quasi-identiques dans le génome de B.tabaci.

Les MITEs ont été largement décrits dans les génomes des plantes en tant que des
courts éléments qui ne dépassent pas les 800 pb présentant un nombre élevé de copies atteignant
des milliers de copies (Guermonprez et al., 2008 ; Guermonprez et al., 2012 ; Crescente et al.,
2018). Les MITEs ont également été identifiés chez les insectes, par exemple, le génome de
Drosophila sechellia ne contient que 46 séquences MITE (Dias et Carareto 2011). En revanche,
dans le génome de Aedes aegypti, le nombre de copies de MITEs varie de 2100 a 3 000 par
génome haploide (Tu 1997). Dans une étude plus récente, Han et al. (2016) ont identifié¢ 6012
familles de MITE a partir des génomes de 98 especes d'insectes et ont construit la premiere
base de données MITE d'insectes (iMITEdb). Dans cette base de données, le nombre des
familles MITE appartenant a la superfamille Tcl/mariner est de 1698 familles provenant des
génomes de 90 especes d'insectes, dont 192 familles provenant de 8 génomes d'hémipteres.
Dans cette étude, 1'abondance relative des MITEs dans le génome de B. tabaci est élevée par
rapport a d'autres génomes d'insectes. Effectivement, le nombre des MITEs identifiés dérivés
de séquences MLE dépasse le nombre total de copies MITEs décrit dans la majorité des
insectes. Bien que la plupart des MITEs identifiés dans notre étude ne proviennent pas
d'éléments autonomes, des MITEs dérivés des ETs plein taille ont été décrits chez certaines
especes telles que D. sechellia. Dans cette étude, nous avons également mis en évidence quatre
copies de MITEs liées a I'élément de pleine taille mauritiana et 20 liées a 1'élément plein taille

irritans.

s La complémentarité des approches bio-informatique pour la
recherche des ET's

Dans cette étude, on suppose que l'exhaustivité des approches a permis de
reconstituer autant que possible une image assez proche de la réalité de la diversité des ETs, de

leur distribution dans le génome de B.tabaci.

L’utilisation de I’approche de novo par REPET a fourni un apercu global des

différents groupes des ET's présents dans le génome de B.tabaci. Cependant, cette approche de
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bibliotheque et de signature n'a pas permis de classer les éléments en sous-famille, tel le cas des
sous-familles mariner qui ne peuvent €tre reconnus qu'en se basant sur les caractéristiques
structurelles de ces éléments. Cette approche, a permis de subdiviser les MLEs chez B.tabaci
en deux sous-familles irritans et maurtiana et d’identifier deux éléments complets. Par
conséquence, la combinaison des deux approches a permis de récupérer les données
manquantes et de révéler la diversité des ETs. Néanmoins, des travaux supplémentaires étaient
nécessaires pour avoir une idée sur la dynamique et ’dge des ETs colonisant le génome de

B.tabaci.
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Les ETs sont présents dans presque tous les organismes vivants, toutefois leur
abondance et leur omniprésence chez les insectes attestent de leur profonde influence sur
l'architecture du génome et 1'évolution de leurs organismes. A partir de la découverte de Barbara
McClintock qui a prouvé I’impact des ETs sur le phénotype des mais, différentes autres études
sur des especes phytophages qui affectent l'agriculture ont été effectuées. Toutefois,
l'annotation des ETs a 1'échelle génomique, sauf pour certains organismes modeles qui
disposent d’une séquence génomique de référence, représente généralement un goulot

d'étranglement dans 1'analyse des séquences répétées dans les génomes séquencés.

Dans la présente étude, une annotation des éléments transposables dans le génome
de I’hémiptere B.tabaci ainsi qu’une étudie de leur dynamique et leur éventuel impact dans la
résistance aux insecticides ont été effectuées. Ces travaux ont combiné des différentes
approches bio-informatiques qui ont permis de répertorier le répétome de cette espece et de

détailler les différentes superfamilles coexistantes sur son territoire génomique.

L’annotation de novo du génome de B. fabaci en utilisant REPET a permis de
révéler une grande diversité des ETs appartenant aux deux Classes et de distinguer un grand

nombre de séquences inactives di a ’accumulation des mutations.

L’étude des insertions des ETs annotés par rapport aux genes de résistance aux
insecticides chez B.tabaci a montré que la majorité des insertions se trouvent au niveau des
introns ou en amant des geénes et qu’elles impliquent des membres des superfamilles Tc!-
mariner, hAT, RTE, Copia, Academ, Maverick, Mutator, Gypsy, Bel-Pao, Jockey, Sola, I, LI,

Penelope, et Helitron.

L’estimation de I’age effectuée selon les modeles statistiques proposés par Dai et
al. (2018) a montré 1’'implication de diverses superfamilles dans des bursts récents occupés
majoritairement par les éléments TIR-Sola de la classe I et les éléments LINE-R1 de la classe
IT qui ont été observées il y a 0,2 et 0,8 million d’années, respectivement. Cette analyse a révélé
également d’autres superfamilles telles que les éléments Walado, Maverick, Bel-Pao, Jockey,
R2, Nimb et Ginger qui se sont éteints pendant différentes périodes pour qu’ils reprennent de
nouveau leur activité. Cette reprise se traduit soit par de nouvelles invasions du génome de B.
tabaci soit par la réactivation de certains éléments qui étaient inactivés par le systeme de

défense du génome hote.
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L’analyse de la famille des MLEs chez B. tabaci, a montré un équilibre de nombre
de copies entre les éléments des deux sous-familles identifiées mauritiana et irritans qui
semblent étre en duel perpétuel. La majorité de ces séquences sont mutées et ont des LTIRs qui
peuvent atteindre jusqu’a 459 pb. Cette étude a révélé aussi la présence de deux éléments
complets Btmarl.1 et Btmar2.1 appartenant respectivement aux sous-familles mauritiana et
irritans dans le génome de B. tabaci. La transposase de ces deux éléments pourrait étre a
I’origine de la trans-mobilisation de toutes les copies MLEs mutées dépourvues d’une partie de
I’ORF. D’ailleurs, I’étude de 1'expression différentielle de ces deux MLEs complets dans le
génome de B. tabaci, pendant les trois premiers jours d'acquisition du Tomato Yellow Leaf

Curl virus (TYLCYV), a révele qu’ils sont exprimés

L’¢étude des éléments MITEs a révélé 71 familles MITEs liées aux séquences
MLEs. Ces éléments présentent 12 605 copies, qui renferment des motifs TSD TA et des TIRs.
L'analyse des séquences a montré que ces 71 familles sont subdivisées en 35 familles MITEs

dérivées des €léments mauritiana et 36 MITEs dérivées des éléments irritans.

La recherche des ETs continue d'étre principalement orientée vers des études
portant sur I'ensemble du génome, qui tentent de discerner des modeles généraux a partir de
divers ETs regroupés en quelques groupes et la compréhension de leurs effets sur l'architecture
et la fonction du génome a grande échelle. Cependant, il est important de ne pas perdre de vue
sur le fait que nous ne pouvons interpréter ces effets que si nous décortiquons les mécanismes
qui régissent la propagation des éléments eux-mémes. Ces connaissances proviennent en grande
partie des études génétiques et évolutives des ETs individuels puisqu’il n'y a pas deux familles
des ETs qui se ressemblent ou se comportent de la méme fagon. Par concequence, nous

envisageons les perspectives suivantes :

- Effectuer des études détaillées des mécanismes moléculaires et des activités
cellulaires des différents éléments.

- Valider in vitro les insertions trouvées dans les genes de résistance aux
insecticides.

- Etudier I’expression différentielle des genes de résistance qui renferment ou qui
sont précedés par des insertion des ETs entre des souches résistantes et des

souches sensibles aux insecticides afin d'examiner 1’effet des ET's dans le
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phénomene de la résistance aux insecticides et d’¢élucider la relation fonctionnelle

des ET's avec ces genes.
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Tableau S1 Caractéristiques des TEs identifiés et annotés dans le génome de B.tabaci.

ETs Taille | classe order sFamille copies FLC
Btab-B-R723-Map3 1583 | 1 LTR Be:l-Pao 15 2
Btab-B-G3473-Map5 689 | 1 LINE Jockey 33 2
Btab-B-R1082-Map5 1534 | 1 PLE Penelope 109 1
Btab-B-R15201-Map16 6164 | I LINE I 92 3
Btab-B-G7302-Map3 2273 | 1 TRIM TRIM 7 1
Btab-B-R15460-Map3 1297 | 1 LINE Jockey 16 1
Btab-B-R6899-Map§ 2671 | 1 LINE R1 59 6
Btab-B-G3317-Map3 803 | I LINE NA 161 1
Btab-B-R9322-Map3 565 | 1 LINE Jockey 5 1
Btab-B-R12710-Map7_reversed 1697 | 1 PLE Penelope 234 2
Btab-B-G13760-Map8 558 | 1 TRIM TRIM 4 1
Btab-B-G11157-Map7 422 | 1 SINE NA 39 1
Btab-B-R4299-Map10 1268 | 1 TRIM TRIM 145 8
Btab-B-R2160-Map12_reversed 5621 | I LINE I 74 3
Btab-B-R1179-Map3 741 | 1 LINE Jockey 19 2
Btab-B-R12983-Map4 94 | 1 LTR Copia 7 1
Btab-B-R19770-Map3 734 | 1 TRIM TRIM 107 2
Btab-B-R15586-Map12_reversed 5413 | 1 LTR Gypsy 50 5
Btab-B-G5895-Map3_reversed 919 | 1 LINE R1 17 6
Btab-B-R7348-Map4 2276 | 1 LINE NA 9 1
Btab-B-R16730-Map4_reversed 2333 | I LINE R1 71 2
Btab-B-R10355-Map4_reversed 920 | I LINE I 23 2
Btab-B-R7189-Map10 959 | 1 LTR Gypsy 509 1
Btab-B-G9323-Map13 1358 | 1 TRIM TRIM 14 1
Btab-B-R5410-Map6 1066 | 1 PLE Penelope 117 1
Btab-B-R19912-Map3 686 | 1 SINE NA 63 2
Btab-B-G4315-Map7 690 | I SINE NA 9 6
Btab-B-R19732-Map3 2177 | 1 LINE RTE 445 3
Btab-B-R7069-Map11_reversed 3922 | 1 LTR Be:1-Pao 38 2
Btab-B-G9584-Map3 4046 | 1 LINE R2 105 5
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Btab-B-R14168-Map3 1512 | 1 LINE Jockey 9 2
Btab-B-R12966-Map4_reversed 1552 | 1 LTR Be:1-Pao 13 2
Btab-B-R5322-Map7 5234 | 1 LINE Jockey 86 2
Btab-B-R2169-Map6 1960 | 1 LINE L1 170 2
Btab-B-G1446-Mapl5 627 | 1 LINE I 221 2
Btab-B-R3556-Map9 1190 | I LINE Jockey 18 2
Btab-B-R14509-Map5_reversed 2721 | 1 LINE R1 17 3
Btab-B-G3732-Map16 690 | I SINE NA 21 2
Btab-B-R16306-Map3 1662 | 1 LTR Gypsy 1568 2
Btab-B-R4854-Map9_reversed 2514 | 1 LTR Gypsy 15 1
Btab-B-R15017-Map12 1682 | 1 PLE Penelope 58 2
Btab-B-R10081-Map7 2342 | 1 LTR Copia 33 2
Btab-B-G10636-Map4 457 | 1 LTR Be:l-Pao 5 3
Btab-B-R6977-Map15 2303 | I LINE Jockey 54 2
Btab-B-G11160-Map20 390 | 1 SINE NA 17 4
Btab-B-G1021-Map3 632 | 1 TRIM TRIM 6 1
Btab-B-R5509-Map12 4641 | 1 LTR Be:l-Pao 30 2
Btab-B-R703-Map5 1236 | 1 LINE R1 36 1
Btab-B-G9471-Map3 3179 | 1 LINE RTE 411 3
Btab-B-G8951-Map9 2410 | 1 TRIM TRIM 162 3
Btab-B-G3733-Map20 765 | 1 LINE RTE 13 1
Btab-B-G2052-Map6 626 | 1 TRIM TRIM 16 4
Btab-B-R10077-Map3_reversed 1657 | 1 LTR Gypsy 18 2
Btab-B-G9824-Map11 9352 | I TRIM TRIM 46 2
Btab-B-R12736-Map4 2479 | 1 LTR Gypsy 27 1
Btab-B-R16506-Map3 1629 | 1 LINE RTE 1997 2
Btab-B-G7398-Map3_reversed 1338 | 1 PLE Penelope 206 1
Btab-B-G3525-Map3 828 | 1 TRIM TRIM 7 2
Btab-B-R3374-Map3 435 | 1 SINE NA 93 2
Btab-B-R1159-Map13 6261 | I LINE RTE 133 2
Btab-B-G6183-Map5 946 | I PLE Penelope 33 1
Btab-B-G9168-Map20 2257 | 1 LINE NA 105 17
Btab-B-G12652-Map3 476 | 1 SINE NA 19 2
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Btab-B-R5048-Map12 5257 | 1 LINE Jockey 73 3
Btab-B-R7738-Map20 5023 | I LTR Gypsy 76 2
Btab-B-R4447-Map9 3090 | I LINE Jockey 52 2
Btab-B-R12552-Map7 841 | 1 LINE Waldo 27 1
Btab-B-G172-Map3 3960 | 1 TRIM TRIM 41 3
Btab-B-R8309-Map3 1173 | 1 LTR Copia 15 2
Btab-B-R21085-Map3 1379 | 1 LTR Gypsy 46 2
Btab-B-R1321-Map3_reversed 3386 | I LINE Hope 24 3
Btab-B-R13137-Map4 4068 | 1 LINE Jockey 442 2
Btab-B-R989-Map20 5149 | 1 LINE Jockey 138 1
Btab-B-G12204-Map3 535 | 1 TRIM TRIM 15 2
Btab-B-R8379-Map3 566 | 1 SINE NA 147 2
Btab-B-G11882-Map3 533 | 1 LTR Be:l-Pao 5 1
Btab-B-G3905-Map5 749 | 1 TRIM TRIM 21 1
Btab-B-R10357-Map8 1082 | I LINE Jockey 32 3
Btab-B-R9312-Map3 2453 | 1 LINE NA 468 2
Btab-B-R15008-Map3 1334 | 1 Unclassified NA 16 1
Btab-B-R3615-Map5 1090 | I LINE Jockey 62 1
Btab-B-R7360-Map5 2810 | I Unclassified NA 72 2
Btab-B-G9723-Map4 5289 | 1 LTR Gypsy 38 2
Btab-B-G10467-Map4 388 | 1 SINE NA 39 2
Btab-B-R15887-Map3 932 | 1 LINE RTE 179 1
Btab-B-R9988-Map3 1059 | I LINE Jockey 16 2
Btab-B-R6403-Map3 2770 | I LTR Copia 9 2
Btab-B-G1728-Map20 1146 | 1 LINE RTE 513 1
Btab-B-R20532-Map3 1064 | 1 LINE Jockey 11 0
Btab-B-R5320-Map3 5193 | I LTR Copia 16 2
Btab-B-R13362-Map7_reversed 4436 | 1 LTR Copia 39 1
Btab-B-R3042-Map20_reversed 5501 | I LTR Be:1-Pao 93 0
Btab-B-R3613-Map19_reversed 5813 | 1 LTR Gypsy 65 3
Btab-B-R8679-Map20_reversed 5352 | 1 LTR Gypsy 69 4
Btab-B-G5778-Mapl 1 1194 | 1 TRIM TRIM 3 1
Btab-B-R19509-Map3_reversed 1142 | 1 LTR Be:1-Pao 17 2
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Btab-B-G7157-Map5 1046 | 1 TRIM TRIM 30 2
Btab-B-R15867-Mapl11 3167 | 1 LTR Copia 112 4
Btab-B-G4012-Map20 1196 | 1 LINE NA 70 1
Btab-B-R6285-Map3 690 | 1 TRIM TRIM 5 1
Btab-B-R15787-Map3 1334 | 1 LINE NA 27 2
Btab-B-R6166-Map5 997 | 1 LTR Be:l-Pao 10 2
Btab-B-R1271-Map20 1242 | 1 TRIM TRIM 47 1
Btab-B-R19108-Map3 1019 | I LTR Be:l-Pao 4 1
Btab-B-G6945-Map14 2064 | 1 TRIM TRIM 128 1
Btab-B-G9637-Map3_reversed 4712 | 1 LINE I 21 3
Btab-B-R846-Map4 1008 | I LTR Gypsy 20 2
Btab-B-R9542-Map3 782 | 1 TRIM TRIM 65 1
Btab-B-G8343-Map4 1797 | 1 TRIM TRIM 43 1
Btab-B-G2743-Map3 622 | I LTR Gypsy 1 1
Btab-B-G8725-Map3 2807 | I TRIM TRIM 127 2
Btab-B-R12946-Map9_reversed 2944 | 1 LTR Gypsy 31 2
Btab-B-G13071-Map3 527 | 1 TRIM TRIM 13 2
Btab-B-G3400-Map3 676 | 1 TRIM TRIM 1249 3
Btab-B-G485-Map20 7284 | 1 LTR Gypsy 22 3
Btab-B-G9105-Map4 2510 | 1 LTR Copia 24 2
Btab-B-G10761-Map3 419 | 1 TRIM TRIM 43 4
Btab-B-R16577-Map3_reversed 1129 | I LINE | 11 5
Btab-B-R4414-Map10 9248 | 1 LTR Gypsy 62 2
Btab-B-R1555-Map4 1624 | 1 TRIM TRIM 19 2
Btab-B-R11678-Map3 445 | 1 TRIM TRIM 5 2
Btab-B-R18437-Map6 1031 | I TRIM TRIM 14 2
Btab-B-R1169-Map4_reversed 12108 | I LTR Gypsy 30 2
Btab-B-R395-Map3 1351 | I LTR Be:l-Pao 13 2
Btab-B-R17975-Map3_reversed 1623 | I LINE Jockey 9 5
Btab-B-R16083-Map5 904 | 1 LTR Gypsy 4 1
Btab-B-G12923-Map3 516 | 1 TRIM TRIM 7 0
Btab-B-R10068-Map4 2030 | I LTR Be:l-Pao 24 1
Btab-B-R23704-Map4 729 | 1 LTR Gypsy 4 2
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Btab-B-R3121-Map5 3719 | 1 LINE Jockey 93 3
Btab-B-G11463-Map7 434 | 1 SINE NA 8 2
Btab-B-G10235-Map5 345 | 1 SINE NA 25 2
Btab-B-R18273-Map3 1390 | I TRIM TRIM 25 2
Btab-B-R12096-Map4_reversed 1472 | 1 PLE Penelope 161 2
Btab-B-G5257-Map3 1161 | I TRIM TRIM 45 1
Btab-B-G8662-Map10 1782 | 1 TRIM TRIM 9 1
Btab-B-R10331-Map3 1578 | 1 LTR Copia 14 1
Btab-B-R1489-Map4 1697 | 1 LTR Be:l-Pao 18 1
Btab-B-R8761-Map4_reversed 2353 | I LINE Jockey 67 1
Btab-B-R9337-Map4 1249 | 1 LTR Gypsy 14 1
Btab-B-R4453-Map6 564 | 1 SINE NA 48 3
Btab-B-G13177-Map3 513 | 1 SINE NA 16 2
Btab-B-R7086-Map9_reversed 1328 | I PLE Penelope 168 4
Btab-B-R15635-Map4_reversed 4379 | 1 LINE R1 6 1
Btab-B-R4115-Map12_reversed 6743 | 1 LTR Gypsy 40 2
Btab-B-G9466-Map8 3062 | 1 LINE RTE 180 8
Btab-B-G1563-Map3 691 | 1 TRIM TRIM 58 2
Btab-B-R6256-Map3 1235 | 1 LTR Copia 11 2
Btab-B-G6235-Mapl 1 1018 | I LINE Jockey 122 1
Btab-B-R2512-Map9_reversed 3281 | 1 LTR Be:1-Pao 24 1
Btab-B-R23041-Map3 106 | 1 SINE NA 20 2
Btab-B-G4459-Map5 952 | 1 TRIM TRIM 3 1
Btab-B-R8305-Map20 6775 | 1 LARD NA 95 5
Btab-B-R20618-Map3_reversed 1302 | I LTR Gypsy 7 2
Btab-B-R19244-Map3 2453 | 1 LTR Be:l-Pao 8 2
Btab-B-G2259-Map8 627 | 1 PLE Penelope 202 2
Btab-B-G4335-Map4 712 | 1 LINE NA 58 1
Btab-B-G1931-Map4 603 | I TRIM TRIM 9 4
Btab-B-G10161-Map3 363 | 1 SINE NA 61 1
Btab-B-R2197-Map6 4339 | 1 LINE NA 1162 2
Btab-B-G10069-Map3 486 | 1 PLE Penelope 9 4
Btab-B-R11471-Map6 2334 | 1 LINE RTE 31 1
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Btab-B-R14619-Map5 2180 | I LINE NA 61 1
Btab-B-R19133-Map4 1543 | 1 LTR Be:l-Pao 4 3
Btab-B-G1119-Map4 580 | 1 TRIM TRIM 6 1
Btab-B-R5820-Map15_reversed 3690 | 1 LTR Be:1-Pao 21 1
Btab-B-G5986-Map10 1060 | I LINE R2 14 1
Btab-B-G9797-Map7 3863 | I TRIM TRIM 95 2
Btab-B-R13066-Map7_reversed 11501 | I LTR Copia 2289 1
Btab-B-R16928-Map3 1060 | I LTR Be:l-Pao 8 2
Btab-B-R1620-Map18_reversed 3205 | I LINE RTE 79 1
Btab-B-G7533-Map3 1601 | I TRIM TRIM 26 1
Btab-B-R16777-Map6_reversed 3518 | I LTR Gypsy 21 2
Btab-B-R746-Map3 369 | 1 SINE NA 18 1
Btab-B-R16391-Map3 904 | 1 LINE SART 96 1
Btab-B-G7046-Map8 1733 | 1 TRIM TRIM 37 2
Btab-B-R2528-Map15_reversed 2374 | 1 PLE Penelope 1221 2
Btab-B-R19518-Map3 1100 | I LTR Gypsy 13 2
Btab-B-R10245-Map3 3218 | 1 LTR Gypsy 20 1
Btab-B-R7034-Map7 371 | 1 SINE NA 47 2
Btab-B-R4864-Map3 2975 | 1 LTR Gypsy 15 2
Btab-B-R7076-Map6 1501 | I TRIM TRIM 214 2
Btab-B-R12123-Map3 763 | 1 TRIM TRIM 18 1
Btab-B-R14635-Map6 5562 | 1 LTR Be:l-Pao 20 1
Btab-B-R6307-Map3_reversed 2900 | I LINE Jockey 36 1
Btab-B-R6520-Map10_reversed 4310 | I LTR Copia 34 2
Btab-B-R6606-Map3 771 | 1 TRIM TRIM 7 1
Btab-B-G71-Map20 2412 | 1 LINE NA 160 17
Btab-B-R407-Map20_reversed 4963 | 1 LTR Gypsy 55 3
Btab-B-R5323-Map3 763 | 1 LINE Jockey 32 2
Btab-B-G7592-Map4 1680 | I LINE NA 83 3
Btab-B-G9714-Map4 5005 | I LTR Gypsy 26 4
Btab-B-R7259-Map9 2521 | 1 LINE Jockey 73 2
Btab-B-R5985-Map20 5159 | 1 TRIM TRIM 75 4
Btab-B-G9430-Map20_reversed 3257 | 1 LINE RTE 685 40
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Btab-B-R9865-Map5_reversed 4045 | 1 LTR Gypsy 17 1
Btab-B-R5319-Map9 2706 | 1 LINE I 63 1
Btab-B-R18986-Map3 816 | 1 TRIM TRIM 8 1
Btab-B-G8733-Map3 3322 | 1 LINE R2 45 1
Btab-B-G6625-Map3 1065 | 1 LTR Be:l-Pao 12 1
Btab-B-G989-Map3 643 | 1 TRIM TRIM 111 1
Btab-B-R6192-Map4 3062 | I LTR Be:l-Pao 16 2
Btab-B-R17325-Map6_reversed 4107 | 1 LTR Copia 27 2
Btab-B-G12015-Map5 515 | 1 TRIM TRIM 1 1
Btab-B-R20970-Map4 3021 | I LINE NA 404 1
Btab-B-R2785-Map3 930 | I TRIM TRIM 24 1
Btab-B-R17023-Map3 1149 | 1 LTR Gypsy 12 1
Btab-B-R5082-Map4_reversed 2280 | 1 LTR Copia 10 2
Btab-B-G13815-Map3 545 | 1 LINE Jockey 2 1
Btab-B-R16697-Map3 898 | 1 TRIM TRIM 39 2
Btab-B-G4365-Map3 843 | 1 LINE Nimb 40 1
Btab-B-R23489-Map3 85 |1 SINE NA 13 3
Btab-B-R19993-Map3 837 | 1 LINE Jockey 51 1
Btab-B-R15590-Map3 880 | 1 LINE RTE 413 2
Btab-B-R10394-Map3 1301 | I LTR Copia 9 1
Btab-B-G1285-Map3 626 | 1 SINE NA 530 24
Btab-B-G983-Map20 1165 | 1 LINE NA 18 4
Btab-B-R12942-Map11_reversed 5891 | 1 LTR Copia 69 1
Btab-B-R7743-Map§ 3500 | I LTR Copia 20 2
Btab-B-G9666-Map3_reversed 4659 | 1 LINE Jockey 19 2
Btab-B-G7383-Map3 1250 | I LINE RTE 25 1
Btab-B-R4813-Map7 5476 | 1 LTR Copia 44 2
Btab-B-R4680-Map3_reversed 1945 | 1 LTR Gypsy 15 2
Btab-B-R14564-Map13_reversed 6309 | I LTR Gypsy 61 2
Btab-B-R7617-Map4_reversed 1087 | 1 LTR Copia 22 2
Btab-B-R16755-Map3 1190 | I LTR Be:l-Pao 12 1
Btab-B-R7715-Map20 5029 | 1 LTR Copia 44 3
Btab-B-G7027-Map5 1296 | 1 LINE NA 471 5
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Btab-B-R3527-Map3 1146 | 1 LINE Jockey 58 2
Btab-B-G4271-Map20 1331 | I LINE NA 126 1
Btab-B-G8427-Map5 1743 | 1 LINE NA 500 1
Btab-B-R11677-Map3_reversed 2104 | 1 LINE R1 9 2
Btab-B-R2176-Map9 1261 | 1 LINE SART 46 2
Btab-B-R11819-Map8_reversed 3211 | I LINE R1 76 2
Btab-B-G5070-Map7 844 | 1 LINE I 60 1
Btab-B-G9221-Map3 1615 | I TRIM TRIM 9 1
Btab-B-R8902-Map6 1167 | 1 LINE R1 36 1
Btab-B-R15538-Map3 371 | 1 LTR Copia 6 1
Btab-B-R8225-Map6 631 | I TRIM TRIM 136 5
Btab-B-R12643-Map4_reversed 1708 | 1 LINE SART 12 1
Btab-B-R1715-Map3 899 | 1 TRIM TRIM 33 2
Btab-B-G301-Map3 4403 | 1 TRIM TRIM 25 3
Btab-B-G8113-Map20 1848 | 1 LINE RTE 811 1
Btab-B-R1541-Map15 8497 | 1 LINE NA 226 2
Btab-B-G9503-Map3 2263 | 1 TRIM TRIM 44 1
Btab-B-R3000-Map10_reversed 2216 | 1 LTR Copia 81 1
Btab-B-G2344-Map5 658 | I SINE NA 552 1
Btab-B-R9352-Map8 4929 | 1 LTR Copia 24 4
Btab-B-R6188-Map10 3291 | 1 LINE Jockey 40 1
Btab-B-R17712-Map5 1217 | 1 LTR Be:1-Pao 8 1
Btab-B-R6487-Map3 1011 | I LINE NA 44 1
Btab-B-G4716-Map3 755 | 1 LINE I 4 1
Btab-B-R4215-Map15 2469 | 1 LARD NA 42 1
Btab-B-R3587-Map3 1659 | 1 LINE R1 19 2
Btab-B-R16711-Map3 2158 | 1 LTR Be:1-Pao 9 2
Btab-B-R14369-Map4 2992 | 1 LTR Copia 14 1
Btab-B-R5465-Map4 2361 | I LTR Gypsy 8 2
Btab-B-R15135-Map9_reversed 5391 | I LTR Gypsy 60 2
Btab-B-R10082-Map7_reversed 1902 | 1 LTR Copia 10 2
Btab-B-R20539-Map3 783 | 1 LTR Be:1-Pao 6 2
Btab-B-G8608-Map3_reversed 1852 | I LINE SART 65 4
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Btab-B-G9037-Map3 2263 | 1 LINE RTE 138 1
Btab-B-R4526-Map5 1430 | I TRIM TRIM 68 2
Btab-B-R16228-Map4 1999 | 1 LTR Be:l-Pao 31 2
Btab-B-R9757-Map3_reversed 1365 | 1 LTR Be:1-Pao 18 2
Btab-B-G1759-Map7 623 | 1 TRIM TRIM 2 1
Btab-B-R4972-Map9_reversed 1651 | I PLE Penelope 55 2
Btab-B-G8336-Map10 2457 | 1 LINE NA 383 1
Btab-B-R678-Map14_reversed 2396 | 1 PLE Penelope 224 1
Btab-B-R20700-Map3 879 | 1 LINE NA 245 2
Btab-B-R2123-Map7 1214 | 1 LINE Jockey 17 3
Btab-B-R13401-Map7 2229 | 1 LTR Copia 122 3
Btab-B-R1110-Map5 3800 | I LTR Be:l-Pao 22 1
Btab-B-R1517-Map3 710 | 1 LINE SART 12 1
Btab-B-R3903-Map3 558 | 1 LTR Copia 11 1
Btab-B-R5079-Map14 3711 | 1 LARD NA 31 1
Btab-B-R498-Map20_reversed 3377 | 1 LINE Jockey 52 1
Btab-B-R11440-Map5 1838 | 1 LINE Jockey 26 3
Btab-B-G9639-Map3_reversed 4455 | 1 LTR Copia 34 3
Btab-B-R10697-Map3 3189 | 1 LINE NA 600 2
Btab-B-G9027-Map4 2938 | 1 TRIM TRIM 14 2
Btab-B-R15558-Map3_reversed 1367 | 1 LINE Jockey 9 2
Btab-B-R1717-Map6_reversed 1742 | 1 LINE R1 95 1
Btab-B-G3506-Map4 783 | 1 TRIM TRIM 5 1
Btab-B-R5826-Map4_reversed 1083 | I LINE SART 5 1
Btab-B-R2268-Map7 1466 | 1 LINE SART 85 1
Btab-B-G8403-Map9 1906 | 1 LINE RTE 145 1
Btab-B-G3757-Map3 779 | 1 LINE NA 14 1
Btab-B-G6470-Map3 935 | 1 TRIM TRIM 218 1
Btab-B-R18224-Map14_reversed 2409 | 1 LTR Be:1-Pao 25 1
Btab-B-G9096-Map3 2294 | 1 LINE Jockey 30 3
Btab-B-R589-Map4 978 | 1 TRIM TRIM 150 3
Btab-B-R12923-Map6 1244 | 1 LINE Jockey 18 2
Btab-B-R16084-Map5 712 | 1 LTR Gypsy 2 1
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Btab-B-G1042-Map3 568 | 1 SINE NA 47 1
Btab-B-R941-Map20_reversed 4707 | 1 LINE 1 159 2
Btab-B-G9513-Map20 3252 | 1 LINE RTE 79 1
Btab-B-R18171-Map8 720 | 1 TRIM TRIM 15 2
Btab-B-R15322-Map4_reversed 1002 | I LTR Copia 14 3
Btab-B-G13813-Map6 550 | 1 LTR Gypsy 14 4
Btab-B-R5788-Map4 2380 | I LTR Be:l-Pao 10 2
Btab-B-R9523-Map3 788 | 1 LTR Gypsy 4 2
Btab-B-R3187-Map3_reversed 1104 | I LINE R1 8 2
Btab-B-R6205-Map7 1145 | 1 TRIM TRIM 44 1
Btab-B-R3941-Map3 520 | I LINE Jockey 6 1
Btab-B-R19914-Map3 1013 | I LTR Gypsy 19 1
Btab-B-R15278-Map5 1738 | 1 TRIM TRIM 35 1
Btab-B-R4493-Map11 931 | I TRIM TRIM 21 2
Btab-B-R12575-Map6 2633 | 1 LTR Gypsy 22 1
Btab-B-G16-Map20 2202 | I LINE NA 196 2
Btab-B-R19794-Map3 2447 | 1 SINE 58 260 2
Btab-B-R7436-Map20 4200 | I LINE R2 167 4
Btab-B-R15848-Map4_reversed 2029 | 1 LINE Loa 6 2
Btab-B-R6272-Map4 1279 | 1 TRIM TRIM 1025 1
Btab-B-R2491-Map20_reversed 5563 | 1 LINE Nimb 104 1
Btab-B-R1596-Map6 1812 | I LINE NA 22 2
Btab-B-R11439-Map7 552 | 1 LINE Jockey 33 2
Btab-B-R9852-Map4 2200 | I LINE Jockey 131 3
Btab-B-G9500-Map12 3316 | 1 LINE RTE 880 5
Btab-B-R7251-Map3_reversed 982 | 1 LTR Gypsy 14 2
Btab-B-R5062-Map3 735 | 1 LINE RTE 12 2
Btab-B-R13152-Map4 934 | 1 LINE NA 48 2
Btab-B-R12900-Map5_reversed 4584 | 1 LINE Jockey 24 1
Btab-B-R9513-Map3 1041 | I LINE R1 30 1
Btab-B-G7781-Map15 1612 | I LINE NA 123 1
Btab-B-R23780-Map3 477 | 1 SINE NA 28 1
Btab-B-R3370-Map18 4888 | 1 LTR Gypsy 37 3
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Btab-B-G10651-Map4 386 | 1 SINE NA 46 2
Btab-B-G1515-Map14 675 | 1 TRIM TRIM 70 3
Btab-B-R10175-Map11 2237 | 1 LINE NA 59 2
Btab-B-R12737-Map7_reversed 6088 | 1 LTR Gypsy 26 2
Btab-B-R18376-Map6 1363 | 1 LINE R1 26 3
Btab-B-R12940-Map16 6947 | 1 LTR Gypsy 51 3
Btab-B-G12782-Map19 497 | 1 Unclassified NA 17 2
Btab-B-G9713-Map4_reversed 5400 | I LINE Jockey 83 3
Btab-B-G6434-Map3 661 |1 TRIM TRIM 3 2
Btab-B-R4271-Map20_reversed 4910 | I LINE RTE 39 3
Btab-B-R8070-Map6 1605 | I LTR Copia 13 1
Btab-B-R1231-Map16 5171 | 1 LINE Jockey 47 1
Btab-B-R12699-Map5 3144 | 1 LTR Copia 15 1
Btab-B-G12276-Map9 524 | 1 SINE NA 4 1
Btab-B-G13633-Map14 596 | 1 TRIM TRIM 32 3
Btab-B-R849-Map20 4724 | 1 TRIM TRIM 38 1
Btab-B-R5022-Map20_reversed 6264 | 1 LTR Be:1-Pao 51 2
Btab-B-G3814-Map18 740 | 1 LINE R1 69 1
Btab-B-R8331-Map10 2036 | 1 LINE Nimb 134 3
Btab-B-R845-Map4 4552 | 1 LTR Gypsy 17 2
Btab-B-R1650-Map3_reversed 1647 | 1 SINE 5S 125 1
Btab-B-G11508-Map3 375 | 1 SINE NA 42 3
Btab-B-R12619-Map4 3694 | 1 LINE NA 87 3
Btab-B-R2061-Map8§ 4111 | 1 LINE Vingi 54 1
Btab-B-R1084-Map3 806 | I LINE R1 38 1
Btab-B-R2718-Map11_reversed 4271 | 1 LINE Jockey 68 3
Btab-B-G7542-Map4 1718 | 1 TRIM TRIM 516 8
Btab-B-R9361-Map3 634 | 1 LTR Gypsy 4 1
Btab-B-G9784-Map13 4388 | 1 TRIM TRIM 466 1
Btab-B-G8156-Map4 1823 | 1 LINE NA 698 1
Btab-B-G7761-Map10 1587 | 1 TRIM TRIM 6 1
Btab-B-R1662-Map13 791 | 1 TRIM TRIM 30 1
Btab-B-R4474-Map20_reversed 4525 | 1 LINE R1 174 2
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Btab-B-R12883-Map5 1421 | 1 LINE Jockey 8 2
Btab-B-R16598-Map5_reversed 1309 | I LTR Be:1-Pao 8 1
Btab-B-R10902-Map6 3510 | I LTR Gypsy 15 1
Btab-B-R18421-Map3 1437 | 1 LINE NA 153 1
Btab-B-R1045-Map13_reversed 1806 | I PLE Penelope 339 2
Btab-B-R655-Map20_reversed 4754 | 1 LTR Copia 43 1
Btab-B-R15818-Map7_reversed 7672 | 1 LTR Be:l-Pao 90 2
Btab-B-G12412-Map6 447 | 1 SINE NA 9 2
Btab-B-G7610-Map3 958 | 1 TRIM TRIM 4 1
Btab-B-R6173-Map8§ 4011 | I LTR Be:l-Pao 22 1
Btab-B-G5280-Map16 1264 | 1 LINE NA 69 4
Btab-B-G12691-Map3 469 | 1 SINE NA 11 3
Btab-B-G5418-Map4 792 | 1 LINE NA 408 4
Btab-B-R15548-Map6_reversed 4714 | 1 LTR Gypsy 30 2
Btab-B-R1501-Map3 1383 | I LINE Jockey 37 2
Btab-B-R16452-Map3 1651 | I LINE Jockey 12 2
Btab-B-R12740-Map3_reversed 2576 | 1 LINE RTE 229 1
Btab-B-G8672-Map5 2332 | 1 LINE NA 1167 1
Btab-B-R3150-Map5 5076 | 1 LTR Gypsy 26 1
Btab-B-G7578-Map3 1653 | 1 TRIM TRIM 4 1
Btab-B-R7711-Map18 3484 | 1 LINE RTE 288 1
Btab-B-R6113-Map18 2159 | 1 LINE Jockey 70 3
Btab-B-G12120-Map3 466 | 1 SINE NA 112 11
Btab-B-G3386-Map20 778 | 1 LINE NA 122 20
Btab-B-G5244-Map20 1546 | 1 TRIM TRIM 255 6
Btab-B-R6467-Map6 3161 | I LARD NA 189 3
Btab-B-G6381-Map20 1237 | 1 LINE NA 81 5
Btab-B-R1643-Map3 2683 | 1 LINE Jockey 23 2
Btab-B-G7867-Map9 2154 | 1 LINE NA 1441 1
Btab-B-G10724-Map4 390 | 1 SINE NA 51 2
Btab-B-G5821-Map5 677 | 1 TRIM TRIM 5 1
Btab-B-R10729-Map7 1366 | 1 LTR Copia 19 2
Btab-B-R7375-Map9 2905 | 1 LTR Copia 14 2
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Btab-B-R4148-Map3_reversed 1131 | I LINE Jockey 25 4
Btab-B-G8991-Map3 2571 | 1 LTR Gypsy 12 1
Btab-B-R18340-Map3_reversed 1198 | I LTR Copia 2 1
Btab-B-G5222-Map6 836 | 1 LINE NA 6 3
Btab-B-R1017-Map4 1824 | 1 LTR Copia 24 2
Btab-B-R19469-Map3 875 | 1 LTR Be:l-Pao 8 2
Btab-B-G13459-Map5 544 | 1 SINE NA 26 1
Btab-B-G9610-Map9 3868 | I LINE Nimb 173 2
Btab-B-G11395-Map3 435 | 1 SINE NA 57 6
Btab-B-R10121-Map5 849 | 1 LINE Jockey 23 5
Btab-B-R4863-Map3 1509 | I LTR Be:l-Pao 23 2
Btab-B-R5810-Map4 744 | 1 LINE Jockey 43 3
Btab-B-R17539-Map3_reversed 1135 | 1 LINE Jockey 4 2
Btab-B-R11749-Map4 958 | 1 LINE Jockey 58 3
Btab-B-G11342-Map6 374 | 1 SINE NA 13 1
Btab-B-G1392-Map4 664 | 1 TRIM TRIM 64 2
Btab-B-R1371-Map20 1217 | 1 LINE NA 33 7
Btab-B-R8596-Map5_reversed 3198 | 1 LTR Be:1-Pao 41 2
Btab-B-R16785-Map4 1126 | 1 LINE NA 88 2
Btab-B-R10284-Map12 1578 | 1 LINE NA 105 2
Btab-B-G2617-Map4 884 | 1 TRIM TRIM 123 23
Btab-B-R17401-Map5 2111 | I LINE Jockey 14 1
Btab-B-R8395-Map3 2232 | 1 LINE R1 9 2
Btab-B-G9760-Map3 5616 | I LINE Jockey 74 2
Btab-B-R6927-Map5 2193 | I TRIM TRIM 9 1
Btab-B-G11251-Map6 558 | 1 TRIM TRIM 1220 39
Btab-B-G10577-Map3 351 | 1 LTR Copia 1 1
Btab-B-R3919-Map6 2152 | 1 LINE Jockey 42 1
Btab-B-R13097-Map3 1114 | I LINE Jockey 17 2
Btab-B-R1065-Map20 2155 | 1 PLE Penelope 371 2
Btab-B-G9524-Map20 3259 | 1 LINE RTE 689 37
Btab-B-R11284-Map9 3625 | 1 LINE Jockey 111 4
Btab-B-R1590-Map1 1 3248 | 1 TRIM TRIM 27 1

159



Btab-B-R4886-Map4 3129 | 1 LINE NA 25 1
Btab-B-R14665-Map5 1027 | 1 LINE SART 46 3
Btab-B-R5973-Map4 1155 | 1 LTR Gypsy 7 2
Btab-B-G4249-Map5 772 | 1 LINE Jockey 31 1
Btab-B-R1391-Map3 4156 | 1 LTR Gypsy 23 4
Btab-B-R6018-Map14 12168 | I PLE Penelope 2074 1
Btab-B-R7013-Map10_reversed 1626 | 1 LINE Jockey 25 4
Btab-B-R2439-Map20 2214 | 1 TRIM TRIM 43 2
Btab-B-G9746-Map3 5185 | 1 LINE Jockey 48 4
Btab-B-G7586-Map7 1429 | 1 LINE NA 8 1
Btab-B-R13595-Map9 1373 | 1 LINE NA 15 2
Btab-B-R14770-Map3 618 | I LTR Be:1-Pao 13 2
Btab-B-R14551-Map5 635 | 1 TRIM TRIM 21 3
Btab-B-R11898-Map4 2049 | 1 LINE RTE 516 1
Btab-B-R15926-Map3 4312 | 1 LTR Be:1-Pao 60 2
Btab-B-R4873-Map3_reversed 905 | 1 LTR Be:1-Pao 5 2
Btab-B-R8296-Map5 1514 | 1 LTR Be:1-Pao 26 2
Btab-B-R2666-Map6 956 | I LTR Copia 13 2
Btab-B-R12729-Map3_reversed 1384 | 1 LTR Copia 13 1
Btab-B-R2253-Map13_reversed 3916 | 1 LTR Be:1-Pao 41 1
Btab-B-R781-Map3 485 | 1 SINE NA 25 1
Btab-B-G13121-Map5 549 | 1 TRIM TRIM 1 1
Btab-B-G11300-Map10 436 | 1 SINE NA 178 1
Btab-B-R2492-Map11_reversed 4101 | I LTR Be:l-Pao 46 1
Btab-B-G2519-Map3 796 | 1 TRIM TRIM 41 0
Btab-B-R6226-Map10 4504 | 1 LINE SART 62 2
Btab-B-R5457-Map20_reversed 4479 | 1 LINE R2 95 1
Btab-B-R6906-Map13 2384 | 1 LINE Loa 38 2
Btab-B-R16908-Map3 1171 | 1 LTR Be:1-Pao 7 2
Btab-B-G3615-Map3 846 | 1 TRIM TRIM 33 2
Btab-B-R3659-Map8 3666 | 1 LINE SART 63 2
Btab-B-G7878-Map3 1630 | I LINE RTE 408 3
Btab-B-R6073-Map4 977 | 1 LINE R1 26 3
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Btab-B-R18267-Map3 2526 | 1 LINE Jockey 12 2
Btab-B-G8253-Map3 1724 | 1 LINE NA 64 1
Btab-B-G9357-Map3_reversed 2894 | 1 LINE R2 122 1
Btab-B-R14894-Map6_reversed 2428 | 1 LTR Copia 19 1
Btab-B-R6983-Map8 5607 | 1 LTR Gypsy 30 1
Btab-B-R2495-Map4 781 | 1 PLE Penelope 54 2
Btab-B-G9422-Map3 3441 | I LTR Gypsy 17 2
Btab-B-G1012-Map4 619 | I TRIM TRIM 21 2
Btab-B-R1566-Map20_reversed 2248 | 1 LINE RTE 557 1
Btab-B-R597-Map20_reversed 4869 | 1 LTR Copia 105 2
Btab-B-R20911-Map3 3099 | 1 LINE NA 1466 2
Btab-B-G7942-Map20 1649 | 1 LINE NA 115 1
Btab-B-R13984-Map7_reversed 4424 | 1 LTR Be:1-Pao 33 1
Btab-B-G9703-Map6 4604 | 1 LTR Gypsy 45 6
Btab-B-R1497-Map4 880 | I PLE Penelope 30 2
Btab-B-R6546-Map10_reversed 1630 | I LINE Jockey 71 1
Btab-B-R5401-Map7 1100 | I LINE SART 135 2
Btab-B-G11038-Map4 368 | I SINE NA 12 1
Btab-B-R4966-Map3 673 | 1 LINE R2 10 2
Btab-B-R6317-Map5 1478 | 1 LINE NA 41 1
Btab-B-R3296-Map20 831 | I TRIM TRIM 1036 3
Btab-B-R2523-Map20 5235 | 1 LINE Jockey 139 3
Btab-B-R19113-Map3 679 | I LINE Jockey 10 4
Btab-B-R18341-Map3 411 | 1 LTR Copia 3 1
Btab-B-R4990-Map3 568 | 1 TRIM TRIM 17 3
Btab-B-R19041-Map7_reversed 1735 | 1 LTR Be:1-Pao 13 1
Btab-B-R20543-Map4 1390 | I LTR Gypsy 52 2
Btab-B-G11892-Map3 491 | 1 TRIM TRIM 26 9
Btab-B-G2946-Map5 1041 | I TRIM TRIM 22 1
Btab-B-R5740-Map9 2960 | 1 LINE Loa 18 1
Btab-B-G9664-Map4 4207 | 1 LINE RTE 33 1
Btab-B-R1293-Map4 738 | 1 LINE I 120 1
Btab-B-R15280-Map3 709 | 1 TRIM TRIM 7 2
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Btab-B-R14950-Map3_reversed 3016 | 1 LTR Copia 15 3
Btab-B-R8149-Map9 5039 | I LARD NA 469 2
Btab-B-R6583-Map4 907 | 1 PLE Penelope 370 3
Btab-B-R5307-Map3 1282 | 1 LINE Jockey 33 1
Btab-B-R15316-Map16 829 | 1 TRIM TRIM 33 1
Btab-B-R9331-Map3 1660 | I LTR Be:l-Pao 5 2
Btab-B-R8430-Map3 2168 | I LINE SART 20 2
Btab-B-R14029-Map6 515 | 1 TRIM TRIM 411 5
Btab-B-R12097-Map6_reversed 2182 | I LINE Jockey 31 1
Btab-B-R14214-Map7 4854 | 1 LINE Jockey 25 4
Btab-B-G8532-Map3 1948 | 1 TRIM TRIM 163 5
Btab-B-R13537-Map6 815 | 1 TRIM TRIM 55 2
Btab-B-R15923-Map3 775 | 1 LTR Gypsy 6 1
Btab-B-R4157-Map4 1583 | 1 LTR Copia 18 1
Btab-B-R12405-Map3 1186 | I LINE NA 80 2
Btab-B-G8119-Map9 1926 | 1 LINE NA 578 1
Btab-B-R14840-Map3_reversed 2011 | I LTR Copia 16 1
Btab-B-G8402-Map3 1908 | I LINE NA 1023 1
Btab-B-R14648-Map4 2430 | 1 LINE Jockey 11 2
Btab-B-R4786-Map20 4511 | 1 LINE R2 250 1
Btab-B-R1238-Map20_reversed 4894 | 1 LINE Jockey 85 3
Btab-B-G9075-Map8_reversed 2364 | 1 LINE Jockey 38 5
Btab-B-R19482-Map3 757 | 1 LINE Waldo 87 2
Btab-B-G2342-Map16_reversed 734 | 1 LINE R2 147 2
Btab-B-R6286-Map20_reversed 3223 | 1 LINE Jockey 47 3
Btab-B-R8812-Map4 1154 | 1 LTR Gypsy 8 3
Btab-B-R2184-Map20_reversed 6262 | 1 LINE Jockey 117 5
Btab-B-G9468-Map3 3516 | I PLE Penelope 179 3
Btab-B-G8165-Map3 2305 | I TRIM TRIM 146 12
Btab-B-R12812-Map6 3059 | I LTR Gypsy 17 2
Btab-B-R4142-Map10_reversed 2257 | 1 LINE R1 30 2
Btab-B-R12213-Map8 1666 | 1 LTR Gypsy 39 4
Btab-B-R10091-Map15 7428 | 1 LTR Be:l-Pao 83 3
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Btab-B-R1439-Map17 1156 | 1 TRIM TRIM 89 6
Btab-B-R11743-Map4_reversed 1742 | 1 LTR Copia 7 2
Btab-B-R15032-Map12 2580 | 1 TRIM TRIM 22 3
Btab-B-R7344-Map3 3040 | I LTR Gypsy 11 2
Btab-B-R628-Map3_reversed 1248 | 1 LINE Jockey 60 1
Btab-B-R8572-Map9 4916 | 1 LTR Copia 50 4
Btab-B-R14974-Map4_reversed 1922 | 1 LINE Jockey 43 3
Btab-B-R8290-Map12_reversed 4135 | 1 LTR Be:l-Pao 24 2
Btab-B-G4595-Map7 882 | 1 LINE NA 91 1
Btab-B-R10734-Map4 777 | 1 PLE Penelope 129 2
Btab-B-G3164-Map3 814 | 1 TRIM TRIM 11 1
Btab-B-G3516-Map20 671 | 1 SINE NA 53 2
Btab-B-G9853-Map20 584 | 1 LINE RTE 707 3
Btab-B-R3087-Map12 5232 | 1 LTR Gypsy 26 1
Btab-B-R6260-Map10 1466 | 1 LINE NA 11 2
Btab-B-R9861-Map3 996 | 1 LTR Copia 15 1
Btab-B-R315-Map3 1912 | 1 Unclassified NA 111 2
Btab-B-R10085-Map12_reversed 3280 | 1 LINE R1 59 1
Btab-B-G2709-Map7 648 | 1 LINE R2 36 1
Btab-B-R12949-Map6_reversed 3512 | 1 LTR Copia 27 3
Btab-B-G7151-Map4 1183 | I LINE Waldo 83 2
Btab-B-G13233-Map5 484 | 1 TRIM TRIM 13 4
Btab-B-G637-Map7 777 | 1 TRIM TRIM 8 2
Btab-B-R6414-Map6_reversed 1197 | I PLE Penelope 107 1
Btab-B-G3885-Map20 655 | 1 SINE NA 24 2
Btab-B-R2602-Map12 3235 | 1 TRIM TRIM 34 1
Btab-B-R164-Map13 2323 | 1 LINE SART 32 2
Btab-B-G634-Map20 1459 | 1 TRIM TRIM 177 1
Btab-B-R20333-Map3 1969 | 1 LTR Be:l-Pao 96 2
Btab-B-G4374-Map20 713 | 1 LINE RTE 195 1
Btab-B-R15566-Map9_reversed 4178 | 1 LTR Be:1-Pao 49 1
Btab-B-G9251-Map4 1628 | 1 TRIM TRIM 51 3
Btab-B-R3940-Map19 4928 | 1 LINE Jockey 64 3

163



Btab-B-R12683-Map3 768 | 1 LINE NA 643 2
Btab-B-R17874-Map3 2718 | 1 LINE NA 517 3
Btab-B-G7419-Map3 1738 | 1 LTR Copia 8 1
Btab-B-R10095-Map4_reversed 1408 | I LINE R2 20 1
Btab-B-R24985-Map3 2410 | 1 LINE R2 1316 2
Btab-B-G6954-Map4 1649 | 1 TRIM TRIM 7 1
Btab-B-G2963-Map13 615 | 1 PLE Penelope 44 1
Btab-B-R1766-Map5 589 | 1 LINE Jockey 31 3
Btab-B-G10287-Map8 434 | 1 LTR Be:l-Pao 15 9
Btab-B-G9671-Map5 2602 | I TRIM TRIM 11 1
Btab-B-G436-Map20 2180 | I LINE NA 131 1
Btab-B-G85-Map20 1677 | 1 LINE NA 97 1
Btab-B-R15917-Map7 1214 | 1 LTR Be:l-Pao 9 1
Btab-B-R471-Map20 3153 | I LINE RTE 61 11
Btab-B-R356-Map20 3228 | 1 LINE RTE 999 58
Btab-B-R4596-Map13 1523 | 1 LARD NA 33 2
Btab-B-G6221-Map3 1403 | 1 TRIM TRIM 23 2
Btab-B-R7285-Map4 1034 | 1 LINE SART 17 1
Btab-B-R4323-Mapl 1 1656 | 1 PLE Penelope 171 3
Btab-B-R610-Map11 2859 | 1 LTR Be:1-Pao 54 1
Btab-B-R7252-Map4 1658 | I LTR Gypsy 14 3
Btab-B-R173-Map20 2301 | 1 LINE NA 547 1
Btab-B-G7916-Map3 1648 | 1 LTR Be:1-Pao 53 2
Btab-B-R4083-Map§ 3143 | I LINE Jockey 69 2
Btab-B-R19440-Map3 1333 | 1 LINE Jockey 25 4
Btab-B-R6197-Map4 6049 | I LINE R1 60 3
Btab-B-R15215-Map3 1033 | I LTR Be:l-Pao 4 1
Btab-B-R1601-Map20_reversed 5111 | I LINE Jockey 650 6
Btab-B-R3434-Map7 1083 | I LINE Jockey 21 1
Btab-B-R14529-Map3 4245 | 1 LTR Gypsy 10 2
Btab-B-R11673-Map7_reversed 3766 | 1 LINE 1 22 1
Btab-B-R19448-Map14 3522 | 1 TRIM TRIM 7 1
Btab-B-R7431-Map4 1290 | I TRIM TRIM 20 2
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Btab-B-R20085-Map3 1382 | I LINE NA 19 2
Btab-B-R12928-Map6_reversed 4125 | 1 LTR Copia 38 1
Btab-B-R11515-Map4_reversed 490 | 1 LINE Jockey 7 3
Btab-B-G10471-Map12 388 | I SINE NA 16 2
Btab-B-R3047-Map4 1002 | I LINE Nimb 70 2
Btab-B-R3578-Map4_reversed 1314 | 1 LINE I 61 2
Btab-B-R1220-Map3 499 | 1 TRIM TRIM 520 7
Btab-B-R2764-Map9 5317 | I LINE Jockey 105 7
Btab-B-R2357-Map4 1340 | I LTR Copia 9 2
Btab-B-R5011-Map3_reversed 1499 | 1 LTR Gypsy 10 1
Btab-B-R11637-Map4 553 | 1 SINE NA 59 2
Btab-B-G9477-Map10 3184 | 1 LINE RTE 1191 10
Btab-B-G4566-Map3 887 | 1 LINE Nimb 295 1
Btab-B-R6017-Map6 8400 | I LINE NA 729 0
Btab-B-R11668-Map4 2185 | 1 LINE NA 67 3
Btab-B-R393-Map5 796 | 1 PLE Penelope 113 2
Btab-B-R7149-Map16_reversed 5110 | I LTR Copia 34 1
Btab-B-R8347-Map5 1913 | I LTR Copia 13 2
Btab-B-G9583-Map3_reversed 4573 | 1 LTR Copia 25 2
Btab-B-R3568-Map11_reversed 3138 | 1 LINE Vingi 54 2
Btab-B-R4841-Map9_reversed 1064 | 1 LINE RTE 607 2
Btab-B-R1217-Map20 4550 | I LINE Jockey 88 1
Btab-B-R1456-Map6 1504 | 1 TRIM TRIM 150 11
Btab-B-R10730-Map3 1130 | I LTR Copia 3 1
Btab-B-R3215-Map20 8151 | 1 LINE NA 742 3
Btab-B-R8201-Map6 1073 | I TRIM TRIM 46 1
Btab-B-R17964-Map5 1274 | 1 TRIM TRIM 12 1
Btab-B-R13413-Map3_reversed 1109 | 1 LINE R1 45 2
Btab-B-R20616-Map3 850 | I LTR Gypsy 6 4
Btab-B-G2608-Map6 640 | I TRIM TRIM 10 1
Btab-B-R12929-Map15 6587 | 1 LTR Gypsy 47 1
Btab-B-R19282-Map3 717 | 1 LTR Gypsy 4 2
Btab-B-R2043-Map20_reversed 3229 | 1 LINE RTE 544 1
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Btab-B-G10550-Map3 548 | 1 LINE Jockey 59 2
Btab-B-G7150-Map5 1280 | I LINE NA 56 12
Btab-B-G6655-Map10_reversed 1280 | I LINE Jockey 48 1
Btab-B-G12606-Map4 436 | 1 SINE NA 36 1
Btab-B-G525-Map3 3647 | 1 LINE Jockey 28 1
Btab-B-G2989-Map3 579 | 1 PLE Penelope 100 1
Btab-B-R1770-Map20_reversed 5107 | I LINE Jockey 78 3
Btab-B-G1681-Map3 573 | 1 LTR Gypsy 2 2
Btab-B-R7250-Map6_reversed 2787 | 1 LTR Gypsy 22 1
Btab-B-R8021-Map3 1208 | I TRIM TRIM 189 2
Btab-B-R236-Map18_reversed 5036 | 1 LTR Gypsy 46 2
Btab-B-R8487-Map14_reversed 1821 | 1 PLE Penelope 115 2
Btab-B-R2508-Map20 1513 | I LINE Nimb 136 1
Btab-B-G9822-Map5 4187 | 1 TRIM TRIM 32 3
Btab-B-R3245-Map7_reversed 1409 | 1 LINE Jockey 37 2
Btab-B-R15299-Map4 2013 | I LTR Be:1-Pao 8 2
Btab-B-R12216-Map6 3418 | 1 LTR Gypsy 23 3
Btab-B-R10067-Map3 669 | 1 LTR Be:1-Pao 4 1
Btab-B-G13109-Map5 528 | 1 TRIM TRIM 1 1
Btab-B-G9090-Map12 3218 | 1 LINE NA 314 3
Btab-B-R8282-Map7 1609 | 1 LINE NA 18 0
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ETs Taille | classe | order sFamille copies FLC

Btab-B-G4253-Map14 1026 | 1I TIR Tcl-Mariner 92 5
Btab-B-G364-Map20 3173 | 11 TIR NA 165 23
Btab-B-R12060-Map3 658 | 11 MITE MITE 44 2
Btab-B-R7726-Map3 938 | I TIR NA 27 3
Btab-B-R499-Map20 1879 | 1I MITE MITE 158 65
Btab-B-R6358-Map20 1129 | 1I TIR NA 87 14
Btab-B-G4659-Map10_reversed 863 | II TIR Ginger 67 8
Btab-B-G12053-Map8 434 | 11 MITE MITE 13 8
Btab-B-G8395-Map3 2136 | I Helitron Helitron 111 2
Btab-B-G9522-Map20 3320 | 1T TIR NA 143 20
Btab-B-G10613-Map5 388 | II MITE MITE 19 4
Btab-B-G6762-Map6 1017 | I TIR NA 17 8
Btab-B-R6374-Map11 371 | I MITE MITE 112 32
Btab-B-G9963-Map3 400 | II MITE MITE 922 48
Btab-B-R13370-Map3 715 | I Unclassified Ginger 47 2
Btab-B-R8443-Map14 2187 | 11 TIR NA 74 4
Btab-B-R2487-Map20 4763 | I TIR NA 94 4
Btab-B-G11820-Map5 418 | 11 MITE MITE 7 5
Btab-B-R11724-Map20 2278 | 11 TIR NA 377 2
Btab-B-G1133-Map3 633 | 11 MITE MITE 18 6
Btab-B-R515-Map3 1663 | I Helitron Helitron 15 2
Btab-B-R12220-Map6_reversed 2659 | 11 TIR P 18 1
Btab-B-R1659-Map20 391 | II MITE MITE 48 26
Btab-B-G7410-Map10 1633 | 1L TIR NA 51 12
Btab-B-G4757-Map3_reversed 931 | II TIR Tc1-Mariner 42 1
Btab-B-G10123-Map3 354 | I MITE MITE 156 2
Btab-B-G8922-Map11 2374 | 1 TIR NA 54 10
Btab-B-R8677-Map3 767 | 11 TIR NA 10 3
Btab-B-R13121-Map6 1018 | II TIR NA 27 3

167



Btab-B-G8666-Map3 1844 | 11 TIR hAT 23 3
Btab-B-G8732-Map20 1890 | II TIR NA 87 41
Btab-B-R7029-Map3 940 | I TIR NA 14 2
Btab-B-G5708-Map4 1255 | I TIR NA 45 1
Btab-B-G9612-Map7 3963 | I Unclassified Academ 536 8
Btab-B-R6552-Map8 909 | I TIR NA 29 4
Btab-B-G2820-Map20 914 | I TIR NA 71 16
Btab-B-G4326-Map5 706 | I MITE MITE 33 5
Btab-B-R59-Map20 354 | I MITE MITE 597 120
Btab-B-R6400-Map3 780 | I TIR Mutator 16 3
Btab-B-G10415-Map3 422 | 1T MITE MITE 13 3
Btab-B-G8485-Map20 2426 | I TIR NA 43 5
Btab-B-R2168-Map17 2385 | I TIR NA 85 5
Btab-B-R7963-Map12 2786 | 11 MITE MITE 31 2
Btab-B-G8588-Map3_reversed 2157 | I Maverick Maverick 70 1
Btab-B-G1212-Map3 671 | I MITE MITE 702 21
Btab-B-R12136-Map3 928 | I TIR NA 96 3
Btab-B-R4418-Map7 929 | I TIR NA 33 11
Btab-B-R2776-Map4 754 | 10 TIR NA 23 5
Btab-B-R1300-Map20 1774 | 1 MITE MITE 52 6
Btab-B-G9395-Map8 2877 | 11 TIR NA 281 8
Btab-B-R465-Map20 1301 | I MITE MITE 529 7
Btab-B-G9665-Map14 4147 | I TIR NA 305 14
Btab-B-G8538-Map20 2588 | 1T TIR NA 706 22
Btab-B-R3341-Map12 2458 | 1T TIR NA 78 4
Btab-B-G8784-Map14 2006 | II MITE MITE 124 14
Btab-B-G6410-Map3 1176 | 1T TIR NA 42 3
Btab-B-R1568-Map20 386 | I MITE MITE 28 11
Btab-B-G391-Map20 1316 | II MITE MITE 80 1
Btab-B-G6793-Map20_reversed 1036 | II TIR Tcl-Mariner 150 34
Btab-B-G3380-Map20 894 | 11 TIR NA 44 9
Btab-B-G8906-Map3 2513 | 1T TIR NA 36 1
Btab-B-G1458-Map16 641 | I MITE MITE 396 21

168



Btab-B-G8818-Map14 2038 | II TIR NA 42 13
Btab-B-G4297-Map3_reversed 987 | II TIR Tc1-Mariner 131 4
Btab-B-G4978-Map17 761 | 11 MITE MITE 514 18
Btab-B-G3556-Map5 832 | I TIR NA 19 7
Btab-B-R9912-Map4 621 | I MITE MITE 12 4
Btab-B-R13088-Map3 1190 | I Unclassified Academ 13 2
Btab-B-G4995-Map20 1563 | I MITE MITE 148 16
Btab-B-R656-Map20 487 | 1 MITE MITE 64 16
Btab-B-G3972-Map3 895 | II MITE MITE 213 13
Btab-B-G259-Map20 2353 | 11 MITE MITE 117 7
Btab-B-G5747-Map20 1161 | II MITE MITE 96 37
Btab-B-G528-Map7 1917 | T MITE MITE 18 2
Btab-B-G11293-Map3 446 | I1 MITE MITE 116 22
Btab-B-G12037-Map7 551 | I MITE MITE 31 9
Btab-B-R6725-Map20 2768 | 11 Helitron Helitron 107 3
Btab-B-R4563-Map20 3641 | 11 TIR NA 371 3
Btab-B-R390-Map20 545 | I MITE MITE 264 15
Btab-B-G1534-Map20 857 | I TIR NA 43 10
Btab-B-G13044-Map7 492 | 11 MITE MITE 62 8
Btab-B-R14051-Map15 1545 | 11 TIR NA 108 4
Btab-B-R2535-Map3 903 | I TIR Mutator 9 3
Btab-B-R2881-Map6 1023 | II TIR Mutator 17 3
Btab-B-G11989-Map6 554 | 11 MITE MITE 24 8
Btab-B-R1034-Map6 581 | I MITE MITE 10 5
Btab-B-G6598-Map4 1386 | 1I TIR NA 99 7
Btab-B-R5922-Map3 819 | II TIR NA 29 4
Btab-B-R6154-Map§_reversed 928 | II TIR Tcl-Mariner 50 18
Btab-B-G13064-Map3 461 | II MITE MITE 29 4
Btab-B-R505-Map20 504 | I MITE MITE 89 30
Btab-B-G5800-Map3 990 | I MITE MITE 67 3
Btab-B-G13116-Map7 465 | I MITE MITE 15 6
Btab-B-R2545-Map5_reversed 1908 | I TIR hAT 14 2
Btab-B-G1350-Map4 683 | II MITE MITE 5 1
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Btab-B-R1071-Map3 2136 | 11 TIR CACTA 19 2
Btab-B-G6400-Map5 1837 | I MITE MITE 59 2
Btab-B-G10010-Map20 558 | I MITE MITE 245 45
Btab-B-G4919-Map3 1442 | 11 MITE MITE 68 1
Btab-B-G9678-Map16 5423 | 11 TIR NA 793 8
Btab-B-R866-Map10 895 | I TIR NA 31 7
Btab-B-G10615-Map5 379 | I MITE MITE 12 1
Btab-B-R303-Map5_reversed 2007 | II Unclassified Academ 26 2
Btab-B-G1703-Map6 625 | I MITE MITE 158 25
Btab-B-G9579-Map3 3689 | 1I TIR NA 53 2
Btab-B-R3171-Map20 3825 | II TIR NA 115 10
Btab-B-R4-Map20 672 | II MITE MITE 115 4
Btab-B-G377-Map20 937 | Il MITE MITE 17 3
Btab-B-R2784-Map12 1308 | II TIR NA 40 7
Btab-B-R7007-Map8 1279 | T MITE MITE 19 1
Btab-B-G10726-Map20 402 | I MITE MITE 132 29
Btab-B-G5388-Map7 799 | 1I TIR NA 34 7
Btab-B-G978-Map20 976 | II MITE MITE 96 2
Btab-B-G8882-Map9 2214 | 11 TIR NA 108 11
Btab-B-R13416-Map5 1484 | I Unclassified Academ 6 1
Btab-B-R2799-Map20 2435 | 11 MITE MITE 107 2
Btab-B-R441-Map20 1547 | 1 TIR NA 150 72
Btab-B-R503-Map20 2848 | 11 MITE MITE 270 28
Btab-B-R1942-Map4 809 | II TIR NA 16 2
Btab-B-R15296-Map3_reversed 1084 | II Maverick Maverick 9 2
Btab-B-R2841-Map9 1757 | 1T Unclassified Academ 17 1
Btab-B-G11638-Map4 388 | I MITE MITE 40 10
Btab-B-R5389-Map20 2585 | II MITE MITE 72 2
Btab-B-G8052-Map10 1425 | I TIR NA 26 11
Btab-B-G11698-Map7 414 | 1 MITE MITE 45 13
Btab-B-R3999-Map3 621 | II MITE MITE 68 16
Btab-B-R11723-Map5 684 | 11 MITE MITE 146 5
Btab-B-G4049-Map20 1062 | 1I TIR NA 119 20
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Btab-B-R8845-Map3 956 | II TIR Tcl-Mariner 7 3
Btab-B-G6648-Map13 985 | Il TIR NA 38 13
Btab-B-G6981-Map5 1364 | 11 TIR NA 126 3
Btab-B-R8031-Map3 556 | I MITE MITE 22 3
Btab-B-R4351-Map20 4379 | I TIR NA 107 2
Btab-B-R943-Map10 392 | 1T MITE MITE 9 3
Btab-B-R2065-Map6_reversed 1077 | 1L TIR hAT 52 1
Btab-B-R8662-Map7 736 | I TIR NA 78 3
Btab-B-R5117-Mapl 1 424 | 11 MITE MITE 78 10
Btab-B-R18789-Map4 887 | 1L Helitron Helitron 280 2
Btab-B-R7708-Map1 1 1317 | I MITE MITE 207 58
Btab-B-G1808-Map9 725 | I MITE MITE 817 19
Btab-B-R14271-Map3 813 | I MITE MITE 14 2
Btab-B-R7103-Map20 11468 | II Maverick Maverick 2187 1
Btab-B-R8999-Map3 859 | II TIR Mutator 22 2
Btab-B-G1302-Map3 836 | II TIR NA 269 5
Btab-B-R987-Map5 836 | I TIR NA 22 4
Btab-B-G4494-Map19 776 | 11 MITE MITE 55 9
Btab-B-G11507-Map9 393 | I MITE MITE 25 8
Btab-B-G8881-Map13 1997 | 1 MITE MITE 317 18
Btab-B-G187-Map20 1278 | 11 MITE MITE 104 1
Btab-B-R3802-Map20 2126 | 11 TIR NA 37 13
Btab-B-G6230-Map19 928 | I TIR NA 195 37
Btab-B-G6392-Map20 1038 | I MITE MITE 170 27
Btab-B-G8237-Map4 2663 | 11 TIR Tcl-Mariner 101 1
Btab-B-G9624-Map5 4368 | 11 Unclassified Academ 46 2
Btab-B-G8610-Map6 1749 | IT TIR NA 218 6
Btab-B-R2335-Map20 1076 | I TIR NA 210 12
Btab-B-G8985-Map20 2486 | 11 TIR NA 151 14
Btab-B-R109-Map20 1391 | I MITE MITE 218 58
Btab-B-G2157-Map20 602 | I MITE MITE 58 10
Btab-B-R10047-Map3_reversed 3374 | 11 TIR Transib 29 2
Btab-B-R1648-Map20 5518 | 1I TIR NA 350 2
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Btab-B-R341-Map20 2157 | 1T TIR NA 423 25
Btab-B-R4492-Map11 1486 | 11 TIR hAT 43 4
Btab-B-R1328-Map20 841 | I TIR NA 33 5
Btab-B-R8582-Map17 4109 | I TIR NA 77 3
Btab-B-R111-Map20 4126 | I TIR NA 325 10
Btab-B-R12331-Map4 2435 | 1T TIR NA 12 2
Btab-B-G10630-Map20 537 | I MITE MITE 941 36
Btab-B-G12503-Map4 430 | II MITE MITE 34 6
Btab-B-G9812-Map3 7776 | 11 Maverick Maverick 663 3
Btab-B-G9569-Map15 3564 | 11 TIR NA 338 5
Btab-B-G5204-Map20 1017 | I TIR NA 23 7
Btab-B-G3811-Map5 845 | 11 TIR NA 21 4
Btab-B-R333-Map20 604 | II MITE MITE 65 17
Btab-B-G3258-Map4 775 | I MITE MITE 548 8
Btab-B-R1055-Map11 4478 | I TIR NA 317 2
Btab-B-R2305-Map6 1165 | I TIR NA 143 10
Btab-B-G6490-Map20_reversed 1040 | I TIR Tcl-Mariner 220 40
Btab-B-R1052-Map20 676 | 11 MITE MITE 98 36
Btab-B-R14830-Map8 2337 | I Maverick Maverick 188 1
Btab-B-G3491-Map5 870 | I TIR NA 31 6
Btab-B-G1764-Mapl 1 902 | I MITE MITE 12 1
Btab-B-G12676-Map10 447 | 11 MITE MITE 52 19
Btab-B-G5495-Map4 808 | II MITE MITE 22 6
Btab-B-R21951-Map3 127 | I MITE MITE 9 2
Btab-B-G9609-Map3 3938 | II TIR NA 87 3
Btab-B-R12198-Map7 648 | I MITE MITE 24 2
Btab-B-G2754-Map4 817 | I TIR NA 14 2
Btab-B-R1823-Map12 721 | I MITE MITE 264 2
Btab-B-G1691-Map20 878 | I TIR NA 74 21
Btab-B-R9526-Map11 2166 | 11 MITE MITE 55

Btab-B-R2265-Map7 1845 | 1T TIR NA 8

Btab-B-G11407-Map20 572 | 1T MITE MITE 42 10
Btab-B-G9174-Map4 2442 | 11 TIR NA 324 5
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Btab-B-R1212-Map20 380 | I MITE MITE 22 16
Btab-B-R2654-Map12 1543 | I TIR NA 153 11
Btab-B-G13436-Map20 582 | 1T MITE MITE 90 1
Btab-B-R9221-Map4 793 | 1I TIR NA 21 3
Btab-B-R2116-Map9 1245 | 11 TIR Mutator 29 3
Btab-B-R2890-Map9 1933 | I TIR NA 51 2
Btab-B-G8752-Map3 2023 | II TIR Tcl-Mariner 59 1
Btab-B-G11127-Map6 561 | I MITE MITE 949 14
Btab-B-R4021-Map19 3546 | I TIR NA 112 2
Btab-B-R8922-Map3 802 | II TIR NA 8 1
Btab-B-R86-Map20 1140 | I TIR NA 1792 5
Btab-B-R405-Map20 1770 | IT TIR NA 267 21
Btab-B-R9036-Map10 2519 | 1T MITE MITE 92 3
Btab-B-G1352-Map20 722 | 11 MITE MITE 1051 19
Btab-B-R5974-Map12 4028 | IT Unclassified Sola 2219 2
Btab-B-G5508-Map6 799 | I TIR Mutator 10 1
Btab-B-R4469-Map20 1866 | 11 TIR NA 60 17
Btab-B-G5309-Map3 1001 | II TIR Tcl-Mariner 103 4
Btab-B-R18246-Map7 817 | I Helitron Helitron 11 2
Btab-B-G10767-Map3 384 | 1T MITE MITE 19 3
Btab-B-R4569-Map5 357 | I MITE MITE 133 15
Btab-B-G9074-Mapl 1 2818 | 11 MITE MITE 183 6
Btab-B-G6000-Map3 1752 | 11 MITE MITE 14 1
Btab-B-R559-Map20 1412 | II TIR NA 163 66
Btab-B-R4278-Map9 2230 | II TIR NA 48 3
Btab-B-G11032-Map7 419 | I MITE MITE 353 41
Btab-B-G3959-Map8 1932 | 1T TIR NA 8 1
Btab-B-G8555-Map4 1698 | I TIR NA 14 3
Btab-B-G7127-Map12 1164 | I TIR NA 63 12
Btab-B-R239-Map20 504 | I MITE MITE 48 21
Btab-B-R6579-Map4 1215 | 1T TIR hAT 30 2
Btab-B-G2321-Map9 684 | 11 MITE MITE 242 3
Btab-B-R370-Map20 479 | 11 MITE MITE 92 4
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Btab-B-G10865-Map20 427 | 11 MITE MITE 72 17
Btab-B-G11705-Map7 397 | I MITE MITE 134 50
Btab-B-G4002-Map4 776 | I MITE MITE 914 5
Btab-B-G6524-Map20 1207 | I TIR NA 93 10
Btab-B-R54-Map20 476 | I MITE MITE 236 5
Btab-B-R6236-Map20 2493 | I MITE MITE 78 8
Btab-B-R709-Map20 375 | I MITE MITE 25 19
Btab-B-G5475-Map4 803 | II TIR NA 19 3
Btab-B-G4568-Map4 826 | II TIR NA 138 6
Btab-B-R7737-Map3 857 | I Unclassified Ginger 6 1
Btab-B-R980-Map20 1647 | 11 TIR NA 140 4
Btab-B-R11495-Map6 2653 | II TIR NA 21 3
Btab-B-G508-Map20 1665 | 11 MITE MITE 165 6
Btab-B-G11585-Map9 386 | I MITE MITE 69 14
Btab-B-R2766-Map9 6396 | II TIR P 41 2
Btab-B-G75-Map20 1655 | 1II TIR NA 219 8
Btab-B-R4125-Map6 805 | II TIR NA 22 2
Btab-B-G7732-Map20 1515 | I TIR NA 55 2
Btab-B-G12156-Map5 440 | I MITE MITE 61 13
Btab-B-R4950-Map9_reversed 2661 | 11 Helitron Helitron 26 2
Btab-B-G7366-Map3 1389 | I TIR Academ 132 1
Btab-B-R9365-Map13 723 | 10 MITE MITE 64 9
Btab-B-G1562-Map20 884 | 1 TIR NA 78 12
Btab-B-R2396-Map20 3279 | I TIR Academ 94 4
Btab-B-G10863-Map7 403 | I MITE MITE 99 15
Btab-B-R7556-Map13 794 | I TIR NA 50 7
Btab-B-R23907-Map4 445 | 11 MITE MITE 144 6
Btab-B-G7207-Map18 1236 | 1T TIR NA 670 8
Btab-B-R18400-Map4_reversed 3512 | 1T TIR P 18 1
Btab-B-G1685-Map15 568 | I MITE MITE 50 11
Btab-B-G11267-Map4 422 | 1T MITE MITE 51 4
Btab-B-G6171-Map4 987 | I Unclassified Academ 3 1
Btab-B-G4703-Map9 847 | 11 MITE MITE 20 5
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Btab-B-G4373-Map20 709 | I MITE MITE 449 1
Btab-B-G11273-Map4 374 | 11 MITE MITE 271 90
Btab-B-G8073-Map14 1485 | 11 TIR NA 40 5
Btab-B-R16833-Map3 679 | II MITE MITE 14 2
Btab-B-R12596-Map3 2138 | 1I TIR Tcl-Mariner 35 2
Btab-B-R13024-Map8 1412 | I TIR NA 531 2
Btab-B-R2607-Map20 904 | I TIR NA 27 8
Btab-B-G11941-Map19 415 | I MITE MITE 55 11
Btab-B-G9361-Map4 2850 | II TIR NA 14 3
Btab-B-G4727-Map3 746 | 11 MITE MITE 63 3
Btab-B-G2257-Map3 663 | I MITE MITE 462 11
Btab-B-R2057-Map6 927 | Il TIR NA 29 2
Btab-B-G5456-Map3 845 | 11 TIR NA 18 4
Btab-B-R2260-Map15 824 | 11 TIR NA 13 1
Btab-B-G11365-Map3 416 | II MITE MITE 22 3
Btab-B-G10904-Map14 381 | I MITE MITE 144 32
Btab-B-G5534-Map13 1308 | 1I MITE MITE 66 11
Btab-B-G8204-Map4 1511 | 11 TIR NA 15 4
Btab-B-G422-Map6 2015 | II TIR NA 115 2
Btab-B-R8545-Map16 7370 | II TIR NA 1018 1
Btab-B-R4825-Map12 1168 | 1I TIR NA 169 8
Btab-B-R809-Map20 2960 | 1I TIR NA 89 4
Btab-B-R11740-Map6 1667 | 11 TIR NA 31 1
Btab-B-R12888-Map3 1123 | II Maverick Maverick 9 1
Btab-B-R7378-Map4 4114 | 1T TIR Mutator 9 3
Btab-B-G11184-Map4 390 | I MITE MITE 14 3
Btab-B-R4646-Map10 405 | I MITE MITE 1055 14
Btab-B-R4751-Map7 954 | I TIR NA 164 8
Btab-B-G1379-Map20 590 | I MITE MITE 84 10
Btab-B-R2802-Map15 999 | I MITE MITE 78 18
Btab-B-R2064-Map5 990 | I MITE MITE 20 2
Btab-B-G7416-Map4 1213 | 11 TIR Ginger 73 4
Btab-B-R1206-Map20 2906 | 1I MITE MITE 609 3
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Btab-B-G653-Map20 615 | I MITE MITE 293 10
Btab-B-R1079-Map8 2117 | IO TIR Mutator 36 2
Btab-B-G3455-Map3 664 | 11 MITE MITE 24 3
Btab-B-R8676-Map16 1801 | II MITE MITE 114 2
Btab-B-G9403-Map20 3140 | 1I TIR NA 100 18
Btab-B-G6715-Map10 1485 | I MITE MITE 391 5
Btab-B-R2086-Map20 723 | I MITE MITE 275 10
Btab-B-R870-Map3 555 | I MITE MITE 206 5
Btab-B-G8074-Map3 3813 | II Maverick Maverick 147 1
Btab-B-R14788-Map3_reversed 1910 | II TIR Tcl-Mariner 298 2
Btab-B-R6267-Map4 4562 | 11 TIR hAT 904 1
Btab-B-R2106-Map18 1473 | I TIR NA 97 3
Btab-B-G235-Map6_reversed 13050 | II Maverick Maverick 125 2
Btab-B-G6867-Map5 1307 | I TIR NA 52 3
Btab-B-G2315-Map5 573 | 1 MITE MITE 27 7
Btab-B-R14789-Map5_reversed 2013 | II TIR Tc1-Mariner 82 2
Btab-B-G5594-Map7 1000 | II TIR NA 75 5
Btab-B-G8094-Map3 1508 | 1I TIR NA 11 3
Btab-B-R19933-Map3 1862 | 1I TIR Tcl-Mariner 40 2
Btab-B-R4251-Map17 556 | I MITE MITE 96 12
Btab-B-G8709-Map4 2435 | 1T Maverick Maverick 39 1
Btab-B-G10149-Map6 407 | 11 MITE MITE 142 33
Btab-B-G9611-Map4 3823 | 1I TIR NA 54 4
Btab-B-R14944-Map5 4522 | 1T Maverick Maverick 32 2
Btab-B-G1686-Map20 676 | II MITE MITE 135 3
Btab-B-R4992-Map4 877 | I TIR NA 34 2
Btab-B-R4256-Map7 948 | II MITE MITE 286 8
Btab-B-G5891-Map3 1172 | I TIR NA 173 7
Btab-B-R22630-Map3 166 | II MITE MITE 22 11
Btab-B-G7343-Map9 2148 | 11 MITE MITE 50 6
Btab-B-R3910-Map11 1236 | I TIR NA 125 24
Btab-B-G1368-Map5 588 | 1T MITE MITE 94 3
Btab-B-G9414-Map6 3233 | 11 TIR NA 115 3
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Btab-B-R11220-Map5 719 | I TIR Mutator 18 3
Btab-B-R6534-Map4 1185 | I TIR NA 279 6
Btab-B-G398-Map7 1440 | 11 TIR NA 141 3
Btab-B-R3608-Map18 1420 | I MITE MITE 123 13
Btab-B-G3504-Map3 1050 | II TIR NA 326 12
Btab-B-G914-Map9 562 | I MITE MITE 291 30
Btab-B-R517-Map3 1362 | II TIR Transib 23 1
Btab-B-R9296-Map§_reversed 2457 | 1 TIR Mutator 45 2
Btab-B-G7145-Map4 1285 | I TIR NA 1809 5
Btab-B-G9000-Map20 2345 | 1I TIR NA 157 25
Btab-B-R18000-Map4 948 | I TIR NA 44 2
Btab-B-G5924-Map20 2113 | II TIR NA 259 19
Btab-B-R11720-Map19 6492 | 1I TIR NA 3185 4
Btab-B-G8093-Map3 1490 | I TIR NA 997 3
Btab-B-R9835-Map5_reversed 1334 | IT TIR Tc1-Mariner 101 4
Btab-B-R13072-Map7 949 | I Unclassified Ginger 12 1
Btab-B-G2537-Map9 769 | 11 MITE MITE 58 4
Btab-B-R788-Map18 2243 | 11 TIR NA 314 4
Btab-B-R9812-Map15 720 | 11 MITE MITE 8 3
Btab-B-R8268-Map3 660 | II MITE MITE 95 6
Btab-B-R8152-Map4 1894 | 11 TIR NA 40 1
Btab-B-R24-Map20 3652 | 11 TIR NA 164 8
Btab-B-R1438-Map18 1262 | 11 TIR NA 42 10
Btab-B-G125-Map20 1273 | I MITE MITE 352 71
Btab-B-R9001-Map3_reversed 1577 | IT Helitron Helitron 12 2
Btab-B-R2033-Map6 3172 | 1T TIR NA 809 2
Btab-B-R4355-Mapl 1 1623 | II TIR hAT 936 5
Btab-B-R2354-Map19 763 | I TIR Mutator 12 2
Btab-B-R5989-Map4 895 | I TIR NA 16 5
Btab-B-R58-Map20 658 | I MITE MITE 51 2
Btab-B-R5472-Map3 685 | I MITE MITE 50 2
Btab-B-R13500-Map5 1805 | II TIR Mutator 15 2
Btab-B-R4437-Map3 762 | 11 TIR hAT 9 2
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Btab-B-G8950-Map11 2514 | 1T TIR NA 25 2
Btab-B-R590-Map20 979 | II TIR NA 25 4
Btab-B-G1056-Map3 642 | 11 TIR Tcl-Mariner 47 1
Btab-B-R3196-Map19 3064 | 11 TIR NA 448 4
Btab-B-R1904-Map20 735 | 11 TIR NA 42 3
Btab-B-R6490-Map20 2469 | 11 TIR NA 77 5
Btab-B-R7269-Map5 664 | 11 MITE MITE 15 5
Btab-B-G5679-Map3 1683 | II TIR NA 70 6
Btab-B-G2789-Map6 770 | II TIR NA 756 16
Btab-B-R3528-Map17 2415 | I TIR NA 443 2
Btab-B-R6830-Map3 593 | I MITE MITE 6 2
Btab-B-R1068-Map6 1868 | II Unclassified NA 89 1
Btab-B-G5031-Map3 843 | II MITE MITE 43 5
Btab-B-G10319-Map4 416 | I Unclassified NA 4 1
Btab-B-G3877-Map20 688 | II MITE MITE 52 1
Btab-B-G9073-Map3 2363 | 1I TIR Tcl-Mariner 30 2
Btab-B-G6072-Map18 952 | I MITE MITE 58 9
Btab-B-R223-Map18 1175 | I TIR Mutator 70 2
Btab-B-R10070-Map9 1750 | 11 TIR NA 94 5
Btab-B-G595-Map20 2426 | 11 MITE MITE 112 1
Btab-B-R13272-Map3_reversed 968 | II TIR Tcl-Mariner 127 17
Btab-B-R2870-Map12 774 | 10 TIR Mutator 17 9
Btab-B-R7036-Map19 1970 | 1I TIR NA 150 9
Btab-B-G9241-Map5 2670 | 1I TIR NA 487 5
Btab-B-R19019-Map3 2037 | II TIR hAT 516 2
Btab-B-G9642-Map3 4028 | II Helitron Helitron 184 3
Btab-B-R93-Map20 1069 | I TIR Tcl-Mariner 104 31
Btab-B-R1640-Map4 688 | II MITE MITE 243 8
Btab-B-G10690-Map3 373 | I MITE MITE 31 7
Btab-B-R7018-Map14 2728 | 11 MITE MITE 117 1
Btab-B-G7220-Map20 1291 | I Unclassified NA 37 1
Btab-B-G2233-Map20 565 | 1T MITE MITE 106 18
Btab-B-R281-Map20 468 | 11 MITE MITE 607 217
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Btab-B-R2376-Map7 2047 | 1T TIR NA 14 1
Btab-B-R336-Map20 1597 | T TIR NA 345 49
Btab-B-R3516-Map20 1619 | 1I TIR NA 261 6
Btab-B-R22751-Map3 114 | I MITE MITE 80 9
Btab-B-R3178-Map4_reversed 1461 | II TIR Merlin 23 3
Btab-B-G7552-Map3 1931 | I TIR NA 701 3
Btab-B-G1727-Map3 689 | II MITE MITE 472 18
Btab-B-R349-Map20 371 | I MITE MITE 48 32
Btab-B-G13340-Map17 494 | 11 MITE MITE 29 3
Btab-B-G7176-Map6 1610 | II TIR NA 357 12
Btab-B-G10572-Map4 391 | I MITE MITE 70 21
Btab-B-G1464-Map4 661 | II MITE MITE 19 3
Btab-B-G7667-Map5 1463 | I TIR NA 16 6
Btab-B-G2327-Map20 946 | II TIR NA 56 5
Btab-B-G11630-Map3 458 | I MITE MITE 12 4
Btab-B-G6697-Map5 1590 | I TIR NA 356 115
Btab-B-G5912-Map20 1027 | 11 MITE MITE 190 46
Btab-B-G2224-Map4 769 | 11 TIR NA 725 18
Btab-B-G7499-Map10 1714 | 11 MITE MITE 108 18
Btab-B-G12886-Map6 508 | I MITE MITE 37 9
Btab-B-R7432-Mapl 1 2754 | 11 TIR NA 73 1
Btab-B-G10388-Map5 386 | 1T MITE MITE 14 2
Btab-B-G12189-Map4 444 | 11 MITE MITE 6 4
Btab-B-G5174-Map5 841 | II TIR NA 60 7
Btab-B-G3365-Map16 615 | II MITE MITE 68 1
Btab-B-R2183-Map7 868 | 11 TIR NA 42 9
Btab-B-G10764-Map7 394 | 1T MITE MITE 41 13
Btab-B-R13506-Map3 6620 | 1I Unclassified NA 414 2
Btab-B-G2129-Map10 772 | I TIR NA 50 3
Btab-B-G1619-Map3 581 | I TIR Tcl-Mariner 5 3
Btab-B-R1200-Map20 1082 | II MITE MITE 379 36
Btab-B-R22-Map6_reversed 916 | II TIR Tc1-Mariner 10 1
Btab-B-G568-Map20 1360 | II MITE MITE 47 4
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Btab-B-G7111-Map17 1192 | I MITE MITE 108 19
Btab-B-R8346-Map5 1264 | I TIR NA 114 3
Btab-B-G11974-Map20 525 | 1T MITE MITE 248 7
Btab-B-G1068-Map20 770 | 11 TIR NA 56 12
Btab-B-R1194-Map9 1268 | 11 TIR NA 78 3
Btab-B-G6963-Map3 1480 | I MITE MITE 94 2
Btab-B-R1259-Map16 2426 | I TIR NA 19 5
Btab-B-G3701-Map3 929 | II TIR NA 34 3
Btab-B-G6557-Map18 1059 | I TIR NA 76 17
Btab-B-G12129-Map17 443 | 11 MITE MITE 31 14
Btab-B-G8183-Map10 1748 | I TIR NA 58 11
Btab-B-G7735-Map4 1899 | I TIR NA 80 8
Btab-B-G4092-Map10 667 | 11 MITE MITE 23 7
Btab-B-G2796-Map7 895 | II TIR Tc1-Mariner 24 1
Btab-B-R2014-Map20 4545 | 1T TIR NA 353 7
Btab-B-R1442-Map20 1688 | I TIR NA 516 5
Btab-B-R4137-Map5 620 | II MITE MITE 24 4
Btab-B-R619-Map12 905 | I TIR NA 54 6
Btab-B-R2886-Map3 905 | 1T TIR Tc1-Mariner 7 2
Btab-B-R2893-Map20 980 | I TIR NA 87 19
Btab-B-R1064-Map3 547 | 1T MITE MITE 21 9
Btab-B-G4587-Map3 713 | 1T MITE MITE 11 2
Btab-B-G13776-Map7 533 | I MITE MITE 17 8
Btab-B-R5712-Mapl 1 523 | I MITE MITE 57 11
Btab-B-R12346-Map10 3336 | 1I TIR NA 602 1
Btab-B-G2494-Map10 719 | I MITE MITE 126 13
Btab-B-G8868-Map10 3053 | II Maverick Maverick 89 3
Btab-B-R3137-Map5 862 | II TIR NA 74 13
Btab-B-R257-Map20 499 | I MITE MITE 293 21
Btab-B-G3280-Map20 1798 | T TIR NA 156 2
Btab-B-G3949-Mapl11 912 | I TIR NA 54 20
Btab-B-R16789-Map4 4126 | I Maverick Maverick 15 2
Btab-B-G9008-Map20 2416 | 1 TIR NA 124 2
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Btab-B-R2493-Map9_reversed 2346 | II TIR Tc1-Mariner 81 2
Btab-B-G11011-Map8 524 | 1T MITE MITE 85 17
Btab-B-G8265-Map6 1737 | I TIR NA 47 7
Btab-B-R1554-Map20 590 | II MITE MITE 48 9
Btab-B-R472-Map20 447 | 1T MITE MITE 178 86
Btab-B-R4203-Map20 329 | IT MITE MITE 480 241
Btab-B-G5293-Map3 775 | 1T MITE MITE 16 4
Btab-B-G3376-Map3 894 | 1T TIR NA 20 7
Btab-B-R8684-Map7 1617 | IT MITE MITE 64 4
Btab-B-G4671-Map20 1279 | IT MITE MITE 516 43
Btab-B-G1715-Map3 579 | 1T MITE MITE 65 1
Btab-B-G498-Map8 2433 | 1T TIR NA 31 1
Btab-B-G11340-Map3 383 | II MITE MITE 27 6
Btab-B-R10114-Map15 3693 | 1T TIR NA 190 2
Btab-B-G1073-Map4 607 | II MITE MITE 626 14
Btab-B-G8040-Map6 1428 | 1T TIR NA 49 6
Btab-B-R7409-Map4 3658 | 1II Maverick Maverick 152 1
Btab-B-G532-Map13 945 | 1I MITE MITE 66 1
Btab-B-R6846-Map20 2221 | 1T TIR NA 13 1
Btab-B-R504-Map10 752 | 1T TIR NA 32 13
Btab-B-R107-Map20 692 | 1I MITE MITE 102 1
Btab-B-R625-Map10 2921 | 1T TIR NA 197 5
Btab-B-R4120-Map20 920 | I TIR NA 101 18
Btab-B-G2899-Map4 898 | II TIR NA 62 19
Btab-B-R5077-Map5 1327 | 1T MITE MITE 59 3
Btab-B-G4451-Map3 826 | II MITE MITE 87 5
Btab-B-G1230-Map20 817 | I TIR NA 112 28
Btab-B-G13680-Map5 528 | IT MITE MITE 19 7
Btab-B-G12991-Map6 493 | 11 MITE MITE 545 31
Btab-B-R1006-Map3_reversed 791 | II TIR Mutator 11 2
Btab-B-G13264-Map15 468 | 11 MITE MITE 28 2
Btab-B-G7925-Map20 1629 | I TIR NA 125 3
Btab-B-G477-Map20 2911 | 1T TIR NA 60 3
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Btab-B-G8862-Map20 2053 | II MITE MITE 437 10
Btab-B-G533-Map20 1118 | I MITE MITE 98 3
Btab-B-G5851-Map20 1314 | 11 TIR NA 501 8
Btab-B-G13140-Map3 551 | I MITE MITE 8 3
Btab-B-R3534-Map20 1351 | II TIR NA 176 10
Btab-B-R4968-Map6 1104 | I TIR NA 23 7
Btab-B-R2892-Map5 1300 | II TIR Mutator 26 3
Btab-B-R13120-Map15 2250 | II TIR NA 147 3
Btab-B-G3178-Map4 809 | II TIR NA 15 3
Btab-B-R151-Map20 507 | I MITE MITE 110 26
Btab-B-R12967-Map4 1347 | T TIR Tcl-Mariner 30 3
Btab-B-R854-Map20 592 | I MITE MITE 24 2
Btab-B-G6086-Map20 1354 | I MITE MITE 99 23
Btab-B-G3737-Map20 1034 | I TIR Tcl-Mariner 393 46
Btab-B-R6703-Map5 1084 | II Maverick Maverick 12 2
Btab-B-R2224-Map4 548 | I MITE MITE 614 14
Btab-B-G8787-Mapl5 2075 | 11 MITE MITE 99 16
Btab-B-R2390-Map4 1344 | 11 TIR NA 41 2
Btab-B-G7990-Map5 1674 | 11 TIR Tcl-Mariner 42 1
Btab-B-G1514-Map20 698 | 11 MITE MITE 76 40
Btab-B-R604-Map20 440 | 11 MITE MITE 40 31
Btab-B-R7129-Map3 2099 | 1I TIR NA 22 2
Btab-B-G712-Map20 724 | 11 MITE MITE 32 6
Btab-B-R296-Map20 1376 | I MITE MITE 147 60
Btab-B-R2956-Map20_reversed 1209 | II TIR Tcl-Mariner 25 14
Btab-B-G8655-Map20 1867 | 1 MITE MITE 196 31
Btab-B-R4362-Map4 1182 | I TIR NA 577 6
Btab-B-R4257-Map5 10914 | 1T MITE MITE 599 2
Btab-B-G5071-Map20 1251 | 1T TIR NA 113 22
Btab-B-G6805-Map20_reversed 1049 | II TIR Tc1-Mariner 102 35
Btab-B-G8769-Map3 2460 | 1I TIR Tcl-Mariner 688 8
Btab-B-G1424-Map12 861 | 1 MITE MITE 578 37
Btab-B-R1171-Map20 632 | I MITE MITE 102 27
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Btab-B-R16776-Map6 2993 | I TIR NA 16 3
Btab-B-G9187-Map20 4490 | I TIR NA 336 9
Btab-B-R3980-Map16 2037 | 1I MITE MITE 61 1
Btab-B-G9995-Map3 382 | 1T MITE MITE 9 2
Btab-B-G6302-Map11 950 | I TIR NA 28 12
Btab-B-G6907-Map20 1230 | I TIR NA 579 20
Btab-B-G2850-Map4 845 | I TIR NA 27 1
Btab-B-R12581-Map3 943 | I TIR hAT 9 2
Btab-B-R11481-Map16 6193 | 1I TIR NA 155 3
Btab-B-G3912-Map6 650 | II MITE MITE 46 7
Btab-B-G11637-Map4 390 | I MITE MITE 170 28
Btab-B-G8405-Map20 1722 | T MITE MITE 49 1
Btab-B-R11526-Map4 698 | I MITE MITE 20 5
Btab-B-R13172-Map3 794 | II Unclassified Ginger 22 2
Btab-B-R346-Map20 774 | 11 MITE MITE 169 2
Btab-B-G8064-Map4 1499 | I MITE MITE 58 3
Btab-B-G8796-Map3 2288 | 11 TIR NA 301 3
Btab-B-G1125-Map20 754 | 11 TIR NA 35 10
Btab-B-R5086-Map20 726 | 11 MITE MITE 49 24
Btab-B-G5023-Map3 740 | 11 MITE MITE 20 3
Btab-B-G4059-Map4 906 | I TIR NA 14 2
Btab-B-R7186-Map3 790 | 11 MITE MITE 8 3
Btab-B-G12477-Map4 457 | 11 MITE MITE 86 11
Btab-B-G9915-Map3 328 | I MITE MITE 297 45
Btab-B-G4673-Map20 1003 | II TIR NA 539 28
Btab-B-G7737-Map20 1321 | 1T TIR NA 473 21
Btab-B-G11315-Map3 505 | I MITE MITE 42 3
Btab-B-G6510-Map3 1665 | 1T MITE MITE 252 4
Btab-B-G1386-Map20 973 | II TIR NA 95 11
Btab-B-G10803-Map20 378 | II MITE MITE 146 52
Btab-B-R13006-Map5 924 | I TIR Mutator 18 2
Btab-B-R966-Map20 2314 | 11 MITE MITE 289 46
Btab-B-G562-Map20 1660 | II Helitron Helitron 73 3
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Btab-B-G8560-Map5 1885 | II MITE MITE 18 3
Btab-B-R2009-Map20 957 | Il TIR NA 55 12
Btab-B-G7727-Map7 1725 | 11 TIR NA 279 3
Btab-B-R20749-Map5 407 | 1 MITE MITE 201 44
Btab-B-G9214-Map5 3043 | 11 TIR NA 84 3
Btab-B-G8652-Map7 1969 | I TIR NA 39 8
Btab-B-R2454-Map6 1509 | I TIR Sola 57 5
Btab-B-G2341-Map20 698 | II Unclassified Academ 1 1
Btab-B-R4805-Map7 334 | 11 MITE MITE 31 8
Btab-B-G6037-Map7 939 | Il TIR NA 44 3
Btab-B-R1076-Map8§ 2551 | 1T TIR NA 68 2
Btab-B-R433-Map8 1656 | 1I TIR NA 279 2
Btab-B-R10698-Map3_reversed 3579 | 11 TIR CACTA 28 1
Btab-B-G1060-Map20 840 | II TIR NA 66 16
Btab-B-G9711-Map6 4686 | 11 TIR NA 760 4
Btab-B-R3027-Map20 3713 | 1T TIR NA 161 1
Btab-B-R1229-Map20 5365 | 1I TIR NA 428 2
Btab-B-R3724-Map8§ 1454 | 11 TIR NA 43 2
Btab-B-G10380-Map13 456 | 11 MITE MITE 105 22
Btab-B-R4415-Map20 1900 | 11 TIR NA 166 19
Btab-B-G10466-Map3 401 | 11 TIR P 6 2
Btab-B-G9019-Map5 2351 | I Unclassified Academ 180 1
Btab-B-R713-Map9 3629 | 11 TIR NA 503 4
Btab-B-R13136-Map5 2247 | I MITE MITE 11 2
Btab-B-R4521-Map20 2857 | 1 TIR NA 85 2
Btab-B-G1848-Map3 662 | I MITE MITE 653 13
Btab-B-G3824-Map4 680 | I MITE MITE 14 5
Btab-B-R3911-Map13 1786 | 1 TIR NA 1032 3
Btab-B-R6125-Map16 3166 | 11 TIR NA 39 4
Btab-B-G9373-Map20_reversed 2923 | II Helitron Helitron 365 46
Btab-B-R302-Map20 1164 | I TIR NA 54 26
Btab-B-G10131-Map20 343 | I MITE MITE 126 70
Btab-B-G8959-Map3 2288 | 11 TIR NA 77 3

184



Btab-B-R3332-Mapl1 820 | II TIR NA 31 10
Btab-B-G9127-Map20 2364 | 11 TIR NA 80 29
Btab-B-R2285-Map20 1661 | II MITE MITE 103 2
Btab-B-G2459-Map5 586 | I MITE MITE 15 5
Btab-B-R13411-Map5 1263 | I MITE MITE 13 2
Btab-B-R452-Map20 6160 | II TIR NA 467 2
Btab-B-R159-Map20 691 | I MITE MITE 298 4
Btab-B-R6426-Map13 1514 | 1T TIR NA 181 6
Btab-B-G12775-Map20 536 | I MITE MITE 49 18
Btab-B-G5989-Map14 1047 | 1T TIR Ginger 67 7
Btab-B-G8641-Map4 2245 | 1T TIR NA 245 2
Btab-B-G5584-Mapl11 1021 | II MITE MITE 69 16
Btab-B-G1651-Map20 648 | I MITE MITE 57 12
Btab-B-G9613-Map20 3831 | II TIR NA 143 23
Btab-B-R13883-Map3 1149 | 11 TIR NA 335 2
Btab-B-G9694-Map3 4507 | 1T TIR NA 569 3
Btab-B-G1774-Map3 860 | II TIR NA 323 3
Btab-B-R38-Map20 2089 | II TIR NA 167 53
Btab-B-R446-Map20 467 | I MITE MITE 345 136
Btab-B-R11012-Map14 3260 | II Unclassified Academ 226 7
Btab-B-R2761-Map12 1096 | I TIR NA 44 4
Btab-B-R4515-Map20 1330 | II TIR NA 376 11
Btab-B-G10988-Map20 458 | I MITE MITE 86 12
Btab-B-R10023-Map3 741 | I MITE MITE 143 22
Btab-B-R8334-Map3 899 | II TIR NA 45 15
Btab-B-R18422-Map4_reversed 1699 | II TIR Tcl-Mariner 21 2
Btab-B-G4655-Map3 872 | 11 TIR NA 16 2
Btab-B-G2283-Map20 905 | I MITE MITE 115 33
Btab-B-R426-Map20 2002 | II MITE MITE 144 28
Btab-B-R744-Map20 2286 | II TIR NA 65 10
Btab-B-G1507-Map20 733 | I TIR NA 24 6
Btab-B-G10150-Map3 405 | I MITE MITE 943 59
Btab-B-G2476-Map20 704 | 10 MITE MITE 76 18
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Btab-B-R485-Map20 719 | I MITE MITE 53 16
Btab-B-G2874-Map5 668 | 11 MITE MITE 54 11
Btab-B-R10714-Map3 1181 | I Maverick Maverick 1934 2
Btab-B-G976-Map20 577 | I MITE MITE 1737 89
Btab-B-R17569-Map3 1001 | II TIR Tc1-Mariner 39 4
Btab-B-G2163-Map20 850 | II MITE MITE 40 19
Btab-B-R7154-Map5 3027 | I TIR NA 139 2
Btab-B-G8300-Map20 1672 | 1T MITE MITE 111 20
Btab-B-G1630-Map20 1025 | 1T MITE MITE 78 27
Btab-B-G11428-Map9 437 | I MITE MITE 63 12
Btab-B-G10835-Map3 366 | I MITE MITE 22 5
Btab-B-G393-Map20 1004 | II MITE MITE 65 9
Btab-B-G12579-Map11 463 | I MITE MITE 102 22
Btab-B-R2974-Map20 816 | II MITE MITE 33 5
Btab-B-G12478-Map3 460 | II MITE MITE 229 50
Btab-B-G1288-Map4 602 | I MITE MITE 75 10
Btab-B-G8846-Map15 2576 | I Unclassified Academ 362 1
Btab-B-R238-Map15 1516 | I TIR NA 278 7
Btab-B-G3910-Map12 660 | II MITE MITE 14 3
Btab-B-R7917-Map13 1092 | 11 TIR NA 70 7
Btab-B-G5897-Map3 1271 | 1 TIR NA 32 3
Btab-B-R1419-Map20 710 | I MITE MITE 94 7
Btab-B-G7210-Map20 1719 | 11 TIR NA 69 3
Btab-B-G6028-Map20 1136 | II MITE MITE 16 1
Btab-B-R13009-Map8 2144 | 11 TIR hAT 151 3
Btab-B-G11841-Map6 473 | I MITE MITE 54 12
Btab-B-R3661-Map13 875 | 1T TIR NA 41 7
Btab-B-G3470-Map20 696 | 11 MITE MITE 60 13
Btab-B-R454-Map20 1151 | II TIR NA 133 67
Btab-B-R14528-Map3 1471 | 11 TIR hAT 3 2
Btab-B-G10558-Map20 543 | I MITE MITE 743 39
Btab-B-R11748-Map6 1473 | I MITE MITE 54 1
Btab-B-R3937-Map10 2121 | 1T TIR NA 322 1
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Btab-B-G8554-Map19 1901 | II TIR NA 94 19
Btab-B-G6038-Mapl 1 942 | I TIR NA 73 16
Btab-B-R6093-Map3 796 | 11 MITE MITE 52 2
Btab-B-R2968-Map20 1292 | I TIR NA 167 8
Btab-B-G429-Map20 1700 | I MITE MITE 58 1
Btab-B-G10224-Map20 398 | I MITE MITE 262 118
Btab-B-R3716-Map12 2231 | 1T TIR Mutator 47 2
Btab-B-G10300-Map4 341 | I MITE MITE 135 8
Btab-B-G9571-Map20 3692 | 1T TIR NA 1112 25
Btab-B-G4515-Map11 728 | I MITE MITE 34 9
Btab-B-G9184-Map3 2846 | 11 TIR Tcl-Mariner 93 3
Btab-B-R7050-Map5_reversed 1195 | IT TIR Mutator 30 3
Btab-B-R12868-Map6 1328 | 1T TIR NA 287 3
Btab-B-R4955-Map6 975 | I TIR NA 34 1
Btab-B-G3233-Map4 782 | I TIR NA 552 7
Btab-B-G5205-Map3 1209 | 11 MITE MITE 218 59
Btab-B-G11834-Map4 500 | I MITE MITE 147 5
Btab-B-R8188-Map5 2298 | 1I MITE MITE 26 2
Btab-B-G8938-Map9 2065 | II TIR NA 325 9
Btab-B-R202-Map5 903 | I TIR NA 21 3
Btab-B-R74-Map20 426 | 11 MITE MITE 88 2
Btab-B-R6242-Map10_reversed 1152 | 11 TIR Mutator 45 1
Btab-B-G8418-Map13 1684 | 11 MITE MITE 63 13
Btab-B-R8129-Map8 3121 | I Unclassified Academ 711 3
Btab-B-G13328-Map3 473 | I MITE MITE 88 16
Btab-B-G5829-Map20 1788 | 1L MITE MITE 93 22
Btab-B-R4253-Map8 831 | II TIR NA 21 2
Btab-B-G8296-Map4 2137 | I TIR NA 40 4
Btab-B-G6491-Map9 959 | I TIR NA 19 9
Btab-B-R3007-Map20 1556 | 11 TIR NA 169 35
Btab-B-R9780-Map5_reversed 750 | IT TIR Tc1-Mariner 25 2
Btab-B-G10163-Map11 350 | I MITE MITE 102 29
Btab-B-R1644-Map14 347 | I MITE MITE 89 35
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Btab-B-G10085-Map3 394 | 11 MITE MITE 5 1
Btab-B-G7534-Map15 1768 | II TIR NA 734 4
Btab-B-R2632-Map4 2917 | 1 TIR NA 28 2
Btab-B-G2188-Map6 1115 | 11 MITE MITE 920 17
Btab-B-R13872-Map3_reversed 2086 | II TIR hAT 59 2
Btab-B-G3996-Map5 890 | II TIR NA 112 18
Btab-B-G9308-Map3 2647 | 1 MITE MITE 146 3
Btab-B-G7197-Map5 2341 | 1T MITE MITE 41 1
Btab-B-G6494-Map20 1009 | I TIR NA 78 29
Btab-B-G1614-Map20 899 | II TIR NA 111 11
Btab-B-R3456-Map16 1659 | I MITE MITE 90 5
Btab-B-G1433-Map3 736 | I TIR Tcl-Mariner 161 4
Btab-B-R2911-Map10 876 | I TIR NA 39 8
Btab-B-R130-Map20 715 | I MITE MITE 63 8
Btab-B-R8495-Map5 1102 | 1T MITE MITE 22 5
Btab-B-G5567-Map18 822 | 11 MITE MITE 56 1
Btab-B-R6366-Map6 588 | II MITE MITE 179 29
Btab-B-G5846-Map3 920 | II TIR NA 477 3
Btab-B-G1802-Map3 617 | II MITE MITE 14 4
Btab-B-R1510-Map20 383 | I MITE MITE 119 62
Btab-B-G11468-Map3 384 | 1T MITE MITE 10 4
Btab-B-G10895-Map3 435 | 11 MITE MITE 360 35
Btab-B-G6303-Map5 975 | 11 TIR NA 43 7
Btab-B-R10693-Map4_reversed 2579 | T Unclassified Academ 21 2
Btab-B-R1969-Map3 767 | 11 MITE MITE 827 5
Btab-B-G8314-Map3 1800 | II TIR NA 50 4
Btab-B-R2259-Map5 2548 | 11 TIR NA 170 2
Btab-B-R4562-Map9 1376 | I TIR Mutator 32 2
Btab-B-G11339-Map3 387 | I MITE MITE 14 3
Btab-B-R3740-Map3 1261 | 1T TIR NA 167 3
Btab-B-R5946-Map7 2318 | I TIR Mutator 60 3
Btab-B-G10799-Map20 396 | II MITE MITE 120 39
Btab-B-G10645-Map3 402 | 11 MITE MITE 232 65
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Btab-B-G9825-Map16 16317 | II Maverick Maverick 405 6
Btab-B-G10610-Map5 392 | 1T MITE MITE 23 5
Btab-B-G22-Map20 1412 | 11 TIR NA 106 1
Btab-B-R2332-Map4_reversed 2558 | II TIR Tc1-Mariner 52 2
Btab-B-R1779-Map20 2377 | 1I TIR NA 400 55
Btab-B-G9450-Map12 3318 | II TIR Academ 477 13
Btab-B-R8862-Map3 1054 | I Maverick Maverick 6 1
Btab-B-R10720-Map4 2083 | II Maverick Maverick 22 3
Btab-B-G1338-Map4 970 | II MITE MITE 50 27
Btab-B-R436-Map20 2519 | I MITE MITE 93 2
Btab-B-R6359-Map5 3203 | II TIR NA 66 2
Btab-B-G6145-Map3 1521 | I TIR NA 88 18
Btab-B-R2360-Map1 1 902 | I TIR NA 44 12
Btab-B-R556-Map20 1974 | T MITE MITE 77 15
Btab-B-G3091-Map9 672 | I MITE MITE 31 4
Btab-B-G9767-Map3 7497 | I Maverick Maverick 188 1
Btab-B-R470-Map20 4638 | 11 TIR NA 372 3
Btab-B-R1198-Map20 5290 | I MITE MITE 83 39
Btab-B-R10223-Map6 1169 | 11 TIR NA 25 2
Btab-B-G2175-Map20 788 | 11 TIR NA 80 14
Btab-B-G8928-Map20 2001 | 11 TIR NA 119 32
Btab-B-G7463-Map4 1302 | 11 TIR NA 13 4
Btab-B-G507-Map20 2621 | II TIR Tcl-Mariner 114 3
Btab-B-R2608-Map17 980 | IT TIR NA 141 20
Btab-B-R8139-Map15 1063 | II MITE MITE 57 7
Btab-B-G12406-Map4 474 | 11 MITE MITE 85 5
Btab-B-G1935-Map4 759 | I TIR NA 32 9
Btab-B-G9689-Map5 4561 | 1T TIR NA 292 5
Btab-B-R2075-Map11 798 | I TIR NA 30 7
Btab-B-R6136-Map7 1405 | I TIR NA 168 6
Btab-B-G12161-Map6 414 | 1 MITE MITE 17 7
Btab-B-G12543-Map17 449 | 11 MITE MITE 47 11
Btab-B-G9004-Map20 3452 | 11 TIR NA 292 15
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Btab-B-G5767-Map5 866 | 11 TIR NA 22 5
Btab-B-G8104-Map3 3413 | 10 Unclassified Academ 182 1
Btab-B-R15499-Map3 532 | 1T TIR hAT 17 3
Btab-B-R956-Map5 454 | 11 MITE MITE 59 12
Btab-B-R635-Map20 336 | I MITE MITE 281 57
Btab-B-G5086-Map4 1042 | 1T TIR NA 31 5
Btab-B-R13466-Map3 727 | 11 Maverick Maverick 11 1
Btab-B-G7480-Map3 1445 | I TIR NA 38 7
Btab-B-G9396-Map4 2876 | 11 Unclassified Academ 139 5
Btab-B-R9477-Map3 1340 | II Helitron Helitron 12 2
Btab-B-R4276-Map§ 3411 | 1T TIR NA 81 2
Btab-B-R1951-Map3_reversed 2990 | II TIR hAT 258 2
Btab-B-R19018-Map3 948 | II TIR hAT 9 2
Btab-B-G136-Map10 1411 | I TIR NA 62 1
Btab-B-R8645-Map17 895 | I TIR NA 55 7
Btab-B-R13069-Map4 1352 | 1T TIR CACTA 19 1
Btab-B-G6989-Map10 1159 | II TIR NA 85 10
Btab-B-R666-Map20 2749 | 11 TIR NA 160 4
Btab-B-G12046-Map20 546 | I MITE MITE 25 8
Btab-B-R1745-Map8 953 | I TIR NA 14 3
Btab-B-R6316-Map5 1121 | 1 MITE MITE 18 4
Btab-B-R5-Map20 586 | 1T MITE MITE 39 3
Btab-B-R103-Map20 1667 | 11 MITE MITE 119 21
Btab-B-R8292-Map3_reversed 1119 | II Helitron Helitron 12 2
Btab-B-G2532-Map20 870 | I TIR NA 61 5
Btab-B-R8720-Map4 903 | I TIR NA 26 1
Btab-B-G1095-Map3 600 | II MITE MITE 35 3
Btab-B-G13181-Map5 478 | II MITE MITE 16 6
Btab-B-R8285-Map3 381 | I MITE MITE 53 14
Btab-B-R8375-Map4 1428 | 1T TIR NA 19 4
Btab-B-G5412-Map5 1700 | I TIR NA 99 2
Btab-B-G7870-Map3 1401 | II MITE MITE 17 3
Btab-B-R2885-Map17 801 | I MITE MITE 35 9
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Btab-B-R978-Map20 1525 | 1T TIR NA 183 13
Btab-B-G12890-Map5 480 | II MITE MITE 13 3
Btab-B-G13133-Map3 480 | I MITE MITE 42 6
Btab-B-G4442-Map3 694 | II TIR hAT 10 3
Btab-B-G10311-Map3 479 | 10 MITE MITE 56 6
Btab-B-G4007-Map7 652 | I MITE MITE 67 6
Btab-B-R5526-Map20 7113 | I TIR NA 1156 3
Btab-B-G6129-Map6 1526 | 1T TIR NA 37 1
Btab-B-R1372-Map7 855 | II TIR NA 74 30
Btab-B-R2111-Map20 1874 | 11 TIR NA 45 5
Btab-B-R5047-Map3 1804 | IT Unclassified Academ 11 2
Btab-B-G2397-Map20 707 | I MITE MITE 64 18
Btab-B-G690-Map20 673 | I MITE MITE 450 8
Btab-B-G995-Map7 568 | I MITE MITE 375 19
Btab-B-G3396-Map4 787 | I TIR NA 738 6
Btab-B-R280-Map20 633 | II MITE MITE 157 34
Btab-B-R5619-Map3_reversed 2257 | 11 TIR Mutator 10 1
Btab-B-G7126-Map5 1331 | I TIR NA 17 5
Btab-B-G8957-Map9 2184 | 11 TIR NA 141 8
Btab-B-G1035-Map3 609 | I MITE MITE 702 68
Btab-B-R1499-Map13 904 | I TIR NA 81 48
Btab-B-R1182-Map20 570 | I MITE MITE 87 12
Btab-B-G2750-Map20 1000 | II TIR NA 126 23
Btab-B-G6266-Map20 1026 | II TIR NA 128 1
Btab-B-R13366-Map4 950 | I MITE MITE 104 25
Btab-B-G5529-Map6 831 | II TIR NA 68 6
Btab-B-R2555-Map14 4142 | 11 TIR NA 170 2
Btab-B-R134-Map20 884 | II MITE MITE 25 9
Btab-B-R3135-Map8 1112 | 1T TIR NA 245 3
Btab-B-R612-Map10 2654 | 11 TIR Academ 66 4
Btab-B-G3596-Map3 956 | I TIR NA 290 37
Btab-B-G11165-Map4 546 | I MITE MITE 307 25
Btab-B-G11582-Map3 410 | IO MITE MITE 195 16
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Btab-B-G1492-Map12 627 | II MITE MITE 45 4
Btab-B-G8900-Map8 2008 | II TIR NA 33 8
Btab-B-R6991-Map3 671 | I MITE MITE 146 36
Btab-B-R95-Map20 1750 | 11 TIR NA 64 4
Btab-B-R4371-Map10 2646 | 11 TIR NA 28 3
Btab-B-R21615-Map4 236 | II MITE MITE 437 120
Btab-B-G11076-Map7 491 | II MITE MITE 888 78
Btab-B-R880-Map20 2519 | I TIR NA 227 55
Btab-B-R8311-Map15 2038 | II MITE MITE 34 6
Btab-B-R7873-Map5 1581 | I Unclassified NA 31 2
Btab-B-R8015-Map3 796 | 11 TIR NA 16 3
Btab-B-G12497-Map7 460 | II MITE MITE 137 37
Btab-B-R2001-Map14 1766 | 11 TIR hAT 48 3
Btab-B-R7128-Map3 1067 | 1T TIR NA 30 2
Btab-B-R3166-Map16 1220 | I TIR NA 93 10
Btab-B-G3571-Mapl1 900 | I Unclassified Ginger 31 2
Btab-B-G9093-Map13 2305 | 1I TIR NA 32 5
Btab-B-G9189-Map3 3116 | II TIR NA 162 3
Btab-B-G8401-Map10 1716 | 11 TIR NA 54 10
Btab-B-R3439-Map14 2262 | 11 TIR NA 32 5
Btab-B-G3454-Map6 661 | II MITE MITE 199 14
Btab-B-G5014-Map3 823 | II TIR NA 276 4
Btab-B-G2358-Map20 864 | I TIR NA 45 9
Btab-B-R7382-Map16 734 | I MITE MITE 91 10
Btab-B-R2847-Map20 5578 | I TIR NA 2087 3
Btab-B-R3108-Map10 720 | I MITE MITE 25 6
Btab-B-G10119-Map15 392 | I MITE MITE 102 44
Btab-B-R139-Map20 1454 | I TIR NA 223 64
Btab-B-R2217-Map17 385 | I MITE MITE 68 34
Btab-B-R3636-Map5 1149 | I TIR NA 800 10
Btab-B-G8099-Map3 1609 | I TIR NA 73 8
Btab-B-G1521-Map3 691 | I MITE MITE 17 3
Btab-B-R2937-Map15 1864 | 11 TIR NA 790 5
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Btab-B-R98-Map20 1722 | I TIR NA 378 4
Btab-B-R460-Map20 387 | I MITE MITE 109 42
Btab-B-G3648-Map20 745 | 11 MITE MITE 67 1
Btab-B-G3603-Map9 726 | 11 MITE MITE 12 4
Btab-B-R4996-Map3 836 | I TIR Mutator 9 2
Btab-B-G9621-Map3 3951 | II TIR NA 286 2
Btab-B-G6590-Map20 1153 | 1T TIR NA 363 15
Btab-B-G10566-Map20 471 | I MITE MITE 77 31
Btab-B-G11117-Map8 416 | II MITE MITE 14 7
Btab-B-R190-Map20 1461 | I TIR NA 155 52
Btab-B-R16003-Map3 887 | I Unclassified Ginger 29 1
Btab-B-R13135-Map5 852 | II TIR NA 32 3
Btab-B-G8993-Map3 2709 | I TIR NA 41 3
Btab-B-G1509-Map14 623 | I MITE MITE 82 7
Btab-B-G7828-Map3 1642 | 11 MITE MITE 34 2
Btab-B-R4298-Map11 1796 | I TIR NA 60 4
Btab-B-G2599-Map3 775 | 1 TIR NA 24 1
Btab-B-R4316-Map7 2794 | I Helitron Helitron 130 1
Btab-B-R5276-Map3_reversed 1824 | I TIR PiggyBac 30 2
Btab-B-G8863-Map5 1980 | 1I MITE MITE 130 4
Btab-B-R11589-Map3 2118 | II Crypton Crypton 8 2
Btab-B-G8929-Map20 2438 | 11 TIR NA 129 23
Btab-B-R2225-Map17 1517 | 1I TIR NA 301 10
Btab-B-R974-Map20 4731 | I TIR NA 516 6
Btab-B-R1146-Map20 2372 | 1T MITE MITE 234 8
Btab-B-G4284-Map20 867 | I MITE MITE 92 1
Btab-B-R9364-Map15 2404 | 1T TIR NA 92 5
Btab-B-G1129-Map8 505 | I MITE MITE 898 124
Btab-B-R14972-Map14 4456 | 1 TIR NA 109 2
Btab-B-G5116-Mapl5 781 | II TIR Mutator 28 13
Btab-B-G10103-Map3 509 | I MITE MITE 33 8
Btab-B-G10800-Map4 372 | I MITE MITE 43 10
Btab-B-G11980-Map3 432 | 11 MITE MITE 63 5
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Btab-B-R3914-Map3 630 | II MITE MITE 663 2
Btab-B-G8383-Map6 1661 | II MITE MITE 96 6
Btab-B-R976-Map12 1750 | 11 TIR NA 24 5
Btab-B-G8998-Map13 2168 | 11 TIR NA 64 12
Btab-B-R8072-Map3 1707 | 1 TIR P 7 1
Btab-B-G3204-Map3 504 | 1T MITE MITE 127 11
Btab-B-R9531-Map16 1712 | IT TIR NA 179 6
Btab-B-R16913-Map4 891 | II TIR NA 65 3
Btab-B-G6207-Map3 1522 | I MITE MITE 11 2
Btab-B-R458-Map20 1176 | I MITE MITE 106 11
Btab-B-R13127-Map4 1210 | I TIR NA 12 3
Btab-B-R4143-Map17 786 | 11 TIR NA 23 3
Btab-B-R1801-Map12 424 |1 11 MITE MITE 122 51
Btab-B-R903-Map20 1398 | I MITE MITE 501 145
Btab-B-R448-Map20 1398 | I MITE MITE 72 12
Btab-B-R40-Map19 439 | I MITE MITE 34 14
Btab-B-G1055-Map20 1032 | 1I TIR NA 252 14
Btab-B-R10045-Map3_reversed 1254 | 1T Unclassified NA 8 2
Btab-B-R4300-Map5 797 | 1 TIR NA 28 7
Btab-B-G124-Map20 1521 | 11 MITE MITE 116 1
Btab-B-G4632-Map19 934 | 11 TIR NA 243 2
Btab-B-G5140-Map15 1001 | II TIR NA 76 15
Btab-B-R5795-Map3 616 | II TIR Mutator 11 1
Btab-B-R9532-Map4_reversed 1076 | I TIR Mutator 55 2
Btab-B-R2605-Map20 1912 | I TIR NA 82 15
Btab-B-G2303-Map12 808 | II TIR NA 148 17
Btab-B-R418-Map10 1160 | II TIR NA 143 3
Btab-B-R183-Mapl11 815 | I TIR NA 28 5
Btab-B-G7595-Map4 1393 | IT Maverick Maverick 21 1
Btab-B-G11210-Mapl11 392 | 1T MITE MITE 69 7
Btab-B-R5064-Map5 750 | II TIR NA 507 7
Btab-B-R12921-Map4 1420 | I Unclassified Academ 35 1
Btab-B-G6531-Map17 1222 | 11 TIR NA 475 12
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Btab-B-G4574-Mapl 1 753 | I TIR NA 11 3
Btab-B-R797-Map20 1983 | II TIR NA 1035 10
Btab-B-G7719-Map14 1547 | I TIR NA 155 16
Btab-B-R768-Map10_reversed 7430 | II Maverick Maverick 66 2
Btab-B-R5573-Map5 760 | 1T MITE MITE 29 2
Btab-B-G2116-Map6 593 | I MITE MITE 22 5
Btab-B-R4565-Map20 2935 | I TIR NA 63 16
Btab-B-R220-Map20 1007 | 1T TIR NA 201 11
Btab-B-R295-Map20 753 | I MITE MITE 128 31
Btab-B-G11611-Map5 380 | I MITE MITE 43 5
Btab-B-G8522-Map4 1779 | 1T TIR NA 18 4
Btab-B-G6248-Map10 1664 | 11 TIR NA 10 1
Btab-B-R340-Map20 1056 | II MITE MITE 361 55
Btab-B-R13441-Map4 422 1 11 MITE MITE 89 6
Btab-B-R600-Map20 1279 | 11 TIR NA 143 44
Btab-B-R3543-Map3 798 | I TIR Mutator 13 2
Btab-B-G1000-Map16 803 | II MITE MITE 6 1
Btab-B-R13479-Map14_reversed 9781 | II Unclassified Sola 685 1
Btab-B-G12119-Map7 487 | 11 MITE MITE 662 23
Btab-B-R473-Map17 954 | I TIR NA 125 35
Btab-B-G816-Map20 639 | I MITE MITE 391 105
Btab-B-R6441-Map10 958 | I TIR NA 33 9
Btab-B-R2349-Map6 1017 | I TIR Tcl-Mariner 23 4
Btab-B-R9163-Map3_reversed 1254 | I TIR Mutator 20 1
Btab-B-G8730-Map3 2074 | I TIR NA 304 3
Btab-B-R4537-Map8 925 | I MITE MITE 498 14
Btab-B-R20377-Map3 932 | I TIR NA 12 2
Btab-B-G3411-Map3 904 | I TIR NA 66 22
Btab-B-G4371-Map7 721 | I MITE MITE 39 9
Btab-B-R11493-Map3 813 | II TIR NA 88 6
Btab-B-R3319-Map3 1210 | II TIR NA 5 2
Btab-B-R4282-Map12 2517 | I Helitron Helitron 59 2
Btab-B-R4124-Map15 2663 | II TIR NA 38 8
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Btab-B-G8680-Map4 2202 | 1I MITE MITE 96 9
Btab-B-G12-Map20 2075 | 1T MITE MITE 72 18
Btab-B-R14556-Map5 937 | Il TIR NA 92 2
Btab-B-G4206-Map5 859 | I TIR NA 155 16
Btab-B-G5383-Map3 1051 | II TIR NA 83 2
Btab-B-G9285-Map3 2817 | 1T MITE MITE 66 5
Btab-B-R1386-Map20 2351 | II TIR NA 192 2
Btab-B-G2786-Map4_reversed 827 | I TIR Tcl-Mariner 5 1
Btab-B-R7148-Map12 2764 | 11 TIR NA 623 2
Btab-B-G6162-Map15 994 | I TIR NA 56 7
Btab-B-G12312-Map20 526 | I MITE MITE 160 40
Btab-B-G3464-Map20 877 | I TIR NA 64 17
Btab-B-R1768-Map16 2044 | 11 TIR NA 54 2
Btab-B-G11466-Map12 388 | II MITE MITE 101 30
Btab-B-R5971-Map13 2820 | I Unclassified Sola 80 1
Btab-B-G9063-Map14 2092 | 1I MITE MITE 239 14
Btab-B-G3812-Map17 802 | I TIR Tcl-Mariner 19 2
Btab-B-R13868-Map3 1391 | I TIR PIF-Harbinger 6 1
Btab-B-G4330-Map20 94 | 11 TIR NA 39 8
Btab-B-R39-Map20 1032 | 11 TIR NA 160 4
Btab-B-G3541-Map3 894 | 1 TIR NA 87 27
Btab-B-R582-Map20 1723 | 11 MITE MITE 112 5
Btab-B-G6759-Map5 1588 | 11 TIR NA 90 13
Btab-B-R2249-Map3 678 | I MITE MITE 26 3
Btab-B-R5701-Map4 617 | II MITE MITE 17 7
Btab-B-G9330-Map16 3383 | II TIR NA 134 14
Btab-B-G2461-Map3 818 | II TIR NA 15 2
Btab-B-G3259-Map7 748 | II MITE MITE 35 9
Btab-B-R6994-Map6 1005 | I TIR Tcl-Mariner 56 3
Btab-B-G9818-Map10 9329 | I TIR NA 1840 6
Btab-B-G2479-Map3 802 | II MITE MITE 17 2
Btab-B-G10842-Map3 506 | I MITE MITE 1334 99
Btab-B-R975-Map20 1264 | 11 MITE MITE 390 59
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Btab-B-G8000-Map12 1452 | 1T TIR NA 1018 12
Btab-B-G7852-Map13 1482 | 1T MITE MITE 51 13
Btab-B-G10932-Map15 396 | I MITE MITE 77 20
Btab-B-R13062-Map5 3834 | 11 TIR NA 61 1
Btab-B-G640-Map20 616 | II MITE MITE 397 45
Btab-B-G3793-Map6 901 | I TIR NA 27 5
Btab-B-G9590-Map3 3829 | II TIR NA 90 3
Btab-B-R1158-Map5 646 | II TIR Mutator 24 2
Btab-B-G307-Map20 2062 | 1I TIR Tcl-Mariner 83 1
Btab-B-R540-Map20 2785 | I TIR NA 67 10
Btab-B-G4556-Map6 781 | I MITE MITE 19 9
Btab-B-R2121-Map19 853 | II TIR NA 42 9
Btab-B-R224-Map12 1106 | I TIR Mutator 112 1
Btab-B-R3805-Map3 552 | 11 MITE MITE 231 11
Btab-B-R225-Map20 601 | II MITE MITE 24 6
Btab-B-G2795-Map20 1101 | II MITE MITE 144 33
Btab-B-G1545-Map20 760 | 1I TIR NA 40 10
Btab-B-R1893-Map7 1690 | 1I MITE MITE 70 3
Btab-B-R2760-Map20 507 | I MITE MITE 168 40
Btab-B-R8621-Map5 1199 | 11 MITE MITE 61 11
Btab-B-R2067-Map14 1566 | 11 TIR NA 136 4
Btab-B-R15580-Map3 825 | II TIR NA 14 3
Btab-B-R6385-Map19 2747 | 11 TIR NA 59 1
Btab-B-R4577-Map6 958 | II TIR NA 37 3
Btab-B-G3099-Map4 816 | II TIR NA 11 2
Btab-B-G12247-Map5 416 | II MITE MITE 25 11
Btab-B-R3316-Map10 4404 | I TIR NA 1090 4
Btab-B-R3228-Map19 753 | I MITE MITE 813 9
Btab-B-R12694-Map3 1205 | I TIR CACTA 11 2
Btab-B-G12584-Map8 429 | I MITE MITE 29 11
Btab-B-R9070-Map3 995 | I Unclassified Ginger 115 2
Btab-B-R592-Map3 517 | I TIR hAT 7 3
Btab-B-R1840-Mapl1 1 924 | 1 TIR NA 35 6
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Btab-B-G12896-Map11 464 | 1 MITE MITE 136 34
Btab-B-G7741-Map4 1304 | I MITE MITE 593 4
Btab-B-G9006-Map3 2254 | 11 TIR NA 24 2
Btab-B-R8719-Map4 1047 | 11 TIR NA 66 1
Btab-B-R21775-Map13 123 | I MITE MITE 198 8
Btab-B-G11703-Map11 399 | I MITE MITE 28 11
Btab-B-R9823-Map5 3453 | 1I Helitron Helitron 55 1
Btab-B-G10571-Map5 390 | I MITE MITE 118 27
Btab-B-G8943-Map3 2146 | 11 TIR NA 104 4
Btab-B-G8658-Map4 2773 | 1 TIR hAT 69 6
Btab-B-G4182-Map11 813 | II TIR NA 39 13
Btab-B-R15550-Map3 764 | 11 MITE MITE 14 2
Btab-B-R8866-Map3 1148 | I TIR NA 151 3
Btab-B-G8238-Map10 2234 | 11 TIR NA 71 10
Btab-B-R1180-Map20 993 | I MITE MITE 286 6
Btab-B-G5868-Map5 1051 | I TIR Mutator 19 4
Btab-B-G10998-Map20 398 | 11 MITE MITE 56 20
Btab-B-G7230-Map6 1547 | 1I TIR NA 130 12
Btab-B-R4663-Map20 3050 | II TIR Academ 78 5
Btab-B-G9886-Map3 369 | 11 MITE MITE 9 1
Btab-B-R21959-Map3 145 | I MITE MITE 18 2
Btab-B-G10601-Map20 450 | 11 MITE MITE 465 98
Btab-B-R1656-Map4 657 | 11 MITE MITE 14 2
Btab-B-R1845-Map20 1134 | I TIR NA 341 22
Btab-B-G11604-Map7 430 | II MITE MITE 591 72
Btab-B-G7121-Map15 1722 | T TIR NA 101 1
Btab-B-G3982-Map20 1058 | I MITE MITE 173 36
Btab-B-R4269-Map20 2454 | 1T TIR NA 111 29
Btab-B-G626-Map20 1011 | IT TIR NA 143 8
Btab-B-R2539-Map5 844 | 11 TIR NA 32 4
Btab-B-G5546-Map12 1025 | I TIR Tcl-Mariner 88 19
Btab-B-G2432-Map7 793 | 1I TIR NA 69 31
Btab-B-G4496-Mapl 1 1154 | 11 TIR NA 70 4
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Btab-B-R1155-Map20 1805 | II TIR NA 51 4
Btab-B-G8849-Map20 1998 | I TIR NA 174 24
Btab-B-R13360-Map5 1196 | 1I MITE MITE 30 4
Btab-B-R8865-Map5 761 | 11 TIR NA 21 6
Btab-B-G2159-Map3 689 | II MITE MITE 16 3
Btab-B-G11151-Map7 404 | I MITE MITE 96 18
Btab-B-G12025-Map5 450 | I MITE MITE 70 8
Btab-B-R2208-Map17 392 | 1T MITE MITE 27 13
Btab-B-R16-Map20 643 | II MITE MITE 240

Btab-B-G4642-Map3 761 | I Unclassified Ginger 40

Btab-B-G6104-Map5 916 | II TIR NA 126

Btab-B-G8689-Map13 1901 | I TIR NA 63 14
Btab-B-G4913-Map20 881 | II MITE MITE 55 2
Btab-B-G4341-Map3 939 | Il MITE MITE 285 3
Btab-B-G4437-Map4 875 | 11 MITE MITE 121 3
Btab-B-R3048-Map20 2507 | 1T TIR NA 115 6
Btab-B-G8765-Map3 1970 | 1I TIR NA 17 4
Btab-B-R868-Map20 440 | 11 MITE MITE 62 22
Btab-B-G2774-Map20 810 | II TIR NA 75 35
Btab-B-R7723-Map7 1942 | 11 TIR NA 36 7
Btab-B-G12608-Map20 451 | 11 MITE MITE 58 24
Btab-B-G5488-Map4 964 | 11 TIR NA 31 6
Btab-B-G11337-Map3 395 | II MITE MITE 33 2
Btab-B-G9-Map4 2001 | II TIR NA 65 7
Btab-B-G567-Map3 2819 | I Unclassified Academ 187 1
Btab-B-R462-Map20 660 | II MITE MITE 46 24
Btab-B-R11184-Map7 952 | Il TIR NA 14 6
Btab-B-R4273-Map18 2081 | II TIR NA 38 11
Btab-B-R3238-Map7 1957 | T TIR NA 45 2
Btab-B-G6737-Map20 1166 | I TIR NA 71 23
Btab-B-R6262-Map20 4638 | 11 TIR NA 433 2
Btab-B-R87-Map20 617 | II MITE MITE 99 2
Btab-B-R19627-Map15 2727 | 1 TIR NA 28 2
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Btab-B-R9744-Map3 494 | 11 NA NA 9 2
Btab-B-R9355-Map5 2219 | I TIR hAT 27 2
Btab-B-G5896-Map4 877 | I TIR NA 21 4
Btab-B-G5183-Map5 915 | I TIR NA 88 5
Btab-B-G5150-Map3 1141 | I TIR NA 51 9
Btab-B-G1938-Map20 884 | I TIR NA 25 4
Btab-B-R8473-Map10 1764 | I TIR NA 46 5
Btab-B-G142-Map20 4631 | II TIR NA 1335 15
Btab-B-G9138-Map10 2313 | I MITE MITE 89 10
Btab-B-G1973-Map20 623 | II MITE MITE 121 3
Btab-B-G10489-Map5 481 | I MITE MITE 642 22
Btab-B-R382-Map20 1736 | I TIR NA 171 23
Btab-B-R147-Map20 468 | II MITE MITE 91 2
Btab-B-R13364-Map3 546 | I MITE MITE 36 4
Btab-B-R1233-Map10 1582 | II TIR Sola 36 4
Btab-B-R170-Map20 525 | 1T MITE MITE 49 10
Btab-B-G10421-Map5 384 | I MITE MITE 27 6
Btab-B-R4283-Map20 2131 | II TIR NA 60 7
Btab-B-R5984-Map6 2928 | II TIR NA 26 4
Btab-B-G2054-Map8 602 | II MITE MITE 122 26
Btab-B-R104-Map20 916 | II TIR NA 171 8
Btab-B-R2189-Map3 1121 | II TIR hAT 167 1
Btab-B-R8695-Map5 4259 | I TIR CACTA 36 2
Btab-B-G7673-Map20 1406 | 1T TIR NA 151 38
Btab-B-G8028-Map8 1605 | II MITE MITE 51 8
Btab-B-G8368-Map8 1775 | I TIR NA 589 10
Btab-B-G9936-Map3 388 | II MITE MITE 16 6
Btab-B-R2910-Map11 1314 | II TIR hAT 22 2
Btab-B-R1553-Map20 382 | II MITE MITE 118 34
Btab-B-G4683-Map20 1002 | II TIR NA 147 28
Btab-B-R4507-Map4 486 | II TIR CACTA 21 1
Btab-B-R14858-Map5 1815 | I TIR NA 16 2
Btab-B-G4422-Map7 682 | II MITE MITE 56 7
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Btab-B-R12200-Map5 425 | 1T MITE MITE 34 5
Btab-B-R7725-Map20 1602 | II TIR NA 170 18
Btab-B-R13956-Map3 1416 | I Unclassified Academ 32 1
Btab-B-R844-Map20 2207 | 1I TIR NA 81 23
Btab-B-G3182-Map3 707 | 1I MITE MITE 356 10
Btab-B-G2546-Map20 777 | I TIR NA 37 12
Btab-B-G6892-Map20_reversed 1248 | I TIR Tcl-Mariner 43 4
Btab-B-G12613-Map3 518 | I MITE MITE 889 63
Btab-B-R7111-Map5 3006 | II TIR Mutator 61 1
Btab-B-G5976-Map3 1197 | 1T TIR NA 23 3
Btab-B-R4149-Map14 1552 | 1T TIR NA 750 4
Btab-B-R2659-Map5 1861 | II TIR NA 566 1
Btab-B-G13534-Map4 516 | I MITE MITE 35 13
Btab-B-R2257-Map3 1191 | II TIR hAT 24 1
Btab-B-G13113-Map20 543 | I MITE MITE 43 17
Btab-B-R12734-Map5 451 | I MITE MITE 64 18
Btab-B-G5457-Map8 793 | 1I TIR NA 28 4
Btab-B-R228-Map20 1060 | II MITE MITE 232 102
Btab-B-R3497-Map4 1556 | 11 TIR NA 85 4
Btab-B-G5860-Map4 870 | I TIR Mutator 265 7
Btab-B-G6729-Map4 1498 | 11 TIR NA 78 5
Btab-B-G1946-Map9 762 | 11 MITE MITE 94 7
Btab-B-G4602-Map20 991 | I TIR Tcl-Mariner 108 30
Btab-B-R5096-Map18 1086 | II TIR NA 72 6
Btab-B-G8781-Map20 2177 | I TIR NA 98 22
Btab-B-R789-Map19 895 | II TIR NA 72 9
Btab-B-R270-Map20 1012 | II TIR NA 96 7
Btab-B-R9868-Map4 635 | II MITE MITE 244 140
Btab-B-G9993-Map6 411 | I MITE MITE 16 3
Btab-B-G8137-Map5 2791 | 1T TIR NA 372 3
Btab-B-R5558-Map3 858 | II TIR NA 50 2
Btab-B-R9323-Map13 1960 | II MITE MITE 115 6
Btab-B-R8307-Map4_reversed 5045 | 1T Unclassified Academ 40 2
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Btab-B-R24992-Map4 1597 | 1T Maverick Maverick 9 3
Btab-B-R3473-Map18 3132 | 1T TIR Academ 124 1
Btab-B-R6098-Map5 729 | 10 MITE MITE 7 3
Btab-B-G2773-Map17 771 | 10 MITE MITE 62 9
Btab-B-R6266-Map5_reversed 1082 | I TIR hAT 17 1
Btab-B-R2135-Map20 657 | I MITE MITE 289 4
Btab-B-R3993-Map20 994 | I TIR NA 72 32
Btab-B-R10123-Map3 998 | I TIR P 9 1
Btab-B-R7744-Map16 979 | I TIR NA 38 16
Btab-B-G4322-Map9 1040 | II MITE MITE 124 10
Btab-B-R4127-Map5 866 | II Maverick Maverick 22 2
Btab-B-R4861-Map4 586 | I MITE MITE 25 2
Btab-B-G11459-Map3 417 | I MITE MITE 14 4
Btab-B-G9339-Map13 2632 | 1T TIR hAT 184 13
Btab-B-R9321-Map10 980 | I TIR NA 22 6
Btab-B-G6662-Map6 1551 | II TIR NA 85 10
Btab-B-R10059-Map5 2475 | 1T TIR Academ 44 3
Btab-B-R4664-Map9 2439 | 11 TIR hAT 41 5
Btab-B-R15271-Map3_reversed 837 | I Unclassified NA 29 3
Btab-B-G13527-Map8 515 | I MITE MITE 121 9
Btab-B-R19629-Map3 1683 | I Unclassified Academ 19 1
Btab-B-G9968-Map3 368 | I MITE MITE 113 30
Btab-B-G608-Map20_reversed 3610 | II TIR Academ 22 4
Btab-B-R2826-Map20 2255 | I TIR NA 147 9
Btab-B-R2519-Map16 1630 | II TIR NA 35 6
Btab-B-R5447-Map10 1524 | 11 TIR NA 140 3
Btab-B-G4242-Map3 677 | I MITE MITE 13 3
Btab-B-G3353-Map5 860 | II TIR NA 30 4
Btab-B-G2918-Map3 786 | I MITE MITE 52 6
Btab-B-R15578-Map4 1872 | 11 TIR NA 49 2
Btab-B-G8291-Map7 1847 | 11 TIR NA 35 7
Btab-B-G9758-Map3 5407 | 1T TIR Tc1-Mariner 345 3
Btab-B-G8396-Map3 1681 | II TIR hAT 38 3

202



Btab-B-G8378-Map5 1798 | 11 TIR NA 63 10
Btab-B-G620-Map20 983 | I TIR NA 131 29
Btab-B-G1738-Map5 674 | I MITE MITE 51 1
Btab-B-R506-Map4._reversed 2564 | I TIR PiggyBac 87 2
Btab-B-R555-Map20 2336 | II TIR NA 18 2
Btab-B-G3135-Map20 796 | I TIR NA 103 52
Btab-B-G3960-Map20 1113 | II TIR Tcl-Mariner 237 4
Btab-B-G779-Map10 845 | I MITE MITE 872 1
Btab-B-G2090-Map4 707 | I MITE MITE 428 10
Btab-B-G2833-Map15 785 | I TIR NA 1272 46
Btab-B-G11090-Map11 383 | I MITE MITE 24 6
Btab-B-R1105-Map6 1383 | II TIR NA 159 2
Btab-B-G6163-Map20 1074 | 11 TIR NA 216 12
Btab-B-R2934-Map6 2638 | 11 TIR NA 82 3
Btab-B-G12764-Map5 449 | 11 MITE MITE 35 6
Btab-B-R2372-Map20 2693 | II TIR hAT 135 1
Btab-B-R25-Map20 1528 | I MITE MITE 408 2
Btab-B-R4958-Map4 790 | I TIR NA 124 5
Btab-B-G6427-Map20 1385 | I MITE MITE 283 24
Btab-B-G3242-Map3 875 | 11 MITE MITE 554 21
Btab-B-G9460-Map13 3112 | 1T TIR hAT 1491 12
Btab-B-G7674-Map20 1410 | II Helitron Helitron 70 3
Btab-B-R17610-Map3_reversed 1384 | I Helitron Helitron 13 1
Btab-B-R440-Map20 844 | 11 TIR NA 55 13
Btab-B-G4846-Map3 857 | I TIR NA 31 4
Btab-B-G622-Map20 1177 | 1T TIR NA 775 22
Btab-B-R55-Map6 1344 | 11 TIR Ginger 39 4
Btab-B-R16303-Map4_reversed 5103 | II TIR NA 2696 1
Btab-B-G12087-Map4 555 | 1T MITE MITE 110 3
Btab-B-G2431-Map4 818 | II TIR NA 27 4
Btab-B-G9841-Map20 521 | 1T MITE MITE 135 5
Btab-B-G2873-Map6_reversed 832 | II TIR Mutator 37 3
Btab-B-R16094-Map3_reversed 591 | II Unclassified NA 14 1
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Btab-B-G3755-Map3_reversed 939 | II TIR Tc1-Mariner 122 6
Btab-B-G8931-Map5 2020 | II TIR Mutator 25 5
Btab-B-G5289-Map16 903 | I MITE MITE 100 28
Btab-B-R10105-Map3 952 | I Unclassified Ginger 36 2
Btab-B-R3609-Map16 1246 | 11 TIR Ginger 52 4
Btab-B-R7608-Map4_reversed 4467 | I Maverick Maverick 14 2
Btab-B-G9310-Map6 3663 | 1I TIR NA 46 2
Btab-B-G11503-Map8 397 | I MITE MITE 173 8
Btab-B-R12984-Map12 1092 | I TIR NA 23 2
Btab-B-R11461-Map3 747 | 11 MITE MITE 17 3
Btab-B-G6327-Map8 1016 | I TIR NA 40 8
Btab-B-G302-Map20 1010 | I MITE MITE 100 7
Btab-B-G12369-Map8 422 | 11 MITE MITE 12 7
Btab-B-G9342-Mapl5 2827 | 1T TIR NA 175 15
Btab-B-G4500-Map12 963 | I TIR NA 90 11
Btab-B-G11612-Map4 381 | I MITE MITE 10 6
Btab-B-G6983-Map8§ 1309 | 1I TIR NA 49 8
Btab-B-G6182-Map13 1026 | 11 TIR Tcl-Mariner 77 11
Btab-B-R1905-Map20_reversed 3073 | II Unclassified Academ 44 6
Btab-B-R6987-Map20 2512 | 11 TIR hAT 175 5
Btab-B-R3580-Map20 3330 | II TIR NA 258 18
Btab-B-G3796-Map3 757 | 11 TIR NA 345 9
Btab-B-G2460-Map3 756 | 11 TIR NA 10 3
Btab-B-R3901-Map3 876 | I TIR NA 54 2
Btab-B-R7742-Map16 1326 | I TIR NA 103 5
Btab-B-G2654-Map3 803 | II TIR NA 16 4
Btab-B-G9625-Map4 3947 | 1T TIR hAT 45 4
Btab-B-G7712-Map4 1360 | II TIR NA 288 4
Btab-B-G10095-Map20 348 | I MITE MITE 172 102
Btab-B-G10327-Map20 454 |1 11 MITE MITE 120 13
Btab-B-G9370-Map9 2838 | 1I MITE MITE 38 8
Btab-B-R6264-Map16 395 | I MITE MITE 20 6
Btab-B-R21854-Map11 127 | I MITE MITE 109 32
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Btab-B-G4418-Map19 1030 | II MITE MITE 27 7
Btab-B-G10790-Map4 444 | 11 MITE MITE 31 4
Btab-B-G2170-Map20 873 | I MITE MITE 47 12
Btab-B-R241-Map12 1089 | II TIR NA 56 2
Btab-B-G9137-Map7 2399 | 1I MITE MITE 178 8
Btab-B-G296-Map20 1744 | T MITE MITE 67 6
Btab-B-R664-Map20 1645 | 11 TIR NA 83 28
Btab-B-R449-Map20 1232 | 1T TIR NA 56 2
Btab-B-R210-Map20 890 | II TIR NA 81 10
Btab-B-R9157-Map3 1166 | 11 MITE MITE 55 1
Btab-B-G4686-Map20 731 | I MITE MITE 31 9
Btab-B-R3031-Map4_reversed 583 | II TIR Mutator 18 1
Btab-B-G13860-Map20 568 | 11 MITE MITE 234 86
Btab-B-G7849-Map20 1458 | 1T TIR NA 127 25
Btab-B-R9781-Map4 672 | I TIR Tc1-Mariner 22 2
Btab-B-R4985-Map20 3718 | 1T TIR Tc1-Mariner 50 2
Btab-B-R6039-Map13 892 | I TIR NA 47 11
Btab-B-R10752-Map5 4909 | I Maverick Maverick 20 2
Btab-B-R14936-Map3 1082 | 1I Unclassified Sola 11 2
Btab-B-G2304-Map11 798 | 1I TIR NA 21 5
Btab-B-R2258-Map5 1151 | 11 TIR hAT 29 2
Btab-B-G8988-Map5 2091 | 11 MITE MITE 33 1
Btab-B-R596-Map20 2975 | 11 TIR NA 154 48
Btab-B-R13910-Map3_reversed 1629 | I Unclassified NA 23 1
Btab-B-R4318-Map14 1852 | 1T MITE MITE 16 1
Btab-B-G6783-Map3 1353 | 1T Unclassified Academ 6 1
Btab-B-G7820-Map15 1425 | 1T MITE MITE 64 16
Btab-B-R5529-Map11_reversed 1823 | II TIR Mutator 33 2
Btab-B-G11932-Map20 476 | 11 MITE MITE 57 1
Btab-B-R11754-Map3 837 | I TIR NA 5 1
Btab-B-R4186-Map9 923 | I TIR NA 42 12
Btab-B-R3916-Map4 1825 | 1I TIR NA 12 2
Btab-B-G2351-Map3 715 | 1T TIR Mutator 22 3
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Btab-B-R4715-Map20 819 | II TIR NA 149 7
Btab-B-G9211-Map5 3414 | 1T TIR NA 319 1
Btab-B-R1903-Map20 6270 | II TIR NA 637 7
Btab-B-R7198-Map6 664 | II TIR Tc1-Mariner 29 5
Btab-B-G564-Map3 820 | II TIR NA 411 2
Btab-B-G8734-Map5 2163 | 11 TIR NA 153 8
Btab-B-R4712-Map§_reversed 1431 | I TIR Mutator 17 1
Btab-B-G2885-Map13 566 | 11 MITE MITE 188 21
Btab-B-R7070-Map3 2032 | 11 MITE MITE 44 2
Btab-B-R12910-Map10 511 | I MITE MITE 26 7
Btab-B-R240-Map20 1002 | II MITE MITE 35 5
Btab-B-R11735-Map3_reversed 5071 | II Unclassified Academ 57 2
Btab-B-G9515-Map14 3333 | 1T TIR NA 458 14
Btab-B-G151-Map20 1374 | 11 MITE MITE 130 50
Btab-B-G2355-Map10 616 | II MITE MITE 51 2
Btab-B-G3729-Map6 698 | I MITE MITE 51 2
Btab-B-R20625-Map3 2572 | 1T Maverick Maverick 11 1
Btab-B-G3292-Map3 673 | I MITE MITE 21 3
Btab-B-R285-Map20 566 | 11 MITE MITE 21 10
Btab-B-G11065-Map10 562 | I MITE MITE 463 25
Btab-B-R1457-Map20 1423 | 11 MITE MITE 51 11
Btab-B-G3828-Map6 692 | I MITE MITE 13 1
Btab-B-R6127-Map4 1265 | 11 TIR NA 46 10
Btab-B-R478-Map20 436 | II MITE MITE 115 32
Btab-B-G4485-Map8 690 | I MITE MITE 12 9
Btab-B-R898-Map3 1184 | II TIR NA 139 4
Btab-B-G898-Map4 589 | I MITE MITE 67 1
Btab-B-R1562-Map13 1547 | T MITE MITE 320 1
Btab-B-G7700-Map7 1485 | 1II TIR NA 141 6
Btab-B-R7014-Map3 1990 | II TIR NA 8 2
Btab-B-R7390-Map5 4158 | IT Helitron Helitron 133 2
Btab-B-R5548-Map7 386 | I MITE MITE 22 8
Btab-B-R5965-Map3 913 | I Unclassified Sola 371 1
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Btab-B-G7554-Mapl11 1416 | I TIR NA 25 1
Btab-B-G9296-Map3 4584 | I TIR NA 110 2
Btab-B-G1289-Map20 702 | 11 MITE MITE 92 2
Btab-B-R13384-Map3 1142 | I Unclassified Academ 15 1
Btab-B-R16411-Map5 1201 | II MITE MITE 145 4
Btab-B-R16791-Map4 1516 | I TIR NA 13 2
Btab-B-R22200-Map3 127 | I MITE MITE 4 0
Btab-B-G6422-Map3 1125 | I TIR NA 712 2
Btab-B-R9956-Map1 1 5850 | II TIR P 36 2
Btab-B-G594-Map20 2157 | I MITE MITE 222 1
Btab-B-R6146-Mapl 1 4953 | 1T TIR NA 239 4
Btab-B-G6031-Map19 1170 | I MITE MITE 84 22
Btab-B-R6491-Map3 1390 | I TIR NA 133 1
Btab-B-R17982-Map3 958 | I Helitron Helitron 19 3
Btab-B-R4324-Map20 8394 | I TIR NA 1540 1
Btab-B-G5332-Map9 801 | I TIR NA 27 7
Btab-B-R23025-Map4 282 | 1T MITE MITE 23 4
Btab-B-G11437-Map3 377 | I MITE MITE 46 12
Btab-B-G7853-Map4 1353 | 1I MITE MITE 62 4
Btab-B-R3561-Map13 2056 | 1I TIR NA 314 7
Btab-B-R3191-Map12 1402 | II TIR Mutator 103 3
Btab-B-R924-Map20 1233 | 11 TIR NA 94 15
Btab-B-G11817-Map3 435 | 11 MITE MITE 4 3
Btab-B-G1803-Map3 666 | 11 MITE MITE 20 2
Btab-B-R651-Map3 513 | 11 MITE MITE 1807 32
Btab-B-G7212-Map7 1203 | I Unclassified Academ 15 1
Btab-B-G1698-Map5 661 | II MITE MITE 138 3
Btab-B-R1160-Map20 1706 | I TIR NA 100 39
Btab-B-R7094-Map3 766 | 11 TIR NA 39 9
Btab-B-G2430-Map3 833 | II TIR NA 22 8
Btab-B-G11953-Map7 487 | II MITE MITE 27 11
Btab-B-G3084-Map20 1012 | II TIR NA 139 13
Btab-B-R4358-Map6_reversed 1351 | II TIR Mutator 42 1
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Btab-B-G4695-Map5 853 | II MITE MITE 404 6
Btab-B-G4988-Map6 800 | II MITE MITE 50 6
Btab-B-R3006-Map20 3001 | 11 TIR Academ 60 7
Btab-B-G5199-Map3 948 | I TIR NA 11 3
Btab-B-G9433-Map4 3426 | I Unclassified Academ 111 6
Btab-B-R5140-Map6_reversed 1623 | II TIR Mutator 36 1
Btab-B-R1488-Map20 14665 | 11 Maverick Maverick 257 1
Btab-B-G3532-Map12 753 | I MITE MITE 62 5
Btab-B-R902-Map20 1175 | IT Helitron Helitron 26 9
Btab-B-R11755-Map3 768 | I TIR Mutator 8 2
Btab-B-G1301-Map20 1029 | I MITE MITE 115 31
Btab-B-G6847-Map9 1079 | I TIR NA 32 11
Btab-B-R959-Map20 837 | I TIR NA 44 12
Btab-B-G7284-Map6 1208 | II TIR Mutator 67 5
Btab-B-R4206-Map20 955 | Il MITE MITE 131 31
Btab-B-R8906-Map9 2673 | 10 Unclassified Sola 58 4
Btab-B-G7236-Map20 1213 | 1I TIR NA 422 4
Btab-B-R17877-Map3 1097 | I Helitron Helitron 10 2
Btab-B-R1047-Map20 2076 | 11 MITE MITE 134 5
Btab-B-G9029-Map8§ 2201 | 11 TIR NA 25 12
Btab-B-R4829-Map20 3514 | 11 TIR NA 137 13
Btab-B-G812-Map5 576 | I MITE MITE 155 4
Btab-B-R447-Map4 8348 | 11 NA NA 317 1
Btab-B-G8767-Map8 2314 | 1T MITE MITE 286 15
Btab-B-G10419-Map4 397 | I MITE MITE 80 9
Btab-B-R2303-Map5 363 | I MITE MITE 67 8
Btab-B-R2342-Map18 4073 | I TIR NA 3039 4
Btab-B-R43-Map20 575 | I MITE MITE 27 2
Btab-B-G6386-Map14 960 | I TIR NA 98 9
Btab-B-R2845-Map§ 1428 | 1T TIR hAT 18 1
Btab-B-G1988-Map20 602 | I MITE MITE 110 3
Btab-B-G12825-Map11 439 | 11 MITE MITE 27 10
Btab-B-R2161-Map4 3272 | 11 TIR NA 105 1
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Btab-B-R7433-Map5 1147 | 1I TIR NA 162 4
Btab-B-G8656-Map4 1946 | 1I TIR hAT 217 4
Btab-B-G7206-Map20 1327 | I MITE MITE 294 47
Btab-B-R338-Mapl 1 3186 | 1I TIR NA 496 5
Btab-B-R5067-Map8 1233 | I MITE MITE 22 3
Btab-B-G11370-Map9 381 | I MITE MITE 13 6
Btab-B-G5123-Map6 877 | 11 MITE MITE 27 6
Btab-B-R4154-Map20 2530 | II MITE MITE 131 4
Btab-B-R2806-Map4 1023 | II TIR NA 19 1
Btab-B-G10193-Map4 377 | I MITE MITE 39 10
Btab-B-G7731-Map19 1350 | I TIR NA 123 16
Btab-B-G1820-Map17 616 | II MITE MITE 40 13
Btab-B-G1156-Map13 626 | II MITE MITE 17 5
Btab-B-R6395-Map4 1109 | I TIR Mutator 11

Btab-B-R3734-Map20 1106 | II TIR NA 354 10
Btab-B-G8566-Map3 1769 | I TIR NA 43 3
Btab-B-G3903-Map4 882 | I TIR NA 1011 5
Btab-B-R6155-Map6 1077 | 1I TIR NA 39 3
Btab-B-G3336-Map9 795 | 1I TIR NA 275 11
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Tableau S2 Genes de détoxication et d'autres familles qui sont exprimés de maniere différentielle lors du traitement aux insecticides.

Souche sensible

Souche resistante

o coleaorie controll control2 control3 treatmentl treatment2 treatment3 Adjusted p controll | control2 | control3 | treatmentl treatment2 treatment3 Adjusted p
Bta20010 ABC 4,13 3,22 4,25 8,7 6,06 6,7 0,0000582 6,96 5,18 14,06 7,21 9,24 6,93 0,784376447
Bta03411 ABC 4,41 4,96 4,62 3,57 2,34 3,61 0,031996022 6,54 5,92 8,33 3,54 5,56 5,21 0,098729709
Bta06462 ABC 3,92 2,61 4,4 2,25 1,69 3,6 0,146876328 54 5,36 6,44 2,15 4,18 2,43 0,00215106
Bta09316 ABC 23,48 15,64 20,7 71,19 50,54 45,56 5,79E-12 31,06 22,58 31,8 37,27 69,84 49,8 0,023911325
Btal2719 ABC 10,12 10,81 13,15 31,37 27,5 18,28 0,000000899 12,34 8,21 20,27 15,87 25,12 19,13 0,195002636
Btal3656 ABC 5,28 5,84 5,42 11,98 9,92 9,26 2,45E-08 5,95 4,13 11,18 6,49 9,49 9,84 0,639183587
Bta14966 ABC 8,86 12,28 12,19 34,98 36,16 20,97 0,000000028 9,45 6,55 14,16 21,18 22,69 62,57 0,00096382
Btal5685 ABC 1,45 1,36 1,22 4,36 3,62 2,59 7,31E-08 2,42 1,77 5,15 2,97 3,62 4,1 0,913099061
Btal5602 APO 0,32 1,21 0,18 1,22 2,25 0,58 0,014189605 0,38 0 0,88 1,95 0,29 3,01 0,25071204
Bta05381 CCE 1,19 1,52 1,03 2,36 2,94 1,87 0,0000171 1,33 1,01 2,31 2,17 1,93 3,58 0,316394708
Bta07964 CCE 4,13 3,45 4,6 3,27 1,25 3,97 0,127827386 6,32 6,84 12,33 1,87 4,03 1,35 0,000369916
Bta08717 CCE 1,39 0,77 0,57 1,94 2,06 1,35 0,015206547 1,5 0,84 1,72 1,67 1,46 2,16 0,851476942
Btal2103 CCE 0,88 1,17 0,9 1,56 2,36 1,32 0,017873694 1,36 1,08 2,02 1,54 2,55 2,05 0,7390597
Btal2234 CCE 4,72 8,47 5,04 9,32 18,69 6,44 0,01374401 4,1 2,21 5,76 13,74 2,71 17,46 0,259525013
Btal3219 CCE 0,38 0,76 0,94 0,46 1,46 0,51 0,810468619 1,3 2,08 2,27 0,76 0,78 0,35 0,001948507
Bta20023 CCE 0,72 0,38 0,88 2,27 1,43 1,12 0,003224514 1,98 1,22 7,13 1,43 1,99 3,54 0,390058102
Bta02143 CTS 9,97 9,08 10,03 6,47 2,11 3,18 0,004594126 14,96 13,52 14,07 3,29 9,22 3,14 0,00948704
Bta04041 CTS 8,65 13,48 9,31 3,59 1,5 3,37 8,93E-10 17,61 15,32 14,42 5,17 9,2 1,87 0,007756096
Bta07092 CTS 0,3 0,45 0,1 0,78 2,28 0,34 0,008913319 0,13 0,14 0,84 2,58 0,61 1,64 0,149731715
Bta09313 CTS 112,23 174,33 135,82 30,89 7,66 32,32 5,82E-13 58,17 58,75 81,32 2,3 254 1,08 0,004864613
Bta08697 CTS 32,58 42,31 41,98 17,89 3,37 24,21 0,003699744 128,4 116,49 114,49 19,69 127,22 8,99 0,339975158
Btal4717 CTS 1,88 3,83 1,55 0,29 0,06 1 0,000022 0,55 0,21 0,34 0,13 0,2 0 NA
Btal4718 CTS 21,86 32,45 21,74 6,87 1,68 8,89 3,14E-10 4,01 2,45 4,47 1,75 3,78 5,56 0,762557163
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Bta08035 CTS 69,67 78,39 10,81 55,65 119,59 26,39 | 0,914988059 105,09 88,94 252,57 32,54 90,09 91,25 | 0,016978983
Bta05912 CTS 4 6,4 5,12 0,21 0,22 0,91 7,37E-20 7,72 5,98 6,45 0 0,42 0,13 5,48E-23
Bta09772 CTS 64,84 99,95 63,83 40,53 10,5 34,46 0,0000884 33,76 22,61 28,21 7,52 38,03 6,37 | 0,426459274
Bta03882 CTS 8,56 12,07 0,89 6,18 13,64 2,88 | 0,962095589 10,83 8,95 33,02 1,3 8,46 6,06 | 0,034230835
Bta03880 CTS 46,96 73,88 65,28 10,66 2,09 29,37 0,0000375 69,28 77,28 86,52 3,34 34,64 0,81 | 0,016677154
Bta04737 CTS 0,42 0,82 0,77 0,14 0,05 0,08 0,0000147 0,56 0,43 0,95 0,39 0,41 0,17 | 0,268064344
Bta02560 CTS 9,23 10,46 10,52 3,18 3,91 6,79 | 0,002495305 25,72 19,51 40,03 27,32 25,27 27,48 | 0,704556635
Bta07152 CTS 1,32 1,27 1,5 2,65 2,75 1,92 | 0,030379587 1,47 1,12 2,82 2,06 1,94 4,44 | 0,530779145
Bta12604 CTS 1,61 2,89 3,11 1,52 0,91 1,5| 0,006555961 1,5 0,77 1,89 0,78 0,41 0,52 | 0,117133421
Bta14750 CTS 6,99 10,65 6,15 75,76 53,43 122,62 8,16E-20 28,23 16,38 148,86 172,44 222,46 50,67 | 0,097923975
Bta06694 CTS 0,89 1,56 1,78 0,71 0,13 0,62 | 0,010744859 1,78 0,7 1,05 0,14 0,81 0| NA

Bta02183 CTS 19,79 17,24 24,23 50,32 34,75 24,91 0,0000422 21,94 19,29 29,99 16,71 27,59 18,2 | 0,873852536
Bta09314 CTS 3,74 2,57 2,96 0,83 0 0,72 | 0,000000167 5,67 5,64 19,68 0,12 2,3 0,19 0,000064
Btal2286 CTS 12,68 16,12 14,29 7,31 0,46 10,88 | 0,026732934 46,19 46,5 59,77 10,66 37,17 5,05 | 0,048597288
Bta05911 CTS 2,05 1,69 2,06 1,6 0,2 0,96 | 0,027339413 6,33 7,79 8,44 0,18 0,95 0,34 1,01E-11
Bta00173 CTS 3,78 2,37 5,9 3,18 0,86 4,62 | 0,321155892 4,49 4,92 6,18 1,09 3,14 0,56 | 0,013770494
Bta08951 CTS 54,1 97,38 59,06 65,85 12,31 40,15 | 0,015362456 65,45 48,8 85,09 17,22 62,53 17,6 | 0,219398429
Bta01769 CTS 2,86 4,71 3,3 1,41 0,79 0,8 0,00000051 9,01 10,18 12,37 8,04 54 8,69 | 0,175906789
Btal4751 CTS 33,2 62,8 35,83 135,87 27,75 115,7 | 0,038836278 62,54 56,09 108,82 22,19 123,2 30,53 | 0,903636871
Bta06690 CTS 2,1 3,64 2,78 0,87 0,23 1,33 0,00000931 2,55 2,5 2,38 0,25 0,75 0,59 | 0,00101839
Bta20004 CTS 270,48 412,49 288,41 244,09 37,82 197,94 | 0,013289079 196,62 173,81 285,12 38,04 191,6 31,62 | 0,282357724
Bta06693 CTS 46,33 72,42 47,33 41,77 16,46 29,59 0,00016533 40,44 34,59 42,88 17,41 33,61 12,39 | 0,172230225
Bta03175 GST 13,2 23,67 15,99 26,63 21,89 14,16 | 0,602264888 8,5 6,06 11,97 23,82 12,75 18,44 | 0,045807782
Bta03176 GST 18,39 26,51 20,63 40,32 31,21 20,14 | 0,057253775 12,44 8,37 15,99 35,66 18,2 25,96 | 0,00948704
Bta03180 GST 18,65 23,47 21,73 66,98 51,01 36,08 6,16E-15 38,05 22,7 75,21 55,44 53,73 50,11 | 0,839168871
Btal2671 GST 103,53 102,07 100,31 57,24 68,32 45,1 | 0,019134266 63,98 58,2 80,82 40,67 41,85 35,19 | 0,004404838
Btal1440 GST 0,37 0,18 0,13 1,02 1,67 0,27 | 0,001761262 0,76 0,23 1,02 1,1 0,94 1,56 | 0,636559261
Bta04696 CYp 8,65 6,9 10,35 7,37 4,68 6,05 | 0,110772457 10,07 10,4 11,05 3,79 6,74 3,26 | 0,000294349
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Bta04697 CYp 1,03 1,44 1,67 3,2 3,48 2,64 | 0,000115831 1,62 1,68 4,42 1,27 2,23 1,82 | 0,410072776
Bta02034 CYP 0,52 0,72 0,72 1,11 1,5 1,23 | 0,004211675 1,12 0,77 2,5 1,95 1,7 2,29 | 0,518204022
Bta02801 CYp 6,58 8,45 7,01 2,8 0,71 5,12 | 0,003218769 9,25 10,49 12,12 0,7 8,96 0,96 | 0,129844714
Bta04552 CYP 32,78 41,68 26,11 38,34 44,33 22,63 | 0,499193793 92,74 65,96 147,06 28,2 76,36 29,61 0,01717137
Bta05553 CYp 5,2 7,55 7,79 3,11 2,51 2,71 0,0000142 6,67 6,68 6,57 4,41 4,16 3,05 | 0,077619148
Bta06043 CYP 3 5,35 5,53 1,23 0,91 6,34 | 0,336208633 0,88 0,99 1,96 1,68 5,99 3,38 | 0,003995099
Bta06044 CYp 1,22 1,68 1,67 0,36 0 41| 0,992117038 0,5 0,59 1,22 0,59 4,89 1,7 | 0,029961707
Bta06046 CYP 1,61 2,65 2,84 0,89 0,26 6,08 | 0,956019442 0,78 1,08 1,61 1,23 6,11 2,2 | 0,030301586
Bta06047 CYP 2,32 5,67 6,32 0,28 0,98 3,96 | 0,025688443 1,02 1,1 2,18 0 2,3 2,56 | 0,893485423
Bta06048 CYP 6,09 13,8 10,35 1,89 2,65 14,57 | 0,307007242 3,06 2,18 8,41 6,44 29,24 10,23 | 0,002281826
Bta06049 CYP 0,95 1 1,13 0,34 0,46 1,26 | 0,195193682 0,17 0,09 0,7 0,29 1,58 0,61 | 0,046684061
Bta07221 CYP 23,7 20,95 20,36 35,13 40,47 36,87 | 0,000000829 47,7 38,59 85,62 53,6 69,22 66,04 | 0,972372274
Bta07679 CYp 4,72 2,68 3,2 7,38 5,41 6,72 0,0000495 4,39 3,86 5,4 3,27 7,38 2,9 | 0,991896614
Bta08703 CYP 0,54 0,59 1 0,5 0,67 0,64 | 0,844853272 3,19 3,52 5,73 1,62 2,44 1,68 | 0,006346855
Bta09536 CYp 10,83 11 13,51 39,23 27,95 23,16 3,03E-11 19,44 15,54 27,73 59,03 34,01 149,73 | 0,010494382
Btal0742 CYP 1,15 2,39 3,08 1,11 1,25 3,37 | 0,721338823 0,13 0,15 1,11 0,84 2,08 1,3 | 0,020962999
Btal0743 CYp 0,92 2,04 0,6 0,38 0,32 2,43 1 0,36 0,28 2,01 1,31 3,41 2,44 | 0,02711818
Btal1925 CYP 5,69 8,83 7,45 15,43 11,88 7,24 | 0,000727508 5,61 3,59 4,65 17,04 8,98 10,48 | 0,005585288
Btal4546 CYp 0,58 0,46 0,59 0,63 0,9 1,09 | 0,042671154 0,76 0,65 0,77 1,2 0,63 1,47 | 0,748060775
Bta02253 CYP 2,5 2,51 2,52 3,09 5,53 3,49 | 0,006929226 5,35 4,3 9 7,62 6,98 8,37 | 0,971410079
Bta04623 CYP 2,47 3,68 3,09 4,6 7,18 3,82 | 0,014002277 3,21 4,4 4,28 9,72 4,18 13,62 | 0,37147084
Bta06110 CYP 0,76 1,27 1,3 1,71 1,3 1,13 | 0,767690026 0,94 0,81 1,35 2,86 1,87 2,83 | 0,034273272
Bta06378 CYp 1,74 1,64 2,52 3,9 6,04 2,65 0,00024836 2,49 1,8 9,38 7,86 4,64 5,37 | 0,804373951
Bta06705 CYP 1,06 1,07 1,23 2,29 2,77 2,18 | 0,000143111 6,06 5,38 15,37 3,41 8,15 8,16 | 0,349076739
Bta08651 CYP 5,87 6,69 6,17 14,34 11,44 7,38 | 0,000119798 4,66 3,73 6,43 11,95 7,77 9,76 | 0,025648092
Btal0847 CYp 1,76 1,9 1,63 17,18 16,9 3,43 1,66E-14 4,68 0,35 6,38 5,04 10,24 8,99 | 0,28854889
Btal1261 CYP 10,48 10,96 14,22 4,01 3,33 4,48 0,00000144 6,28 4,95 4,67 1,83 2,61 1,26 | 0,001136277
Bta14906 CYp 3,98 2,59 3,29 11,69 10,27 55 1,14E-08 6,35 3,07 11,92 11,09 10,49 11,44 | 0,319750086
Btal5606 CYp 1,46 1,82 2,64 0,57 0,52 0,7 | 0,000490757 1,28 0,36 0,32 0,38 0,21 0,58 | NA
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Bta07931 PEBP 0,73 1,21 1,14 0,81 0,46 1,31 | 0,373885669 4,58 3,96 4,89 2,18 1,81 1,35 | 0,006570079
Bta07891 PEBP 3,76 3,85 7,49 3,97 2,11 5,76 | 0,491087135 6,01 4,39 8,53 1,35 4,38 1,49 | 0,005988055
Btal12409 PEBP 1,29 0,85 1,87 1,12 0,45 1,38 | 0,290315192 1,6 1,56 2,6 0,65 0,99 0,58 | 0,001433667
Btal2422 PEBP 3,4 2,67 5,21 3,64 2,11 3,63 | 0,331847643 6,17 7,02 8,86 3,47 4,02 3,7 | 0,004181358
Btal2415 PEBP 11,03 9,45 14,25 8,57 5,48 9,93 | 0,080642313 7,42 8,33 12,56 6,02 4,66 3,69 | 0,007896653
Bta12408 PEBP 10,12 9,37 17,51 6,79 5,45 9,33 | 0,025218136 12,73 10,79 16,31 2,64 6,32 2,72 | 0,000306941
Btal12423 PEBP 7,38 5,91 13,03 7,74 4,52 8,66 | 0,261852041 12,74 15,23 18,82 9,32 6,84 5,82 | 0,000646952
Bta01556 PEBP 5,48 5,91 9,86 8,14 5,27 6,48 | 0,732624377 5,67 5,53 6,56 3,16 3,58 2,66 | 0,024860518
Btal5445 PEBP 1,6 1,59 2,95 1,27 0,73 1,19 | 0,032195526 2,14 3,1 2,81 0,68 1,5 0,18 | 0,002478696
Btal3010 PEBP 1,78 1,04 3,02 0,98 0,13 2,03 | 0,279147111 9,65 8,66 11,77 4,71 5,96 2,43 | 0,038733992
Bta09473 PEBP 7,12 6,77 12,04 11,98 5,7 12,19 | 0,978282953 10,82 10,86 15,65 5,88 7,55 4,36 | 0,010980938
Btal2136 PEBP 0,49 0,51 0,75 0,42 0,26 0,3 | 0,051878231 0,79 0,61 1,58 0,4 0,45 0,19 | 0,080743584
Btal2135 PEBP 1,52 1,89 1,84 2,25 1,2 2,12 | 0,624893663 2,4 2,27 4,65 1,11 1,42 0,64 | 0,001067079
Btal2137 PEBP 3,35 4,09 8,45 4,17 1,59 3,57 | 0,064846058 8,1 7,72 9,84 3,48 4,98 1,42 | 0,001633553
Btal2139 PEBP 8,89 8,98 14,12 10,31 8,03 10,78 | 0,361713897 3,93 3,55 7,95 2 2,74 1,65 | 0,005465651
Bta03980 PEBP 6,07 9,83 13,36 10,28 6,13 8,31 | 0,308768244 8,09 5,64 13,06 5,99 4,61 4,75 | 0,02525783
Btal2504 PEBP 8,68 8,66 12,75 7,3 6,08 9,36 | 0,155772987 7,07 7,6 11,08 4,34 3,55 2,58 | 0,005518637
Bta06595 PEBP 10,08 10,24 17,32 10,73 6,61 12,25 | 0,230020005 13,54 12,9 25,55 8 9,64 4,45 | 0,002040665
Bta01379 PEBP 10,89 8,91 15,04 7,9 4,87 9,53 | 0,017211941 17,94 19,16 22,48 7,64 9,74 44| 0,00000103
Bta01433 PEBP 15 19,45 26,45 16,12 12,94 19,65 | 0,145932721 16,44 17,82 25,75 10,6 9,59 8,2 0,000026
Bta01368 PEBP 4,64 4,75 8,62 4,37 2,41 6,4 | 0,210276887 11,52 12,38 14,31 4,79 8,23 3,31 | 0,010214494
Bta01361 PEBP 12,77 11,82 17,26 10,53 6,81 13,83 | 0,110120357 19,96 21,46 28,35 11,35 14,84 6,1 0,00944294
Bta01447 PEBP 2,08 1,32 2,42 1,93 0,63 1,75 | 0,221384883 2,9 5,64 4,49 0,95 1,97 1,34 | 0,001594974
Bta01451 PEBP 6,87 6,85 10,16 8,17 5,93 7,75 | 0,357905683 6,29 6,3 8,19 4,2 4,59 3,45 | 0,007064864
Bta01435 PEBP 6,93 7,9 13,32 10,09 4,84 11,42 | 0,551460508 5,78 6,4 9,35 3,55 3,39 3,57 | 0,000388834
Bta01425 PEBP 4,2 2,82 7,27 4 1,35 5,01 | 0,274420158 4,86 6,66 8,11 1,13 3,37 1,2| 0,00069558
Bta01383 PEBP 6,57 4,2 12,06 4,51 2,39 8,05 | 0,232664038 9,02 9,2 12,37 2,36 4,56 2,17 0,0000602
Bta01420 PEBP 7,24 8,35 12,77 11,25 9,49 9,38 | 0,930904327 21,92 24,3 33,51 12,54 11,75 10,15 0,0000978
Bta01362 PEBP 10,62 9,91 18,71 10,67 5,26 13,53 | 0,319010558 32,35 36,82 44,52 13,66 29,57 8,42 | 0,015324585
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Bta01385 PEBP 10,27 13,96 15,32 9,48 6,75 9,2| 0,011491044 8,99 8,01 13,97 9,23 4,85 4,06 | 0,057626328
Bta01432 PEBP 3,67 2,37 6,89 3,23 1,53 5,55 | 0,407448964 7,46 7,33 12,98 2,67 5,01 1,69 | 0,003329023
Bta01354 PEBP 7,85 10,35 13,55 9,99 5,9 10,01 0,28038265 11,94 13,29 18 5,18 6,76 3,56 | 0,00000725
Bta01438 PEBP 2,24 2,26 2,96 2,14 0,73 2,24 | 0,113400185 2,28 2,63 3,3 0,99 1,29 0,43 | 0,000597644
Bta01357 PEBP 20,08 23,04 30,41 23,3 19,73 28,41 | 0,763903224 8,12 6,04 11,74 5,73 3,74 4,93 | 0,043670426
Bta01423 PEBP 1,2 0,87 2,2 1,03 0,94 1,31 0,29494952 1,22 1,62 2,32 0,82 0,6 0,08 | 0,002232492
Bta01452 PEBP 7,99 8,28 11,6 8,29 6,29 8,71 | 0,213720023 10,67 9,83 12,49 5 6,27 4,41 0,0000737
Bta01456 PEBP 2,38 2,98 3,71 2,28 1,4 3,03 | 0,453528462 3,86 4,33 5,82 1,95 1,84 0,43 0,0032948
Bta01372 PEBP 4,56 5,59 8,96 5,54 3,79 5,41 | 0,086700259 4,27 3,96 6,95 1,71 2,49 0,55 | 0,000502129
Bta01370 PEBP 4,66 6,46 7,5 5,01 4,77 5,18 | 0,263216751 6,42 7,51 8,18 4,33 3,59 4,76 | 0,00064739
Bta01355 PEBP 7,23 6,85 12,95 6,56 4,97 7,92 0,09961339 5,66 6,01 8,44 2,45 2,61 1,42 0,0000386
Bta01443 PEBP 14,05 12,27 20,05 10,21 6,54 16,04 | 0,133178195 18,68 19,37 18,18 6,61 7,63 5,41 0,00000253
Bta01381 PEBP 2,35 3,39 3,88 3,51 1,54 2,53 | 0,159671205 3,34 5,11 5,01 2,09 1,76 0,46 | 0,003273908
Bta01422 PEBP 15,62 19,42 27,24 16,72 7,96 16,68 | 0,064384355 20,1 15,6 25,09 12,63 13,16 9,66 | 0,004306739
Bta01358 PEBP 7,57 6,24 11,24 5,42 2,78 8,33 0,13115435 1,25 2,29 1,87 0,43 0,63 0,22 0,0000801
Bta01450 PEBP 1,54 1,11 2,26 1,9 0,85 1,28 | 0,374969773 1,24 1,26 2,75 0,74 0,6 0,84 | 0,02317471
Bta01369 PEBP 3,91 4,02 8,72 4,5 1,96 4,88 | 0,119283561 5,86 5,3 8,47 2,9 2,82 2,45 0,000012
Bta01371 PEBP 2,14 1,84 2,99 1,58 1,16 3,62 | 0,684928496 3,53 3,58 5,79 0,81 2,2 0,54 | 0,000128548
Bta01363 PEBP 1,97 3,22 4,25 2,25 1,87 2,58 | 0,153463084 7,05 6,65 11,17 4,35 3,19 2,54 0,0000737
Bta01347 PEBP 4,73 4,29 11,12 5,52 3,75 6,04 | 0,340527772 9,68 7,63 14,93 2,6 4,83 1,48 0,0000105
Bta01419 PEBP 9,73 13,44 15,01 9,56 7,55 9,58 | 0,052612544 15,34 16,5 23,09 10,7 9,4 7,23 | 0,00161883
Bta01377 PEBP 3,76 3,78 5,85 5,55 3,37 5,23 | 0,734031489 4,27 6,18 5,62 3,69 2,81 1,43 | 0,027360374
Bta01424 PEBP 3,43 3,35 6,25 5,03 2,05 5,69 0,67134587 2,61 2,75 5,24 1,27 2,15 0,68 | 0,009202753
Bta01448 PEBP 4,76 4,75 8,1 3,8 1,98 4,74 | 0,012642051 7,99 9,36 12,23 2,45 4,72 1,76 0,0000427
Bta01426 PEBP 1,38 0,85 1,43 1,06 0,67 1,63 | 0,683649171 1,23 2,08 2,52 0,7 0,84 0,32 | 0,005216521
Bta01348 PEBP 1,52 2,57 2,95 1,57 1,57 2,16 | 0,175923466 4,33 4,11 5,97 2,69 1,89 2,39 0,0000336
Bta01346 PEBP 4,11 2,81 7,71 3,13 1,98 3,5| 0,092359903 6,18 5,71 9,72 4,22 3,02 3| 0,001530241
Bta01446 PEBP 13,92 13,29 20,87 14,91 12,74 15,17 | 0,504358592 23,52 21,65 28,19 13,6 13,44 11,97 | 0,000473842
Bta01375 PEBP 6,13 7,03 10,87 5,81 5,82 7,37 | 0,179490456 3,62 3,34 4,7 2,88 2,32 1,93 | 0,018388047
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Bta01454 PEBP 4,01 4,23 8,31 4,18 2,38 6,77 | 0,394232626 4,97 7,77 11,04 2,87 4,53 2,29 | 0,002278063
Bta01455 PEBP 3,3 3,51 5,85 6,68 2,16 4,83 1 8,7 8,68 16,62 5,54 5,91 2,86 | 0,003140065
Bta01378 PEBP 1,62 2,16 3,56 2,7 1,43 2,94 | 0,590975183 4,51 4,54 6,45 2,75 2,53 2,59 | 0,003273908
Bta01356 PEBP 4,79 5,74 8,68 3,91 2,74 5,01 | 0,009679642 2,2 2,54 3,18 0,87 1,37 0,49 | 0,009024391
Bta01453 PEBP 2,78 3,26 4,68 2,66 0,3 2,81 | 0,241618468 6,15 4,86 10,01 1,47 3,11 1,77 | 0,000212883
Bta01350 PEBP 2,78 3,14 4,31 2,53 1,69 3,02 | 0,146468593 3,47 5,65 7,02 2,36 2,35 1,3 | 0,000711418
Bta01428 PEBP 4,19 3,93 8,1 5,47 2,9 4,17 | 0,234886623 6,42 6,96 8,89 3,03 4,15 2,34 | 0,000418887
Bta01376 PEBP 22,03 29,01 36,69 39,27 241 36,06 | 0,974107803 21,19 24,89 33,48 20,66 14,68 12,04 0,0256515
Bta01457 PEBP 3,62 4,66 6,36 4,6 1,49 2,96 | 0,114837096 11,39 9,74 18,66 4,2 3,76 5,05 | 0,000510958
Bta03412 PEBP 3,23 2,56 4,86 3,07 1,75 2,95| 0,109834397 4,95 6,04 7,47 1,84 3,02 1,39 | 0,000218859
Btal5192 PEBP 2,5 2,45 3,62 2,07 1,2 3,26 | 0,379732878 3,77 4,85 5,36 1,42 3,01 0,89 | 0,010108153
Btal5185 PEBP 7,56 11,17 9,41 11,03 7,13 4,46 | 0,307007242 8,44 8,84 12,85 7,64 3,96 6,63 | 0,049420176
Btal5220 PEBP 8,99 9,69 15,35 6,11 3,2 7,72 | 0,000585926 8,2 9,93 14,32 4,64 5,76 2,4 | 0,000285535
Btal5206 PEBP 2,41 2,63 4,5 2,37 1,61 2,16 | 0,025296622 2,13 2,61 3,75 0,99 0,97 0,76 0,000026
Btal5205 PEBP 3,42 3,2 5,89 2,99 1,63 3,21 | 0,011434693 1,9 1,95 3,28 1,47 1,4 1,36 | 0,132360907
Btal5207 PEBP 9,22 13,6 16,13 13,9 10,27 10,43 | 0,340551812 15,2 15,21 27,47 10,87 9,5 8,64 | 0,000648606
Btal5221 PEBP 0,26 0,39 0,73 0,47 0,31 0,62 | 0,773050319 1,8 2,24 3,01 1,2 1,31 1,06 | 0,003140065
Btal5186 PEBP 5,14 7,8 7,01 7,59 5,33 5,25 0,6283814 6,81 7,33 9,96 4,94 4,2 5,23 | 0,015573858
Btal5176 PEBP 3,6 3,4 6,86 2,6 2,33 4,06 | 0,163668903 3,29 5,86 5,57 1,44 2,81 0,99 | 0,004594448
Bta03876 PEBP 0,68 0,55 0,99 0,54 0,32 0,52 | 0,057391111 0,47 0,54 0,27 0,03 0,16 0,05 | 0,003273908
Btal1267 PEBP 4,97 5,42 7,44 4,47 1,93 5,96 | 0,266040145 11,01 9,68 13,16 3,09 6,69 1,76 | 0,01259208
Bta06026 PEBP 5,61 2,99 9,63 3,51 0,96 3,26 | 0,005336917 4,66 4,09 4,94 0,66 1,94 0,61 ] 0,014133595
Bta06028 PEBP 5,47 6,94 9,4 4,97 2,83 7,23 | 0,096062146 10,29 9,57 13,95 4,62 5,8 4,03 | 0,00015247
Btal0081 PEBP 12,21 16,16 25,53 15,11 11,17 11,94 | 0,048316083 7,74 7,6 14,35 9,57 10,31 7,9 | 0,847704258
Btal0077 PEBP 6,81 6,77 13,12 8,56 6,12 7,87 | 0,401836541 9,61 11,49 16,99 5,26 7,59 7,3 | 0,003732687
Btal0072 PEBP 8,88 7,81 15,97 6,99 3,1 11,09 | 0,108931572 15,18 17,98 17,44 3,23 6,83 2,33 | 0,00000969
Btal0069 PEBP 8,33 9,29 14,35 11,69 6,16 9,71 | 0,439650365 17,55 19,56 33,97 12,77 10,55 7,14 | 0,001773144
Btal0075 PEBP 14,65 18,23 25,92 18,69 13,11 17,55 | 0,227937978 13,85 14,01 21,88 9,08 8,56 5,51 0,0000594
Btal0066 PEBP 7,23 7,86 10,17 7,06 4,81 7,55 | 0,126590403 8,77 9,63 15,34 4,66 3,3 24 0,0000536
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Btal0070 PEBP 7,13 6,32 13,42 7,16 3,22 9,84 | 0,191242324 8,22 8,39 10,96 2,59 4,47 1,1 0,00185156
Btal0074 PEBP 27,38 33,79 46,39 39,41 26,49 39,7 | 0,660113824 29,5 28,84 52,21 21,55 18,98 16,01 | 0,000352675
Bta10068 PEBP 3,36 3,5 5,66 3,49 2,32 5,39 | 0,627264519 11,73 11,62 15,54 4,93 5,49 3,69 | 0,00000332
Btal0067 PEBP 3,23 4,33 6,52 4,93 1,77 4,07 | 0,187271839 2,71 3,14 4.1 2,26 1,79 1,16 | 0,036554726
Btal0083 PEBP 4,6 3,25 12,33 4,57 2,16 4,43 | 0,084544216 9,85 10,68 12,23 2,67 5,87 2,29 | 0,000945222
Btal2126 PEBP 1,55 2,01 4,01 2,31 1,19 2,51 | 0,431539213 2,89 3,52 4.1 1,14 2,04 0,89 | 0,002345312
Bta06854 PEBP 3,52 3,87 6,82 4,24 3 4,76 | 0,759946491 4,2 5,07 5,7 3,29 2,66 2,89 | 0,023028568
Btal2466 PEBP 4,74 3,49 7,96 5,98 2,78 6,03 | 0,524647025 4,42 3,91 8,53 3,13 3,5 1,45 | 0,030764047
Btal12467 PEBP 1,92 1,19 2,24 1,75 1,35 2,31 0,95299643 4,19 3,33 3,69 1,42 2,86 0,86 | 0,045046218
Btal4226 PEBP 6,03 4,27 8,63 4,31 2,04 5,39 | 0,078314595 9,01 8,2 9,53 1,75 4,35 0,75 | 0,000302984
Btal3188 PEBP 3,63 2,85 4,95 3,06 2,49 3,47 | 0,403466278 1,82 2,48 4,05 1,31 1,31 0,37 | 0,019998075
Btal3190 PEBP 5,44 7,94 9,69 8,57 7,19 6,3 | 0,584983349 7,84 7,66 11,2 5,61 5,41 4,07 | 0,014670063
Btal3191 PEBP 7,29 3,99 13,48 3,94 1,27 7,01 0,05183258 8,45 12,25 11,04 3,99 6,88 1,54 | 0,00948704
Btal3187 PEBP 1,21 1,6 3,66 1,6 1 2,29 | 0,364018749 2,32 1,59 3,54 0,88 1,21 0,51 | 0,027318289
Btal3189 PEBP 5,61 4,56 8,81 3,74 2,13 6,05 | 0,077846804 2,29 3,15 4,77 1,24 1,6 0,96 | 0,022940881
Btal2229 PEBP 4,14 2,81 4,26 3,15 1,92 4,53 | 0,327924113 5,67 6,68 9,46 3,76 4,04 2,98 | 0,003705118
Bta06207 PEBP 14,38 11,05 20,26 12 10,31 14,82 | 0,240044332 30,02 28,73 34,84 14,94 24,45 12,63 | 0,007504057
Bta11093 PEBP 5,73 5,17 7,61 5,21 3,09 5,39 | 0,271906833 5,07 5,18 7,93 2,68 3,52 0,87 | 0,004696989
Btal1151 PEBP 4,07 55 6,98 5,13 3,33 5,15| 0,368686335 5,35 6,74 8,46 3,23 4,48 3,8 | 0,019396651
Bta02907 PEBP 2,89 2,9 5,22 3,15 1,16 4,49 | 0,299202504 4,02 4,04 5,37 2,93 1,87 1,74 | 0,015829365
Bta02993 PEBP 4,76 5,44 7,52 5,61 3,41 6,06 | 0,361146342 3,19 3,61 5,05 1,85 2,42 0,87 | 0,008753193
Bta02995 PEBP 7,71 7,14 11,61 6,29 3,82 7| 0,021786499 7,78 9,19 14,48 3,63 3,85 2,87 | 0,00000266
Bta00536 PEBP 16,02 12,19 23,27 9,15 8,1 17,53 | 0,106263509 17,25 20,09 16,59 10,47 12,32 7,13 | 0,004331417
Bta00535 PEBP 1,25 3,44 2,92 3,06 2,28 2,27 | 0,766964073 6,4 6,1 8,2 1,43 4,84 2,21 | 0,035589947
Btal3140 PEBP 3,38 3,82 5,25 4,35 3,44 4,55| 0,816110148 4,6 4,45 6,62 3,53 3,57 3,34 | 0,013641408
Btal3138 PEBP 5,85 4,99 10,45 4,62 4,22 6,04 | 0,128085267 8,12 10,06 13,68 4,63 6,17 2,6 | 0,00201038
Btal3136 PEBP 1,89 1,65 4,33 1,57 1,57 1,29 | 0,090320771 3,99 6,2 6,87 1,4 3,08 2,17 | 0,005825822
Bta06524 PEBP 3,27 3,29 5,29 4,01 2,23 4,76 | 0,677616214 5,25 4,74 7,23 2,18 2,41 0,9 | 0,000282103
Bta06521 PEBP 2,51 2,11 4,96 2,55 1,59 3,06 | 0,339404769 3,79 3,3 3,92 2,46 1,95 2,06 | 0,036024083
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Bta06523 PEBP 6,43 7,44 10,93 7,3 4,86 7,48 | 0,302379896 8,74 9,4 16,75 6,67 6,49 2,84 | 0,020392914
Bta00720 PEBP 6,75 4,75 9,68 4,29 2,2 6,87 | 0,075653187 9,35 11,58 11,47 4,46 5,83 1,8 | 0,002013614
Bta00721 PEBP 10,14 11,31 16,24 9,35 7,33 11,47 | 0,063202328 10,95 11,48 15,65 8,21 7,56 4,93 0,0012848
Bta00717 PEBP 5,01 3,5 7,75 4,65 1,85 5,7 | 0,247116586 5,29 3,97 8,37 3,39 2,86 1,31 | 0,023911325
Bta00715 PEBP 1,25 0,63 1,05 0,51 0,65 0,89 | 0,319010558 1,81 1,73 2,83 0,71 1,22 0,55 | 0,048262254
Bta00719 PEBP 1,73 2,73 4,08 1,89 0,57 1,65 | 0,030140022 1,11 2,19 2,68 0,94 1,62 0,49 | 0,523068103
Btal4123 PEBP 7,5 6,59 11,58 7,44 2,98 11,32 | 0,422705747 11,78 12,76 18,78 2,97 8,09 2,35 | 0,001433667
Btal2424 PEBP 2,26 2,61 5,65 2,71 1,37 2,82 | 0,250679999 6,03 6,87 12,18 2,56 3,43 2,1 ] 0,025648092
Btal12420 PEBP 16,57 8,66 28,47 12,46 7,7 18,06 | 0,279685228 38,77 46,4 43,14 14,02 24,54 10,46 | 0,000186762
Bta01436 PEBP 7,34 9,7 11,59 7,05 5,1 6,98 | 0,017429241 6,15 4,02 8,1 3,55 3,36 2,02 | 0,007477564
Bta01349 PEBP 2,75 3,92 3,88 3,36 2,14 3,96 | 0,400572383 6,92 8,56 10,35 4,51 4,89 2,73 | 0,005377246
Bta01360 PEBP 5,8 7,33 10,07 9,54 3,31 8,07 | 0,434609034 6,82 7,54 9,86 4,2 5,16 1,58 | 0,022307248
Bta01374 PEBP 16,91 28,88 33,16 26,92 16,68 20,21 | 0,250679999 13,85 12,41 28,94 13,07 10,07 7,08 | 0,040609456
Bta01444 PEBP 1,36 1,06 2,32 0,39 0,83 1,36 | NA 3,47 2,73 4,64 2,27 1,5 1,41 | 0,045363175
Bta01380 PEBP 3,69 3,07 6,28 3,36 2,1 3,62 | 0,313991162 4,61 5,1 4,51 2,3 2,7 1,07 | 0,017298666
Bta01359 PEBP 42,55 58,42 74,56 50,8 38,84 44,66 | 0,050362931 35,73 41,87 69,82 36,17 30,36 17,64 | 0,011189874
Btal5209 PEBP 12,22 10,2 19,18 10,68 5,83 15,74 | 0,316716628 13,57 11,61 17,2 6,56 6,92 3,91 | 0,002281826
Btal5195 PEBP 4,7 7,01 4,96 5,25 2,44 5,15 | 0,470698097 5,75 4,24 7,66 2,87 4,21 2,07 | 0,030856687
Btal5217 PEBP 4,93 3,28 7,84 5,63 2,62 3,99 | 0,765068441 6,28 3,38 9,08 2,87 1,51 1,9 | 0,008465827
Btal0073 PEBP 7,55 15,86 13 14,47 7,96 9,35| 0,455256354 10,51 12,06 18,07 9,33 9,03 5,84 | 0,026619533
Bta10079 PEBP 29,23 36,46 60,54 29,42 21,94 30,83 | 0,043931692 31,45 30,89 40,71 18,14 22,75 19,91 | 0,016147198
Bta06203 PEBP 2,31 0,38 2,96 0,87 0,13 3,35| 0,600397039 6,55 6,03 7,5 0,87 2,44 0,22 | 0,001462275
Btal3139 PEBP 7,61 8,9 13,27 7,12 3,51 7,12 | 0,038175238 6,44 7,05 10,17 5,47 5,35 3,45 | 0,115645247
Bta00718 UGT 3,03 2,79 3,53 1,6 1,11 2,37 | 0,000494327 1,5 1,7 2,44 0,66 0,93 0,39 | 0,001485067
Bta01766 UGT 0,79 0,99 0,81 0,17 0,09 0,52 | 0,000342868 0,58 0,44 0,84 0,2 0,15 0| NA

Bta02228 UGT 7,51 5,77 7,33 16,21 15,05 11,01 | 0,000000026 8,92 5,43 12,28 6,71 10,53 6,14 | 0,906679426
Bta02603 UGT 44,95 51,67 41,53 110,78 59,88 53,84 | 0,000874121 31,75 33,75 50,48 31,06 44,57 18,1 | 0,727388931
Bta02604 UGT 6,86 6,93 6,74 15,37 12,67 10 | 0,000000319 8,84 7,67 13,12 5,2 10,68 5,81 0,41788674
Bta02726 UGT 24,39 36,6 26,67 20,72 10,26 24,15 | 0,032075163 44,5 42,01 51,32 14,23 46,53 9,32 | 0,171001472
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Bta03431 UGT 1,62 1,27 1,24 4,68 4,45 1,86 | 0,000333852 2,24 0,99 3,17 1,57 2,43 2,05 | 0,739369216
Bta05604 UGT 6,82 4,96 5,57 24,2 16,83 9,13 2,13E-08 12,03 6,32 15,18 28,6 17,56 29,44 | 0,010578376
Bta06664 UGT 0,63 1,61 1,1 0,25 0,07 0,33 | 0,001181151 0,61 0,51 0,5 0,22 0,54 0] 0,243302688
Bta07605 UGT 0,19 0,61 0,36 1,5 1,11 0,97 0,0160507 0,31 0,43 0,45 0,68 0,95 0,59 | 0,398865252
Bta07610 UGT 2,45 3,26 3,21 1,15 0,88 1,29 | 0,000499217 1,07 1,46 0,82 0,48 0,7 0,45 | 0,206030605
Bta07704 UGT 19,91 17,52 19,18 75,33 81,28 54,35 9,95E-26 22,6 23,71 31,92 23,06 50,81 21,75 | 0,776230221
Bta08213 UGT 0,72 0,59 0,19 0,94 1,25 0,82 | 0,027424193 0,69 0,78 0,53 0,55 0,6 0,96 | 0,856549821
Btal1101 UGT 1,33 1,99 1,54 0,48 0,29 1,45 | 0,131469692 1,9 1,94 3,16 0,16 0,71 0,62 | 0,000128548
Btal1864 UGT 8,76 9,82 9,15 7,67 2,86 5,75 | 0,009138866 3,74 3,82 3,34 0,47 2,36 0,61 | 0,026068681
Btal2077 UGT 1,49 1,75 1 0,58 0,18 0,95 | 0,008884977 1,12 0,89 3,89 0,53 0,43 0,75 | 0,001585898
Btal2269 UGT 0,4 0,53 0,5 0,26 0 0,05 | 0,005654328 0,29 0,27 0,47 0 0,13 0,09 | NA

Btal3757 UGT 7,55 7,02 4,47 19,81 7,46 14,07 0,0000449 16,48 5,12 23,99 9,73 28,88 15,34 | 0,665654466
Btal4119 UGT 1,48 0,86 1,58 3,65 2,45 2,28 | 0,002389988 1,8 1,11 1,81 3,7 3,94 1,58 | 0,143466646
Btal4671 UGT 1,43 1,67 1,56 0,74 0,59 0,64 | 0,006756014 0,38 0,09 0,3 0,43 0,31 0,44 | NA
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Résumeé : La mouche blanche, Bemisia tabaci est un
hémiptere, ravageur des cultures et vecteur de nombreux
virus phytopathogenes. Cet insecte a montré une grande
adaptabilité et une résistance a presque tous les composés
chimiques utilisés pour son contrdle. Dans de nombreux cas,
les éléments transposables (TEs) ont contribué a I’évolution
de la plasticité génomique de I’hdte. L'objectif de cette these
est d’étudier les ETs et leurs positions dans les génes de
résistance aux insecticides. Pour ce faire, nous avons tout
d’abord annoté le génome de B. tabaci en ETs en combinant
différentes approches bio-informatique. Les résultats
obtenus ont montré que les ETs constituent 51% du génome.
Les éléments de la classe I couvrent 5,7 % de la séquence
entiere du génome de B. fabaci et les éléments classe 11
représentent 16,55 %, alors que la majorité des éléments
identifiés repartit sur 28,81 % de la séquence génomique de
cet insecte, non pas pu étre attribué ni aux éléments de la
classe I ni aux éléments de la classe II. Par ailleurs, nous
avons recherché des sites d’insertions des ETs dans/ou a
proximité des genes de défense associés a la résistance aux
insecticides a révélé 94 sites d'insertion a l'intérieur ou a
proximité de 74 genes codant des enzymes de détoxication
sur un total de 647 genes de défense identifiés dans le
génome de B. tabaci.

Afin d’étudier I’implication des insertions des ETs dans la
résistance aux insecticides chez B. tabaci, ces derniéres
ont été recherchées parmi les geénes différentiellement
exprimés (DGEs) précédemment identifiés par Chen et al.
(2016). Les résultats ont révélé six insertions des ETs a
l'intérieur ou en amont de ces DEGs. Dans une deuxieme
étape, nous avons effectué une analyse des transposons de
type Mariner et leurs MITEs dérivés chez l'aleurode B.
tabaci. Cette étude a permis d’identifier de 550 séquences
subdivisées en 294 éléments mauritiana et 256 éléments
irritans. Parmis ces éléments deux MLEs complets ont été
identifiés, Btmarl.l et Btmar2.1 appartenant a la sous
famille mauritiana et irritans, respectivement. L’étude de
I'expression différentielle des deux MLEs complets dans
le génome de B. tabaci suite a 'acquisition du Tomato
Yellow Leaf Curl Virus a révélé que Btmarl.1 et Btmar2.1
sont exprimés. La recherche des MITEs dans le génome
MEAM1/B a conduit a l'identification de 8024 familles de
MITE:s. Parmi elles, 1030 familles MITEs appartiennent a
la superfamille Tc1/marineur irritans. Ce travail fournit les
premieres connaissances concernant la diversité des ETs
et MITEs chez ce ravageur et leurs insertions dans les
genes du défense.

Evolutionary dynamics of transposable elements in the genome of the whitefly Bemisia tabaci

Keywords : Bemisia tabaci, bio-informatic, Transposable elements, evolution, insecticidesresistance,

defensome genes, insertion sites

Abstract : The whitefly, Bemisia tabaci, is a hemipteran, a
crop pest and vector of many phytopathogenic viruses. This
insect has shown great adaptability and resistance to almost all
chemical compounds used for its control. In many cases,
transposable elements (TEs) have contributed to the evolution
of host genomic plasticity. The aim of this thesis is to study
TEs and their positions in insecticide resistance genes. To do
so, we first annotated the ETs in B. tabaci genome by
combining different bioinformatics approaches. The results
showed that ETs constitute 51% of the genome. Class I
elements cover 5.7% of the whole genome sequence of B.
tabaci and class II elements represent 16.55%, while most of
the identified elements spread over 28.81% of the genomic
sequence of this insect, could not be attributed to either class I
or class II elements. In addition, we studied the insertion sites
of ETs in or near defense genes associated with insecticide
resistance. These analyses revealed 94 insertion sites in or near
74 genes encoding detoxification enzymes out of a total of 647
defense genes identified in the genome of B. tabaci. to
investigate the involvement of ETs insertions with insecticide
resistance in B. tabaci,

we searched among the differentially expressed genes
(DGESs) previously identified by Chen et al. (2016). The
results revealed six insertions of ETs within or upstream
of these DEGs. In a second step, we performed an analysis
of Mariner-like transposons and their derived MITEs in
the whitefly B. tabaci. This studyled to the identification
of 550 sequences subdivided into 294 mauritiana
elements and 256 irritans elements. Among these
elements two complete MLEs were identified, Btmarl.1
and Btmar2.1 belonging to the mauritiana and irritans
subfamilies, respectively. The study of the differential
expression of the two complete MLEs in the genome of
B. tabaci upon the acquisition of Tomato Yellow Leaf
Curl Virus revealed that Btmarl.l and Btmar2.1 are
expressed. The search for MITEs in the MEAMI1/B
genome led to the identification of 8024 MITE families.
Among them, 1030 MITEs families belong to the
Tcl/marineur irritans superfamily. This work provides the
first knowledge about the diversity of ETs and MITEs in
this pest and their insertions in defense genes.



