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Contexte  
 
L’homme a depuis toujours été associé à un cortège de parasites. Au sein de ce cortège, on retrouve la 

punaise de lit Cimex lectularius. Cet insecte appartenant à l’ordre des hémiptères se nourrit 

exclusivement de sang, qu’il prélève sur son hôte pendant son sommeil. Bien qu’il ne soit pas vecteur de 

maladie, les désagréments causés par ses piqûres sont importants, tant du point de vue physique 

(induction de boutons et de démangeaisons intenses), que psychologique (symptômes d’anxiétés, 

paranoïa, trouble du sommeil, Davies et al. 2012).  

L’association à l’homme date vraisemblablement de plusieurs millénaires, mais on pense que les punaises 

de lit ont réellement proliférées au XIXème puis au XXème siècle suite à l’urbanisation et à l’augmentation 

des échanges commerciaux planétaires. Cette progression s’est subitement arrêtée suite au 

développement et à l’utilisation massive des insecticides au cours du XXème siècle, en particulier en 

raison de l’utilisation massive du DDT à partir de la seconde guerre mondiale. Néanmoins, depuis les 

années 1990, on assiste à une résurgence de punaises de lit aux Etats-Unis, en Europe, en Asie, en Afrique 

et en Australie. Cette résurgence s’explique par différents facteurs, le premier d’entre eux étant sans 

aucun doute l’évolution de phénomènes de résistance aux insecticides, déjà très largement répandues 

dans les populations naturelles (Davies et al. 2012). Par des approches de RNAseq, des gènes candidats 

particulièrement exprimés chez les souches résistantes ont été identifiés, suggérant ainsi leur implication 

dans le phénomène de résistance (ex : P450, Esterases, Dang et al. 2017). Par ailleurs, des gènes connus 

pour être impliqués dans la résistance aux insecticides dans d’autres espèces montrent des différences 

alléliques corrélant avec le phénotype de résistance (ex : mutations sur le gène kdr, Dang et al. 2017). 

Cependant, aucune étude de génomique comparative entre souches sensibles et résistantes n’a été 

entreprise jusque-là. L’objectif du stage de M2 est de combler ce manque, ce qui devrait permettre 

d’identifier, sans a priori, les loci impliqués dans ce phénomène de résistance. Pour atteindre cet objectif, 

nous avons entrepris le séquençage du génome complet de 4 souches de punaises de lit, 2 d’entre elles 

étant résistantes et les deux autres étant sensibles aux insecticides. En s’appuyant sur les deux génomes 

complets disponibles publiquement (Benoit et al. 2016, Rosenfekd et al. 2016), il sera alors possible 

d’identifier des régions du génome présentant un patron de différentiation particulièrement marqué 

entre les souches sensibles et résistantes. L’étudiant analysera ces données de pool-seq (mélange 

d’individus) qui seront disponibles en début de stage. En parallèle, l’étudiant générera des données de 

RNAseq sur ces 4 lignées, soumises ou non à un traitement insecticide. Cette expérience permettra 

d’identifier des gènes induits par le traitement insecticide, ce qui constituera un indice supplémentaire 

de leur implication dans la résistance.  
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Objectifs du stage  
 

Le travail sera donc principalement bioinformatique, même si des extractions d’ARN sont à prévoir afin 

de générer les données de RNAseq (la construction des librairies et le séquençage seront externalisés).  
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