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Les génomes sont le produit de divers processus évolutifs : certains traits génomiques que nous observons aujourd'hui
re"ètent des contraintes fonctionnelles qui opèrent actuellement ou qui ont opéré dans le passé ; d'autres résultent de
processus non-adaptatifs. Pour identi�er les caractéristiques du génome qui sont importantes pour son fonctionnement, il
faut rechercher celles dont le mode d'évolution s'écarte du modèle neutraliste : c'est le principe même de l'analyse
comparative des génomes, qui est au cœur de mon activité de recherche. Mon travail suit une double logique : étudier
l'évolution des génomes pour mieux comprendre leur fonctionnement - et inversement, prendre en compte les mécanismes
moléculaires du fonctionnement des génomes a�n de mieux interpréter l'évolution des séquences. Mon travail se base sur
l'analyse bioinformatique et statistique des séquences, mais s'appuie également fortement sur des collaborations étroites avec
des biologistes « de paillasse ».
Ces dernières années, mon objectif principal a été d'explorer les conséquences de la recombinaison homologue sur l'évolution
du génome. En particulier, nous avons découvert que chez de nombreuses espèces, la recombinaison induit une hérédité non
mendélienne, favorisant la 0xation des allèles GC (gBGC – pour GC-Biased Gene Conversion). Ce processus non adaptatif a un
impact majeur sur l'évolution des paysages génomiques ainsi que sur les processus d'expression des gènes. Nous essayons
maintenant de comprendre comment et pourquoi le gBGC évolue, et comment et pourquoi les taux de recombinaison varient
dans l'espace (le long des chromosomes) et dans le temps (entre les espèces).
Je cherche également à comprendre comment les contraintes imposées par le coût de l'expression des gènes façonnent
l'évolution du génome. Nous avons montré que le niveau d'expression des gènes est un déterminant important des pressions
sélectives agissant sur de nombreuses caractéristiques : sur les séquences protéiques, sur le dosage des gènes, sur la
précision de l'épissage et sur l'e8cacité de la traduction. Nous explorons maintenant comment la variation de l'e8cacité de la
sélection contribue à l'évolution de la complexité des processus d'expression des gènes à travers les espèces.
Je travaille également, en collaboration avec des chercheurs de Paris et de Gif, sur la génomique de la paramécie. Cet
eucaryote unicellulaire présente de nombreuses caractéristiques très particulières qui en font un modèle fantastique pour
aborder de nombreux sujets (duplications de génomes entiers, prolifération d'éléments génétiques égoïstes, épissage
alternatif, hérédité transgénérationnelle de modi0cations épigénétiques, …).

 

Intérêts scienti#ques: "Rien dans un génome n'a de sens, si ce n'est à la lumière de l'évolution moléculaire"...
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