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Sujet de recherche

Compte tenu de l'impact socio-économique des végétaux et des animaux et 1'explosion récente de la
capacité de séquengage dans le monde entier, il est essentiel de développer des outils pour gérer ce qui va
devenir une énorme quantité d'informations provenant des génomes séquencés. Les travaux de 'équipe
visent a développer des outils pour comparer les génomes afin de mieux comprendre les processus
évolutifs des génomes de plantes et d’animaux depuis leurs ancétres communs en termes d'organisation
(génes et séquences répétées) et de régulation (transcriptome, méthylome).
La paléogénomique, étude de la structure et de la fonction des génomes ancétres des especes vivantes a
I'’heure actuelle, permet l'identification et la caractérisation des mécanismes (duplications, translocations,
inversions...) qui ont faconné le génome des espéces au cours de leur évolution. Chez les vertébrés, nos
travaux de paléogénomique par la comparaison de plus de 10 génomes (homme, souris, chien, cheval,
opossum....) ont permis d’établir un modeéle évolutif sur 130 millions d’années a partir d'un ancétre
fondateur constitué de 13 protochromosomes. Contrairement aux mammiferes, la paléogénomique est
encore peu étudiée chez les plantes et plus précisément chez les Angiospermes qui ont subi un grand
nombre de duplications segmentaires voire globales de leur génome (polyploidisation) ainsi que des
réarrangements locaux (inversion, conversion de génes), rendant difficiles les travaux expertisés de
génomique comparée au sein des plantes.
Le développement d’outils de bioinformatique, statistique, mathématique combinatoire au sein de
I'équipe d’accueil nous a permis de réaliser 'identification expertisée et indépendante des relations de
synténie et de duplication au sein de 11 génomes de plantes (peuplier, papaye, vigne, riz, mais, sorgho...)
et d’envisager la caractérisation d’événements de duplications ancestrales, par essence communs aux
génomes étudiés, mais aussi les événements spécifiques de chacun de ceux-ci. L’intégration des
duplications et des relations de synténie offrit pour la premiére fois la possible caractérisation de 7
paléoduplications présentes au sein des 11 génomes de plantes étudiés. Nous avons pu ainsi modéliser les
ancétres fondateurs disparus ainsi que le schéma évolutif des espeéces modernes. Ainsi, les monocots
seraient issues d’'un ancétre a 5 protochromosomes porteurs de 9138 protogenes et les dicots d'un
ancétre de 7 protochromosomes et porteurs de 9574 protogenes.
L’objectif de ce stage est de retracer 'histoire évolutive commune aux plantes (angiospermes) et aux
vertébrés (animaux) en se focalisant sur certaines familles de genes d’intérét. Sur la base des travaux de
I'équipe, le stagiaire devra assimiler les concepts ainsi que les différents outils et méthodes utilisés par
I'équipe afin de centraliser toutes les connaissances nécessaires a ce travail de génomique évolutive
comparée. Le développement de programmes sera également indispensable pour répondre aux objectifs.
Ce programme scientifique sera réalisé sur la base des génomes séquencés disponibles dans nos bases de
données internes ainsi que les génomes qui seront séquencés dans les années futures. Enfin, ce
programme scientifique a été labellisé par le pdle de compétitivité Auvergne ‘Céréales Vallée’ ainsi que par
le pole de compétitivité Midi-Pyrénées ‘AGRIMIP’, et s’inscrit dans un programme ANR blanc ‘PAGE’ 2011-
2014.
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