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Sujet : 
Pour comprendre les mécanismes qui gouvernent la diversification des organismes, il est essentiel de pouvoir 
ancrer la phylogénie du vivant et les modifications des génomes qui ont eu lieu le long de cette phylogénie 
dans le temps. Ceci permet de relier les changements de la biosphère aux événements évolutifs qui peuvent 
être reconstruits à partir des génomes, et ainsi de comprendre comment les organismes ont répondu ou 
participé aux modifications de leur environnement. Or, pendant l’essentiel de son existence sur terre, la vie a 
été microscopique et n’a donc laissé que peu de traces fossiles. En conséquence, la diversification des grandes 
lignées du vivant reste largement déconnectée de l’histoire de la terre. Nous avons développé de nouvelles 
méthodes qui permettent de calibrer les méthodes de datation des phylogénies, même en l’absence de fossile. 
Ces méthodes se basent sur la détection des transferts horizontaux de gènes, qui sont autant de marques de 
contacts entre espèces ancestrales qui ont vécu à la même époque. Ces événements de transfert sont 
particulièrement abondants chez les organismes microbiens: Bactéries, Archées et Eucaryotes unicellulaires. 
Le sujet de la thèse consistera à utiliser ces méthodes pour dater la phylogénie du vivant, reconstruite à partir 
de génomes complets et à développer de nouvelles approches permettant de combiner les informations 
fossiles avec les informations de transferts. Dans un premier temps, le candidat devra utiliser les méthodes 
développées au laboratoire pour reconstruire l’histoire des transferts horizontaux entre espèces le long d’une 
phylogénie représentative des grandes lignées du vivant. Ces scénarios de transferts permettront d’identifier 
des contraintes temporelles qui pourront ensuite être utilisées pour la datation en adaptant des méthodes 
d’horloge moléculaire. La combinaison de ces contraintes à d’autres venues des archives fossiles permettra 
d’ancrer l’histoire reconstruite dans les temps géologiques. Ce sujet comprend donc des aspects 
méthodologiques (amélioration de méthodes de datation) et de biologie fondamentale (interprétation de 
l’histoire du vivant). 
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