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Parmi les 350000 plantes à fleurs, une minorité (15600 espèces) ont des sexes séparés, ce qu'on 

appelle la dioécie (Renner et al 2014). La dioécie a évolué plusieurs fois de manière indépendante mais 

les mécanismes évolutifs et les voies biologiques impliquées dans son apparition restent très peu 

connus. La dioécie est souvent sous contrôle génétique, et plusieurs dizaines d'espèces possèdent des 

chromosomes sexuels (Ming et al 2011). Ces chromosomes sexuels de plantes ont des similarités avec 

ceux des animaux (dégénérescence du Y, compensation de dosage), mais aussi des spécificités (le 

chromosome Y est souvent plus grand que le X, par exemple) qui en font des modèles intéressants 

pour comprendre les forces générales responsables de l'évolution de sexes séparés chez les êtres 

vivants. 

Notre équipe contribue à l'étude des chromosomes sexuels de plantes par une combinaison 

d'approches bio-informatiques, génomiques et phylogénétiques. Nous avons développé des méthodes 

permettant d'identifier les gènes sur les chromosomes sexuels dans des données transcriptomiques 

(Muyle et al. GBE 2016, Käfer et al. in prep), des études de génomique intégrative explorant le lien 

entre histoire évolutive et évolution de caractères sélectionnés (Badouin et al. 2017, Nature; Raymond 

et al 2018, Nature Genetics), ou encore des approches phylogénétiques appliquées à l'évolution des 

systèmes de reproduction à plus grande échelle (Käfer et al 2017, Molecular Ecology). 

En particulier, nous avons identifié des paires de gènes XY dans plusieurs espèces (Silene, Coccinia, 

Cannabis). L'étude de ces gènes nous a déjà permis de montrer l'existence de mécanismes de 

compensation de l'expression des gènes perdus sur le Y (par exemple, Muyle et al. 2018, Nature 

Plants). Cependant, une limite de nos méthodes est qu'elles n'identifient pas les gènes spécifiques du 

chromosome Y. Or, selon la théorie, c'est parmi ces gènes que doivent se trouver les gènes de 

déterminisme du sexe (comme c'est le cas, par exemple, du gène SRY chez les mammifères). Nous 

avons mis au point une méthode qui permet d'identifier la région (ou "strate évolutive") la plus 

ancienne au sein des chromosomes sexuels ou assimilés (Badouin et al., in prep), qui doit contenir les 

gènes de déterminisme.  

Le but de ce stage est d'identifier les gènes spécifiques du chromosome Y, et parmi ceux-ci d'identifier 

des candidats pour la détermination du sexe. La méthode à mettre en place repose sur la comparaison 

des transcriptomes des mâles et des femelles. Il faudra identifier des séquences présentes uniquement 

dans les transcriptomes mâles et ne comportant pas d'hétérozygotie. Les gènes situés dans des strates 

évolutives anciennes seront analysés plus en détail pour leur rôle potentiel dans la détermination du 

sexe. 

Pour cela, l'étudiant aura plusieurs jeux de données à sa disposition : les transcriptomes femelle et 

mâle de Coccinia grandis (Cucurbitaceae), une espèce avec un chromosome Y beaucoup plus grand 

que le X, des données RNAseq de Cannabis sativa (Cannabaceae), une espèce avec des chromosomes 



sexuels qui sont parmi les plus vieux connus des plantes, et des transcriptomes de Silene latifolia, dont 

les chromosomes sexuels sont parmi les plus étudiés chez les plantes.  

 

Compétences à acquérir/mettre en oeuvre : connaissances en évolution moléculaire et génétique des 

populations, traitement de grands jeux de données, manipulation des outils bio-informatiques sous 

linux (ligne de commande, utilisation d'un cluster de calcul intensif). 
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