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Sujet du stage : Il ne fait plus aucun doute que des éléments génétiques peuvent se déplacer 
entre différentes branches de l’arbre du vivant, parfois très éloignées ; non seulement chez 
les bactéries et les archées, où l’importance de ce phénomène est reconnu de longue date, 
mais également chez des eucaryotes multicellulaires tels que les plantes ou les animaux 
(Keeling & Palmer, 2008; Sibbald et al., 2020). Il s’agit à présent de préciser l’ampleur de ce 
phénomène, la nature des éléments transférés horizontalement, et les mécanismes 
moléculaires et écologiques impliqués. Les éléments transposables sont fréquemment 
transmis horizontalement (Reiss et al., 2019), mais des gènes considérés comme non mobiles 
pourraient aussi le devenir, notamment en étant vectorisés par des virus (Gasmi et al., 2015). 
C’est l’hypothèse centrale explorée dans le cadre de ce stage. 

Nous avons à notre disposition les génomes complets de plusieurs centaines d’espèces 
de papillons et de leurs parasitoïdes (des parasites « prédateurs », c’est à dire consommant 
intégralement leurs victimes). Des cas de transferts horizontaux entre hôtes et parasitoïdes 
ont déjà été démontrés, et nous cherchons, en identifiant des régions génomiques 
anormalement similaires, à quantifier l’importance de ce phénomène et les mécanismes 
impliqués. Les parasitoïdes hyménoptères sont souvent associés à des virus domestiqués, dont 
l’enveloppe est utilisée par la guêpe pour transmettre à l’hôte des facteurs inhibiteurs de 
l’immunité, parfois sous formes d’ADN. Les éléments génétiques ainsi introduits peuvent 
s’intégrer au génome du papillon, et donner lieu à un évènement de transfert horizontal si 
l’hôte parvient à résister à cette attaque tout en conservant les gènes nouvellement acquis. 
De tels événements laissent des signatures moléculaires identifiables, sous la forme de 
séquences particulières aux extrémités des régions transférées. L’objet du stage sera de 
chercher ces signatures, par des approches bioinformatiques. Il s’agira donc d’identifier, parmi 
les éléments génétiques transférés horizontalement, ceux ayant été médiés par des virus 
domestiqués, et par la suite de déterminer le type de gènes concernés, et leurs éventuelles 
nouvelles fonctions. 

Compétences requises : nous recherchons un·e candidat·e intéressé·e par la biologie 
évolutive, notamment ses aspects conceptuels, et montrant un goût et des compétences 
pour les outils d’analyse bioinformatiques. 

Financement : ce stage est financé dans le cadre de l’ANR Horizon 

Cadre de travail : le candidat bénéficiera de l’offre d’animation riche du LBBE, ainsi que de 
l’animation interne du département et de l’équipe d’accueil. 
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