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SUJET DE THESE

Un des enjeux majeurs en biologie évolutive est de comprendre les mécanismes impliqués dans I'innovation rapide des
organismes. Dans ce contexte, nous étudions la dynamique d’émergence de nouveaux genes et éléments régulateurs
au sein du genre Arabidopsis. Les régions non-géniques sont riches en cadres de lecture ouverts (Open Reading Frames,
ORFs) et certains sont exprimés et produisent des polypeptides. Ces ORFs ont plusieurs origines possibles : ils peuvent
étre apparus de novo dans une région intergénique, ou représenter des vestiges d’anciennes régions géniques en cours
de pseudogénisation. Ces ORFs intergéniques peuvent ainsi évoluer de fagon neutre ou acquérir des caractéristiques
qui pourront ensuite étre sélectionnées. Nous proposons ici d’étudier I’évolution du répertoire en ORFs entre espéces
proches du genre Arabidopsis, ainsi qu’au sein de ces espéces dans des populations, afin de suivre au plus prés les
caractéristiques récentes des ORFs associés a I’émergence de nouvelles fonctions, ou modes de régulation.

Ce projet consistera a i) caractériser le répertoire en ORFs et leur niveau d’expression chez plusieurs especes
d’Arabidopsis, ii) étudier leur conservation et les mécanismes mutationnels a I'origine de leur apparition, et enfin iii)
identifier des génes candidats apparus récemment et les caractéristiques associées a cette origine récente. Nous nous
intéresserons en particulier a une nouvelle catégorie d’ORFs localisés sur des transcrits de microARNs et impliqués dans
la régulation de I'expression du transcrit hote.

Compétences recherchées: Formation en génétique ou en génomique évolutive, analyse de jeux de données
génomiques (langage Python ou R)

Mots clefs : Evolution des génomes, ORFs, naissance des génes, microARNs, Arabidopsis, populations
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PhD SUBJECT

Origin, evolution and role of ORFs in the birth of new genes and regulatory elements

Understanding the genetic basis for the origin and evolution of novel phenotypes and, ultimately, biological diversity is
one of the most fundamental questions in evolutionary biology. In this context, we are studying the dynamics of
emergence of new genes and regulatory elements in the Arabidopsis genus. Open Reading Frames (ORFs) are frequently
found in non-genic regions and some of them are known to be expressed and produce polypeptides. These ORFs may
have different origins: they may emerge de novo from an intergenic region, or they may arise from an ancient gene
undergoing pseudogenization. The repertoire of non genic ORFs is very dynamics, they can evolve randomly or acquire
some characteristics which can subsequently be selected. Here we propose to study the evolution of the ORFs
repertoire in closely related Arabidopsis species or populations, to closely examine the early characteristics of newly
emerging genes or regulatory elements.

We will i) characterize the ORFs repertoire and their expression level in closely related Arabidopsis species, ii) study



their conservation and their mutational origins, and finally iii) identify candidate newly emerging genes and the
characteristics associated with this recent origin. We are particularly interested in a new class of ORFs localized on
microRNA transcripts and involved in the regulation of its own transcript.

Requested skills: Training in evolutionary genetics or genomics, analysis of genomic datasets (Python or R)
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