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Résumé

L'évolution moléculaire, basée sur I'étude des données de séquencage, s'est imposée
comme une approche majeure pour |'étude de I'Histoire des organismes vivants
(notamment a travers les arbres phylogénétiques). Ses méthodes classiques reposent
sur un découpage des génomes en entités supposées indépendantes : les génes. Or,
les génes n'évoluent pas indépendamment : au sein de I'histoire des especes qui le
portent. L'histoire d'un géne s'inscrit En outre, leur position le long des chromosomes
fait qu'ils partagent des événements de mutations structurales (duplications, pertes
de fragments chromosomiques) avec les génes proches. Enfin, leur potentielle
fonction biologique les amene a étre influencés par (et a influencer en retour)
I'évolution d'autres génes. Je montre que ne pas prendre en compte ces relations
d'inter-dépendances évolutives (de coévolution) lors de l'inférence d'arbres de genes
résulte en une surestimation des différences entre les arbres des différents genes
ainsi qu'entre les arbres des génes et l'arbre des especes. Des modeles permettent
déja d'intégrer la coévolution des genes avec les espéces a la reconstruction des
arbres de genes. Par ailleurs, on connait des modéles décrivant I'évolution des
relations entre genes, néanmoins sans intégrer ces informations a la reconstruction
des arbres de genes. Je reprends ces avancées et les combine au sein d'une méthode
qui modifie les arbres de génes selon un critere qui prend en compte les séquences
ainsi que des relations de coévolution avec les especes et d'autres genes. Cette
méthode, appliquée a des mammiféeres et des champignons, permet de produire des
histoires de genes cohérentes entre elles.



