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Je suis généticien des populations, particulierement intéressé parla modélisation mathématiques des phénomenes biologiques,
mais aussi le développement de méthodes statistiques pour détecter les traces de la sélection dans les génomes, comme par
exemple VolcanoFinder(une méthode basée sur le spectre de fréquence et utilisant un modeéle d'introgression aprés un contact
secondaire qui a pour but d'identifier les régions du génome ot un alléle introgressé depuis une espéce voisine sest fixé). Le
graphique ci contre illustre le modele de balayage sélectif dun allele introgressé lors dun contact secondaire. On observe la
vallée de polymorphisme au point focal de la sélection, mais aussi (et surtout )les deux région flancantes ou le niveau de
polymorphisme est considérablement plus élevé donnant au graphique laspect d'un volcan.
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J'apprécie aussi d'identifier et éventuellement corriger des biais méthodologique. L'identification d'un tel biais dans I'analyse de
clades fréres a permis de remettre en question I'hypothése selon laquelle la dicecie constituerait un cul de sac évolutif chez les
angiospermes.

Le schéma de droite illustre la méthode de comparaison de clades freres. Elle consiste a identifier tous les clades partageant un
état donné pour un caractere puis a identifier leurs clades freres et a comparer les nombres despeces dans chaque paire de
clades pour déterminer si l'un des états est associé a un plus fort taux de diversification. Cette analyse n'est cependant pas valide
dans le cas ol 'état considéré est I'état dérivé d'un caractére évoluant le long des branches de la phylogénie (on parle de transition
anagénétique). Dans ce cas, en effet le nombre despéces dans le clade dérivé est réduit par le temps qu'il aura fallu pour
attendre cette transition.
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En tant qu'enseignant-chercheur je suis impliqué dans lenseignement des mathématiques pour les biologistes dans les trois
premieres années de licence mathématiques "de base", modélisation, statistique, mais j'interviens aussi en génétique et
génomique des populations de la licence au master. Dans |le cadre de ces enseignements, j'ai notamment développé plusieurs
applications shiny utilisées pour les travaux pratiques de

génétique quantitative 4

. génétique des populations (

dérive 4

modeéle de Wright-Fisher
)ou
statistique 4
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