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L'échantillonnage de plus en plus approfondi de l'arbre du vivant grace au
séquencage génomique offre de nouvelles possibilités d'explorer les liens entre
I'évolution et la fonction des génes. En raison de leur incroyable diversité
biologique, les arthropodes constituent un systeme d'étude idéal, compte tenu
de leur vaste gamme d'adaptations physiologiques, comportementales et
écologiques.

Cependant, cette diversité, associée a I|'augmentation rapide de la
guantité de données génomiques, représente un défi pour la compréhension de
la biologie sous-jacente, car la recherche détaillée en génétique fonctionnelle
nécessite des investissements importants en temps, en expertise et en
ressources. Les approches de génomique comparative doivent donc contribuer a
aider et guider l'interprétation de ces données génomiques de plus en plus
accessibles.

Cette theése présente un cadre de biologie évolutive aux analyses de
génomique comparative, fournissant aux biologistes une ressource exploratoire
pour saisir I'histoire évolutive des séquences de genes et les mettre en relation
avec leurs rbles et contraintes fonctionnels hypothétiques. Elle propose une
nouvelle approche pour caractériser la diversité génomique des arthropodes,
faconnée au cours de centaines de millions d'années d'évolution et a I'origine de
la gamme extraordinairement variée des fonctions de ces organismes.

L'approfondissement de notre compréhension de ces diverses
correspondances évolutives-fonctionnelles des arthropodes ne peut se faire sans
un acces accru a des outils bioinformatiques automatisés. De telles approches
seront donc cruciales, non seulement pour le progrés scientifique mais aussi
pour informer les stratégies face a plusieurs des défis mondiaux posés aux
sociétés humaines par une mise en danger croissante des populations

d'arthropodes, exacerbée par un changement climatique rapide.



