econstruction de la phylogenese

des souris de laboratoire
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Assistant: Micha Hersch, micha.hersch@unil.ch



Les differences genetiques sont dues a la
diversification et a la sélection naturelle.

Différentes méthodes ont été développee pour
reconstruire la phylogenéese a partir des
difféerences géenetigues (SNPs).

Les mémes méthodes peuvent étre utilisée pour
analyser des genes.



Exemple simple

4 souches S1, S2, S3, S4 avec génome a 6 SNPs

Souche S1: ACTTGG
Souche S2: AATTGG
Souche S3: AAGTGG

S1 — S2 83

Souche S4: AATTGC Souche S4: AAGTGC

S1 S2  S3 S1 S2  s3
\ \
S4 S4



Comprendre, utiliser et comparer certaines de
ces méethodes pour la reconstruction de la
phylogenese des souris.

Appliquer ces methode pour "cartographier”
differents genes.

Etablir si certains genes ont tendance a evoluer
ensemble.



Apprentissage

Les mathematiques utilisées pour la recontruction
phylogénetique (statistiques)

La manipulation de données biologiques avec
matlab

Apercu d'une recherche en bio-informatique



