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Résumé (150 mots maximum) : 

De fortes variations de taille du mitogénome sont observées chez les Strigifomes, notamment en raison de la 

duplication de la région de contrôle ; cette variation de taille est similaire à celle retrouvé à l’échelle des 

oiseaux. Plusieurs hypothèses ont été proposées pour expliquer les duplications et persistance d’une deuxième 

région de contrôle (e.g. duplication en tandem suivie d’une perte aléatoire d’une des deux régions de contrôle. 

Une partie des espèces des genres Strix et Bubo possèdent cette duplication, suggérant que le système 

d’acquisition/perte d’une deuxième région de contrôle est très dynamique. Cependant, un examen des 

séquences actuellement disponibles dans les bases de données indiquent la présente de nombreuses erreurs de 

séquençage/assemblage. En conséquence, l’organisation du génome mitochondrial et la dynamique évolutive 

du génome mitochondrial des Strigiformes est toujours peu connue. L’objectif du stage de M2 est de tester 

l’hypothèse de « duplication en tandem suivie d’une perte aléatoire » en séquençant le génome mitochondrial 

pour 40 espèces. 
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Techniques mises en œuvre: 

Extractions et PCRs long fragments, assemblage de génomes mitochondriaux  

Reconstruction phylogénétique Bayésienne, Taux de diversification 

Compétences particulières exigées: 

Connaissances de bases en laboratoire et phylogénie moléculaire 



 


