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Une étude de l’évolution des génomes du virus du papillome humain

Nous avons entrepris une étude de l’évolution du virus du papillome humain (VPH) dont le potentiel de causer le cancer du col de l’utérus est bien connu. D’abord, nous montrerons que dans une phylogénie des HPV les taxons carcinogènes sont en général regroupés ensemble. Ensuite, nous présenterons un nouvel algorithme pour analyser le contenu informationnel des alignements multiples de nucléotides en relation aux données épidémiologiques de carcinogenicité pour identifier les régions génomiques qui nécessiteraient une analyse expérimentale additionnelle. Le nouvel algorithme est basé sur une procédure de la fenêtre coulissante qui recherche les régions génomiques responsable d’une maladie. L’examen des génomes de 83 VPH nous a permis d’identifier les régions spécifiques (qui pourraient être influencés par des insertions, délétions ou tout simplement par des substitutions) qui devraient faire l’objet d’une étude approfondie.

