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Olivier Gascuel 

Élu membre le 17 décembre 2019 dans la section de Biologie Intégrative 

Olivier Gascuel, né en 1956, est directeur de recherche au CNRS et à l’Institut Pasteur 

Formation et carrière 

1981 
1981 

Docteur ès sciences en informatique, Université Pierre et Marie Curie, Paris 
Architecte DPLG, École Nationale Supérieure d'Architecture de Paris La Villette 
(UP6) 

1983-1987 Entrée au CNRS à l’Institut de Programmation, Paris 
1988-2014 Laboratoire d’Informatique, de Robotique et de Microélectronique de Montpellier 
2015-2019 Directeur du Centre de Bioinformatique, Biostatistique et Biologie Intégrative (Institut 

Pasteur et CNRS), Paris 
2019- Directeur du Département de Biologie Computationnelle (Institut Pasteur et CNRS), 

Paris 

Autres fonctions 

2009-2012 Président de la Commission Interdisciplinaire "Modélisation des Systèmes Biologiques, 
Bioinformatique" du Comité National du CNRS 

2012-2015 Porteur du PIA "Institut de Biologie Computationnelle" à Montpellier  
2016- Porteur du PIA Convergence INCEPTION avec Thomas Bourgeron 
2019- Titulaire d’une Chaire d’Intelligence Artificielle dans le PIA 3IA PRAIRIE 

Œuvre scientifique 

Olivier Gascuel est un bio-informaticien, spécialiste de l’évolution biologique et sa reconstruction à 
partir de l’ADN. Après des études de mathématique et d’informatique, il s’intéresse à la biologie et 
joue un rôle pionnier dans le lancement de la bio-informatique. Il est aujourd’hui directeur de 
recherche au CNRS et à l’Institut Pasteur, où il dirige le département de Biologie computationnelle. Il 
travaille avec son équipe sur la phylogénie moléculaire, les modèles d’évolution et les algorithmes 
pour traiter les masses de données d’aujourd’hui. Il utilise ces méthodes pour étudier les virus et les 
grandes pandémies, notamment le VIH-sida.  

Ma formation est en mathématique et informatique. Puis j’ai découvert la biologie moléculaire, 
l’apprentissage statistique et les théories de l’évolution. Mon travail actuel porte sur ces dernières, à 
l’aide de modèles, d’algorithmes et de logiciels. Les données d’ADN disponibles aujourd’hui sur des 
millions d’espèces permettent de remonter dans le passé jusqu’aux origines de la vie. Mon objectif 
principal est d’inventer de nouvelles méthodes permettant cette exploration. Mes applications 
privilégiées portent sur l’évolution des virus et des pandémies, notamment le VIH. 
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Ma thèse portait sur les applications de l’intelligence artificielle à la médecine. Après un an passé en 
Afrique comme architecte je suis revenu en France. Ma thèse avait eu du succès, je suis rentré au 
CNRS en 1983. Je me suis tourné vers l’apprentissage statistique (ou "machine learning") et ses 
bases théoriques. En 1985 j’ai découvert la biologie moléculaire et ce qui allait s’appeler la 
bioinformatique, dont l’objectif est d’analyser les données biologiques, notamment les séquences 
d’ADN et de protéines.  

En 1995 j’ai découvert la phylogénétique qui constitue une parfaite synthèse entre théorie (quels 
modèles ? quelles propriétés ? que peut-on reconstruire du passé ?), algorithmique (pour inférer des 
phylogénies fiables à partir des données en croissance exponentielle d’aujourd’hui), et les applications 
biologiques innombrables (« Rien en biologie n’a de sens, si ce n’est à la lumière de l’évolution », T. 
Dobzhansky 1973). Ces travaux interdisciplinaires ont notamment abouti à des logiciels d’inférence 
phylogénétique maintenant utilisés dans de très nombreux domaines, de la médecine à l’écologie en 
passant par la génomique. 

En 2005 j’ai été chargé par le Ministère des Affaires Etrangères et le CNRS d’animer et développer la 
bioinformatique en Afrique. J’ai alors découvert la complexité de pathogènes majeurs comme les 
plasmodiums (paludisme) et le VIH-SIDA. Mes activités se sont largement orientées dans cette 
direction. J’ai rejoint l’Institut Pasteur en 2015. J’y dirige actuellement le Département de Biologie 
Computationnelle et en son sein l’Unité de Bioinformatique Evolutive. Nos objectifs sont d’avancer sur 
les modèles et algorithmes phylogénétiques, et d’appliquer ces méthodes à l’étude des virus et des 
grandes pandémies.  

Distinctions et Prix 

• Fast Breaking Paper 2005 et Current Classic in Environment and Ecology 2007-2011
(article le plus cité dans le domaine, cf. Science Watch))

• Médaille d’Argent du CNRS en Sciences Informatiques, 2009
• Grand Prix INRIA - Académie des Sciences en Sciences Numériques, 2017
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Principaux ouvrages 

"Statistiques	et	Réseaux	de	Neurones",	S.	Thiria,	Y.	Lechevallier,	O.	Gascuel	and	S.	Canu	(eds),	Dunod,	
1997.	

	“Mathematics	of	Evolution	&	Phylogeny”,	O.	Gascuel	(ed),	Oxford	University	Press,	2005,	2007	2nd	
edition.	

“Reconstructing	 Evolution:	 New	 Mathematical	 and	 Computational	 Advances”,	 O.	 Gascuel	 and	 M.	
Steel	(eds),	Oxford	University	Press,	2007.	


