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EDUCATION 
2011  HDR, Sorbonne Université 
2000  Doctorat es Sciences, spécialité Génétique Humaine, Université Paris Diderot  
1996  Master de Biologie et Génétique Appliquées, Université Paris Diderot   
 
PARCOURS PROFESSIONNEL 
Depuis 2015  Group leader Senior - « Epigenetic decisions and reproduction», Institut Curie, 

U934/UMR3215, Paris 
2009-2014 Group leader Junior - « Epigenetic decisions and reproduction», Institut Curie, 

U934/UMR3215, Paris 
2005-2008 Chargée de Recherche - « Genomic and functional characterization of genomic 

imprinting », Lab. d’E. Viegas-Péquignot, Inserm U741, Paris 
2000-2005 Post-doctorat – « Genomic imprinting and transposon control during 

gametogenesis », Lab. de T. Bestor, Columbia University, New York 
1996-2000 Thèse de sciences - « Genetic and embryonic origins of the DNA methylation 

defect in ICF patients», Lab. d’E. Viegas-Péquignot, Inserm U383, Paris  
 
PROMOTIONS 
2018 INSERM DR1 
2011 INSERM DR2 
2009 INSERM CR1 
2005 INSERM CR2 
 
RESPONSABILITES INSTITUTIONNELLES 
Institut Curie 
2025- Directrice adjointe de l’Unité U934/UMR 3215  
2021- Membre du SAB de l’initiative Single Cell 
2020- Membre du comité de pilotage de la Plateforme Animale 
2019- Supervision scientifique de la Plateforme de Transgenèse souris 
2019- Présidente du comité de pilotage de la Plateforme Bioinformatique 
2018- Membre du comité de gouvernance du LABEX DEEP (Université PSL) 
 
PRIX et DISTINCTIONS 
2023 ERC Advanced Grant 
2021 Grand Prix de la Fondation pour la Recherche Médicale (FRM) 
2018 Grand Prix Robert Debré pour la Recherche Médicale 
2017 Grand Prix Liliane Bettencourt, Fondation Bettencourt Schueller 
2016 Suffrage Award-Women in Science, MRC London 
2014 Elue Membre EMBO  



2014 ERC Consolidator Grant 
2013 Académie des Sciences, Prix Jayle  
2010 Prix FSER, Fondation Schlumberger Education et Recherche 
2006 EURYI Award, EURopean Young Investigator (ex ERC Starting Grant) 
2006 New Emerging Team (NET), EU Epigenome Network of Excellence 
 
FINANCEMENTS RECENTS (10 dernières années)  
2023-2028 European Research Council, ERC Advanced Grant “HOTIMAGE” 
2023-2026 Agence Nationale pour la Recherche (ANR) “biCHLORE”, coordinatrice 
2022-2025 ANR “MomDad”, partenaire 
2021-2024 Association pour la Recherche contre le Cancer (ARC), Labellisation Equipe 
2021-2024 ANR “MARMER”, coordinatrice 
2020-2023 ANR “ImpacTE”, partenaire 
2020-2021 ARC « Projet », coordinatrice 
2019-2022 Fondation pour la Recherche Médicale (FRM), Labellisation Equipe 
2019-2022  ANR “MATIn”, coordinatrice 
2018-2021 Fondation Bettencourt Schueller, Liliane Bettencourt Prize for Life Sciences  
2017-2020 ANR “SPERMethyl”, coordinatrice 
2017-2018 Cancéropôle, Emergence Program 
2014-2019 European Research Council, ERC Consolidator “EpiREPRO” 
2013-2015 ANSES (Agence Nationale de Sécurité Sanitaire), partenaire 
2013-2014 FRM, Labellisation Equipe 
2013-2014 ARC « Projet », coordinatrice 
2012-2016  ANR Investissement d’Avenir « ABS4NGS » network, partenaire 
2012-2024 National LABEX Grant « DEEP network », partenaire 
 
ENCADREMENT 
2009-2024 12 post-doctorants / 13 doctorants / 29 étudiants Master 
 
THESES  
2010 Charlotte PROUDHON - Genomic and functional characterization of genomic 

imprinting using the Dnmt3L mutant mouse model 
2013 Rachel DUFFIE - Epigenetic inheritance from the oocyte 
2015 Sophie AJJAN - Atypical forms of genomic imprinting: transient, tissue-specific and 

strain-specific 
2015 Marius WALTER - Transposon regulation upon dynamic loss of DNA methylation 
2018 Juliane GLASER - Functional characterization of the imprinted Zdbf2 locus in mice: 

from the early embryo to adult physiology 
2018 Aurélie TEISSANDIER - Bioinformatic analysis of transposable element regulation in 

mammals 
2021 Mathilde DURA - Various critical roles of DNA methylation in male germ cell 

development 
2022 Mathieu SCHULZ - Deciphering the role of DNA methylation in early cellular 

transitions 
2022 Lorraine BONNEVILLE - Chromatin mark interplays in the mammalian oocyte 
2023 Emeline ROGER - A novel chromatin pathway controlling transposable elements and 

genomic stability 
En cours Elena de la MATA – Impact of transposable element activity on genome stability and 

organisation during meiosis 
En cours Marie LE PAGE - SPIN1, a new chromatin actor in the protection of male fertility 

against retrotransposons 
En cours Hugo SAAVEDRA – Reading and interpreting chromatin dynamics in the early 

embryo 
 



ANCIENS MEMBRES devenus CHEFS d’EQUIPE INDEPENDANTS 
° Juliane GLASER (ex doctorante): 2025, Max Planck Institute, Freiburg-Germany 
° Charlotte PROUDHON (ex doctorante et CR): 2022, IRSET, Rennes-France 
° Maxim GREENBERG (ex post-doc): 2019, Institut Jacques Monod, Paris-France 
° Joan BARAU (ex post-doc): 2019, IMB, Mainz-Germany 
° Raquel PEREZ-PALACIOS: 2021, Zaragoza University-Espagne 
 
ENSEIGNEMENT ANNUEL 
Intervenante:  - Master de Génétique (M1), Université Paris Cité  
  - Master Ecole Normale Supérieure de Paris, (M1), ENS/Sorbonne Université 
  - Cours Pasteur, Génétique de la Souris, Institut Pasteur 
  - Cours International Developmental Biology, Institut Curie/Sorbonne Université 
Organisatrice :  - International Course Noncoding Genome, Institut Curie/Sorbonne Université

 - Winter School Transposon bioinformatics, QLife programme/ Université PSL 
 
PARTICIPATION à DES CONSEILS SCIENTIFIQUES 
Membre pérenne 
2023- ERC, LS2 Advanced Grant panel 
2023- SAB - Institut de Génétique Humaine (IGH), Montpellier, France 
2021-2026 Conseil Scientifique de la Fondation des Treilles 
2021-2025 EMBO Council 
2020-2024 SAB - Babraham Institute, Cambridge, UK 
2018-2021 Comité d’expertise de la FRM, Programme Amorçage 
2016-2021 CNRS- Comité national de la recherche scientifique, section 21  
2019-2020 Comité d’expertise de la Research Foundation Flanders (FWO), Belgique 
2014-2018 Comité d’expertise de la FRM, Financements généraux 
2011-2017 Comité d’expertise de l’Agence de la Biomédecine « Recherche sur l’embryon 

humain et les cellules souches embryonnaires humaines»  
Evaluations ad hoc 
2024 Recrutement Group Leader – Institut de Génétique Humaine (IGH), Montpellier 
2024 Evaluation de site, EMBL Monterotondo, Italy 
2021 Evaluation de site, EMBL-EBI Cambridge, UK 
2021 Recrutement Group Leader - EMBL-EBI Cambridge, UK 
2020 HCERES- IGH, Montpellier 
2020 Recrutement Group Leader - EMBL Monterotondo, Italy 
 
ORGANISATION de CONFERENCES INTERNATIONALES 
2027   Gordon Conference Epigenetics, USA 
2026-2028-2030 Cold Spring Harbor Asia Chromatin, Epigenetics & Transcription, China 
2023, 2025  EMBO Workshop The Mobile Genome, EMBL, Germany 
2017  Les Treilles Workshop, The Dynamic Genome, France 
2015   Jacques Monod Conference DNA Methylation and Demethylation, France 
 
INVITATIONS en CONFERENCES et SEMINAIRES INSTITUTIONNELS 
Depuis 2014 (10 ans), j’ai présenté les travaux de mon équipe sur invitation avec une fréquence 
annuelle d’environ 3 séminaires en institut et 5 conférences/an, dont : 
2024, 2016 EMBL Conference Chromatin & Transcription, Heidelberg-Germany  
2023  Gordon Conference Epigenetics, NH-USA 
2022, 2018 FEBS Danube Epigenetics Meeting, Budapest-Hungary 
2022  Conference of the American Society of Andrology, CA-USA 
2021, 2017 EMBO Workshop Mobile Genome, Heidelberg-Germany  
2020, 2018 CSHL Transposable Elements Meeting, NY-USA  
2018  CSH Asia Chromatin, Epigenetics and Transcription, Suzhou-China 



2017  Gordon Conference Germinal Stem Cells, Hong Kong 
2015  Keystone Symposium DNA Methylation, CO-USA 
 
EXEMPLES d’ENGAGEMENT VERS LE GRAND PUBLIC et LA JEUNESSE 
- « En quête de bio, la science dans les écoles » organisé par la Société Française de Biologie, 
Ecole Elémentaire Varlin-Paris (7/3/2024) 
- Interview pour le journal Le Monde « Ces virus qui ont colonisé notre génome : amis ou 
ennemis ?» (26/2/2024) 
- Invitée Radio France Culture, Emission La Science CQFD « La banque génomique des 
mammifères » (30/05/2023) 
- Interview pour le magazine Sciences et Avenir, Numéro Hors Serie n°206 « Les découvertes 
majeures de la science » (2021) 
- relecture scientifique et participation à la traduction française du livre “A crack in creation/Un 
coup de ciseaux dans la création”. Auteurs: Jennifer Doudna (Co-Nobel 2020) and Samuel 
Sternberg. H&O Editions (2020) 
- Capitaine Programme DECLICS (Dialogue Entre Chercheurs et les Lycéens pour les Intéresser 
à la Construction des Savoirs), Lycée Colbert-Paris (15/11/2019) 
- Conférence-débat Cycle Université Ouverte « Epigénétique : comment s’expriment nos 
gènes?», Cergy Pontoise (21/2/2019) 
 

PUBLICATIONS 
Total number of 82 publications referenced in PubMed, with 55 peer-reviewed articles 
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113132 
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mice. Mol Cell 31, 785-799 
 
Mahadevaiah S.K., Bourc’his D., De Rooij D., Bestor T.H, Turner J.M.A. and Burgoyne P.S. 
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regulation of DNA methyltransferase expression during oogenesis. BMC Dev Biol 7, 36  
 
Carmell M.A., Girard A., van de Kant H.J.G, Bourc’his D., Bestor T.H., de Rooij D.G. and 
Hannon G.J. (2007). Miwi2 is essential for spermatogenesis and repression of transposons in 
the mouse male germ line. Dev Cell 12, 503-514  
 
Shovlin T.C., Bourc’his D., La Salle S., O’Doherty A., Trasler J.M., Bestor T.H. and Walsh C.P. 
(2007). Sex-specific promoters regulate Dnmt3L expression in mouse germ cells. Hum Reprod 
22, 457-467 
 



Liu J., Chen M., Deng C., Bourc’his D., Nealon J.G., Erlichman B., Bestor T.H. and Weinstein L.S. 
(2005). Identification of the control region for tissue-specific imprinting of the stimulatory G protein 
alpha-subunit. Proc Natl Acad Sci USA 102, 5513-5518 
 
Jiang Y.L., Rigolet M., Bourc’his D., Nigon F., Bokesoy I., Fryns J.P., Hultén M., Jonveaux P., 
Maraschio P., Mégabarné A., Moncla A. and Viegas-Péquignot. (2005). DNMT3B mutations and 
DNA methylation defect define two types of ICF syndrome. Hum Mut 25, 56-63 
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