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Willy V. BIENVENUT

College B1, Section 25

Age 56 ans
Grade Chargé de Recherche de Classe Normale

UMR, Laboratoire de rattachement : UMR 8120, GQE — Le Moulon

Parcours professionnel (diplomes et postes successifs) :
2002-2006 : Chercheur junior a “Protein Analysis Facility”, Université de Lausanne (Suisse)

2006-2010 : Responsable de la plateforme “Proteomics and Mass Spectrometry Facility” au “Beatson
Institute for Cancer Research” a Glasgow (Glasgow University, Ecosse, RU)

2010-2012 : Chercheur contractuel dans le cadre de l'installation d’un nouvel instrument pour le
« Service d’ldentification et Caractérisation des Protéines par spectrométrie de masse »
(SICAPS) au sein de l'unité ImaGif (FRC 3115, CNRS, Gif sur Yvette, France).

2012-2013 : Recrutement comme scientifique senior a I'Institut des Sciences du Végétal (ISV, CNRS,
Gif sur Yvette, France)

2014-2019 : Chercheur sénior au sein de I'unité « Institut de Biologie Intégrative de la Cellule » (12BC,
CNRS, Gif sur Yvette, France)

2016-2019 : Coordinateur Bioinformatique pour la plateforme P3S-SICaPS (I12BC, CNRS, Gif sur Yvette,
France)

Depuis 06/2019 : Chercheur sénior au sein de l'unité Génétique Quantitative et Evolution (UMR
8120, GQE - Le Moulon, CNRS), rattaché a I'équipe Biologie de I’Adaptation et Systémes
en Evolution (BASE) et a la Plateforme d’Analyse Protéomique de Paris Sud-Ouest
(PAPPSO)

12/2019 : Habilitation a Diriger des Recherche : « Des débuts de la protéomique a l'acétylation N-
terminale des protéines chez les plantes »

Depuis 2024 : Responsable scientifique adjoint de PAPPSO

Principaux thémes de recherches :

- Développement technologique instrumentales et technologiques appliquées a I'analyse
protéomique
o Aide au développement d’instrument de spectrométrie de masse (MALDI-TOF/TOF-
MS)
o Développement méthodologique pour caractériser les substrats d’acétylase N-
terminales



o Enrichissement sélectif et caractérisation des N-terminaux mature des protéines
o Détermination des constantes de synthese et de dégradation des protéines par
marquage métabolique a I'azote 15
o Caractérisation des petits peptides par spectrométrie de masse
- Caractérisation des complexes enzymatiques dédiés a I'acétylation N-terminale des protéines
dans les cellules eucaryotes et en particularité dans le chloroplaste des organismes
photosynthétiques.
- Caractérisation du microbiote de la rhizosphére pour améliorer nos pratiques agricoles et
limiter I'utilisation d’intrant chimique
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