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A envoyer au responsable du stage du M1 Bioinformatique :
nicolas.terrapon@univ-amu.fr

Formulaire de proposition de stage
de Master 1 en Bioinformatique
Période de stage : 3 Avril au 26 Mai 2023
	Titre du stage
	Analyse de réseaux de co-occurences de Myxococcus et ses genres proches présents dans différents écosystèmes naturels (Projet ERC-JAWS)

	Nom/acronyme du laboratoire d’accueil 
	Laboratoire de Chimie Bactérienne, CNRS
Equipe biologie cellulaire de la motilité bactérienne

	Adresse ou site web du laboratoire d’accueil
	http://lcb.cnrs-mrs.fr/

	Nom, Email et Tel du Maître de stage
	Khalid El Karkouri, kkarkouri@imm.cnrs.fr; 
Tâm Mignot, tmignot@imm.cnrs.fr

	Descriptif du stage

	Les myxobactéries survivent dans les écosystèmes naturels ou artificielles en déployant des stratégies de prédateurs de bactéries et de champignons et consommateurs de leurs macromolécules. Ces capacités écologiques suggèrent que les myxobactéries agissent sur leurs proies en mettant en action un ou plusieurs processus et déterminants génétiques lors de la prédation. Afin de construire un répertoire de proies potentielles des myxobactéries, il est important de connaître l’écologie de ces micro-organismes et étudier la biodiversité bactérienne de leurs habitats. L’objectif de ce stage sera donc l’analyse de la structure et la composition des communautés bactériennes de différents écosystèmes naturels où survivent les bactéries appartenant au genre Myxococcus (et ses proches). Le stagiaire devra réaliser l’analyse bioinformatique des réseaux de co-occurences de taxa de métagénomes des sols et d’autres niches écologiques, et ensuite proposer une liste de familles ou genre bactériens co-habitant et pouvant interagir avec les Myxococcus dans ces écosystèmes. Une approche expérimentale sera ensuite entreprise au laboratoire par une postdoctorante afin d’évaluer la capacité par exemple de l’espèce Myxococcus xanthus à entrer dans un processus de prédation ou non en vers les bactéries sélectionnées.

	Confidentiel (O/N)
	

	Compétences attendues (e.g. analyses RNAseq ou réseaux, génomique comparative, phylo-génie, interface web/database)
	Savoir utiliser l’environnement Unix
Langage R et Rstudio
Manipuler et analyser les données omiques
Connaissances en biostatistique

	Bibliographie (liens/Pubmed ID)
	Livingstone et al., 2017. Myxobacteria Are Able to Prey Broadly upon Clinically-Relevant Pathogens, Exhibiting a Prey Range Which Cannot Be Explained by Phylogeny. Frontiers in Microbiology .

	Equipement informatique disponible (O/N)
	non



