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Formulaire de proposition de stage
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Période de stage : 3 Avril au 26 Mai 2023
	Titre du stage
	Création d’une base de données et finalisation d’un outil Web pour déchiffrer les empreintes protéiques d’arthropodes vecteurs permettant l’étude des interactions hôtes/vecteurs/pathogènes.

	Nom/acronyme du laboratoire d’accueil 
	Unité de Parasitologie et Entomologie (UPE) 

	Adresse ou site web du laboratoire d’accueil
	IHU - Méditerranée Infection, 19-21 bd Jean Moulin, 13385 Marseille. http://www.mediterranee-infection.com 

	Nom, Email et Tel du Maître de stage
	Almeras Lionel, PhD, HDR 
Almeras.lionel@gmail.com 

	Descriptif du stage

	Afin d’adapter les mesures de luttes et de prévenir les épidémies de maladies transmises par les insectes, l’identification des populations vectorielles, de leur comportement trophique et de leur statut infectieux apparaît aujourd’hui comme une priorité incontournable. Les travaux récents, menés au sein de notre équipe, ont démontré que l’outil MALDI-TOF MS permet de déterminer ces 3 paramètres, uniquement par l’analyse d’empreintes protéiques issues des vecteurs (moustiques, tiques). Cependant, l’augmentation de la taille des bases de données et l’analyse d’échantillons complexes (eg, complexes d’espèces, statut infectieux, repas sanguins mixtes) nécessite le développement d’outils bio-informatiques pour pallier aux limitations des logiciels actuellement disponibles. Afin de rester pionniers et compétitifs dans ce domaine de recherche, nous proposons donc de développer un logiciel permettant, à partir d'empreintes protéiques dites "complexes", de caractériser les signatures protéiques spécifiques d’espèces d’arthropodes, d’agents pathogènes et d’hôtes. 

Le développement de cet outil comportera deux axes importants. Le premier concerne l'identification des composants d'un échantillon complexe. Chaque échantillon est caractérisé par un spectre protéique, c’est-à-dire une liste de masses, qui constitue une empreinte. Le principe de la comparaison de spectres est celui du "spectral matching" consistant à réaliser des correspondances entre des jeux de données, certains servants de références et d’autres pour tester les seuils de sensibilité et spécificité d’attributions correctes. 
Une première version "1.0" concernant la création de l’outil bio-informatique pour l’analyse de spectres de masse MALDI-TOF a été initié sous R avec une interface Shiny. Nous disposons désormais d’un outil réalisant un contrôle qualité des spectres, permettant d’éliminer ceux de qualité insuffisante. 

L’objectif du stage sera d’une part de finaliser le développement de cet outil bio-informatique d’analyse de profils de MS, et de l’incrémenter par la mise en place d'une base de données de spectres de références. Cet outil devra être consultable à distance et accepter des fichiers MALDI de formats différents (eg, Bruker et Shimadzu/Vitek) permettant le partage de spectres MS avec nos collaborateurs.

Le/la candidat/e aura donc en charge de développer des scripts sous "R" (Rstudio) permettant la création et gestion d’une base de données de spectres de masse qui servira de référence pour l’interrogation ultérieure avec des spectres obtenues sur un second jeu d’échantillons. L’outil bio-informatique devra être capable de (1) aligner, lisser et supprimer le bruit de fond des spectres (packages R disponibles), (2) réaliser des analyses statistiques de corrélation (ou autre score) et déterminer des listes de pics de masse spécifiques, (3) créer une base de données qui pourra être interrogée par des fichiers de formats différents. 

	Confidentiel (O/N)
	N

	Compétences attendues (e.g. analyses RNAseq ou réseaux, génomique comparative, phylo-génie, interface web/database)
	Programmation R ; Lecture d'articles en anglais ; Evaluation de méthodes de classification ; Développement d'une stratégie de classification ; Mise en place d’une interface Shiny.

	Bibliographie (liens/Pubmed ID)
	Emerging tools for identification of arthropod vectors. Yssouf A, Almeras L, Raoult D, Parola P. Future Microbiol. 2016;11(4):549-66. doi: 10.2217/fmb.16.5. Epub 2016 Apr 12.
Identification of French Guiana anopheline mosquitoes by MALDI-TOF MS profiling using protein signatures from two body parts. Briolant S, Costa MM, Nguyen C, Dusfour I, Pommier de Santi V, Girod R, Almeras L. PLoS One. 2020 Aug 20;15(8):e0234098. doi: 10.1371/journal.pone.0234098. eCollection 2020.

Standardization of sample homogenization for mosquito identification using an innovative proteomic tool based on protein profiling. Nebbak A, Willcox AC, Bitam I, Raoult D, Parola P, Almeras L. Proteomics. 2016 Dec;16(24):3148-3160. doi: 10.1002/pmic.201600287.

Accurate identification of Anopheles gambiae Giles trophic preferences by MALDI-TOF MS. Niare S, Tandina F, Davoust B, Doumbo O, Raoult D, Parola P, Almeras L. Infect Genet Evol. 2017 Sep 15. pii: S1567-1348(17)30315-5. doi: 10.1016/j.meegid.2017.09.009.

	Equipement informatique disponible (O/N)
	PC Asus K31AN-FR019T ; Ecran Iiyama E2483HS-B1 24"
Un calculateur : Bi Xéon, 1Go de RAM, une CG quadro, unSSD de 512 Go et un DD de 4To


