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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 2022
	Titre du stage
	Développement d’un outil web permettant de lier les différentes annotations d’un même gène pour une espèce.

	Nom/acronyme du laboratoire d’accueil 
	Centre de Recherche en Biologie cellulaire de Montpellier (C.R.B.M)

	Adresse ou site web du laboratoire d’accueil
	https://www.crbm.cnrs.fr/controle-transcriptionnel-de-la-morphogenese-des-chordes/

	Nom, Email et Tel du Maître de stage
	Christelle DANTEC christelle.dantec@crbm.nrs.fr
04 34 35 95 59

	Descriptif du stage

	ANISEED est la base de données de référence mondiale pour les ascidies, un groupe
d’invertébrés marins. Elle est utilisée par plus de 70 laboratoires et héberge les assemblages et
les prédictions de gènes pour 14 espèces. Les techniques évoluant, les données de
séquençage se démocratisant, les assemblages et les prédictions de modèles de gènes
s’améliorent. Pour chaque gène, on a donc plusieurs prédictions dans des assemblages
successifs, voire même au sein d’un même assemblage. Pour faciliter le travail d’analyse des
biologistes, il est nécessaire de conserver l’historique des gènes, qu’ils deviennent obsolètes ou
non.
Le but du stage est de concevoir et d’implémenter un outil permettant de tracer
l’évolution de chaque gène, modèle de gène ou de transcrit au cours du temps.
Plusieurs cas de figure peuvent exister. Dans le cas le plus simple, ni l’assemblage ni les
modèles de transcrits ne changent. Dans le cas le plus compliqué, l’assemblage change, et le
modèle de gène est soit fusionné avec un voisin pour donner un nouveau gène, soit divisé en 2
gènes différents. De nombreux cas sont intermédiaires.
Après une étude bibliographique sur les outils existants, généralement non exportables, la/le
stagiaire concevra un algorithme de traçage adapté à nos données, qui sera développé après
avoir choisi la technologie la plus adéquate. Le système permettra à un utilisateur de trouver les
versions anciennes d’une liste de gènes ou modèles de gènes actuels et vice-versa. Cet outil
devra être interfacé afin que les biologistes puissent s’en servir aisément. Il sera également
intéressant de développer une API pour pouvoir requêter massivement les données.
La/Le stagiaire devra établir le cahier des charges et devra proposer et argumenter les
technologies utilisées pour ensuite développer l’outil en adoptant de bonnes pratiques de
développement, et en appliquant une méthode de type agile. L’encadrement sera assuré par
une informaticienne de l’équipe.
Contact:
patrick.lemaire@crbm.cnrs.fr
christelle.dantec@crbm.cnrs.fr

	Confidentiel (O/N)
	N

	Compétences attendues (e.g. analyses RNAseq ou réseaux, génomique comparative, phylo-génie, interface web/database)
	Développement web, formatage de données, compréhension des données

	Bibliographie (liens/Pubmed ID)
	Justine Dardaillon, Delphine Dauga, Paul Simion, Emmanuel Faure, Takeshi A Onuma, Melissa B
DeBiasse, Alexandra Louis, Kazuhiro R Nitta, Magali Naville, Lydia Besnardeau, Wendy Reeves,
Kai Wang, Marie Fagotto, Marion Guéroult-Bellone, Shigeki Fujiwara, Rémi Dumollard,
Michael Veeman, Jean-Nicolas Volff, Hugues Roest Crollius, Emmanuel Douzery, Joseph F Ryan,
Bradley Davidson, Hiroki Nishida, Christelle Dantec et Patrick Lemaire. « ANISEED 2019 : 4D
exploration of genetic data for an extended range of tunicates ». In : Nucleic Acids Research 48.D1 (2019),
p. D668-D675. issn : 0305-1048. doi : 10.1093/nar/gkz955

	Equipement informatique disponible (O/N)
	Equipement informatique disponible : Ordinateur pour l’étudiant sous un environnement linux. 


