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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 de nouvelles stratégies d’évaluation des spectres de spectrométrie de masse.

	Nom/acronyme du laboratoire d’accueil 
	PBS

	Adresse ou site web du laboratoire d’accueil
	Laboratoire Polymères, Biopolymères, Surfaces - UMR 6270 CNRS – 

Équipe BRICS « Biofilms, Résistance, Interactions Cellule-surface »

Bâtiment CURIB, UFR des Sciences et Techniques, Place E. Blondel, 76821 Mont Saint Aignan Cedex

https://www.pbs.cnrs.fr/en/teams/brics-team/

	Nom, Email et Tel du Maître de stage
	Nicolas Nalpas
nicolas.nalpas@univ-rouen.fr


	Descriptif du stage

	Les modifications post-traductionnelles sont des évènements importants chez les bactéries et modulent l’activité des protéines. La spectrométrie de masse est actuellement la technique la plus populaire pour caractériser les protéines présentes dans un échantillon. Des analyses informatiques complexes, appelées recherche dans la base de données des séquences de protéines, sont nécessaires pour déduire la séquence d'acides aminés à partir de milliers de spectres MS/MS. 

L’utilisation de plusieurs logiciels d’identification peut permettre de mieux caractériser ces peptides modifiés. De nombreux logiciels ont été développés (gratuit et payant) pour effectuer ces recherches. Cependant, les identifications des peptides peuvent ne pas concorder entre eux. Il existe plusieurs origines à ces divergences, par exemple des spectres MS/MS de mauvaise qualité dus à un précurseur peu abondant ou des spectres provenant de précurseurs multiples. Cela demande actuellement une vérification manuelle des spectres MS/MS annotés ou une comparaison avec des spectres validés (bibliothèque de spectres MS/MS). Notre objectif est donc de développer un outil bioinformatique permettant de recalculer le score associé à l’identification peptidique afin d’automatiser la vérification des identifications. 

Les objectifs du stage sont donc :

- Développer un nouvel algorithme de notation de la recherche dans les bases de données.

- Mettre en œuvre cette approche de notation sur les résultats de différents moteurs de recherche de bases de données protéiques (par exemple, Proteome Discoverer, MaxQuant).

- Établir une fonctionnalité pour annoter et visualiser les spectres MS/MS nouvellement évalués à partir de différents moteurs de recherche.


	Confidentiel (O/N)
	N

	Compétences attendues (e.g. analyses RNAseq ou réseaux, génomique comparative, phylo-génie, interface web/database)
	Analyse de spectrométrie de masse
Connaissance de R, python ou Java est nécessaire



	Bibliographie (liens/Pubmed ID)
	https://doi.org/10.1002/mas.21543
https://doi.org/10.1074/mcp.R113.027797
https://doi.org/10.1002/jms.4616

	Equipement informatique disponible (O/N)
	O


