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	Descriptif du stage

	La leucémie Aiguë Lymphoblastique T (LAL-T) correspond à une prolifération maligne de précurseurs des lymphocytes T. Cette pathologie touchant les enfants et les adultes est considérée comme étant de mauvais pronostic. Un des défis est donc d’améliorer la prise en charge thérapeutique des patients atteints de LAL-T et cela passe notamment par une recherche fondamentale qui vise à mieux définir d’une part, les circuits moléculaires oncogéniques actifs (avec pour objectif, in fine, de les cibler thérapeutiquement) et d’autre part les mécanismes d’acquisition de la chimiorésistance. 
Au cours de ce stage réalisé en collaboration avec l’I2M (Laurent Tichit) et le CRCM (Delphine Potier), l’étudiant(e) aura la charge d’identifier les modules actifs dans les échantillons de LAL-T. À cette fin, il/elle se basera sur des données d’expression de LAL-T, des banques de données publiques (réseaux d’interactions protéine-protéine, réseaux de signalisation) et d’outils R et python récemment développés par l’équipe de L. Tichit. Ce stage rentre dans le cadre d'un projet dont le but est d’automatiser la création de réseaux biologiques, puis d’effectuer leur analyse à l’aide des outils [1, 2, 3] et d’autres logiciels comme Cytoscape. 
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