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Descriptif du stage | Les bactéries commensales et/ou pathogénes sécrétent et injectent des protéines
effectrices dans la cellule hote pour cibler plusieurs voies de signalisation afin de
garantir leur survie [1].

Actuellement, un peu plus de dix-mille interactions entre des protéines
bactériennes et des protéines humaines ont été répertoriées dans les bases de
données d’interactions (i.e., IntAct, MINT, BioGrid).

Dans le cadre d’un projet européen [2], nous avons généré plusieurs milliers des
nouvelles interactions entre les protéines humaines et les protéines sécrétées par
les Protobactéries intestinales commensales, en combinantdes approches
expérimentales et computationnelles.

Récemment, nous avons implémenté un workflow pour rassembler et traiter les
données d’interactions protéine-protéine afin d’intégrer ces nouvelles interactions
avec les interactions déja connues dans une nouvelle base de données qui sera
nommée BactMentha. De plus, le workflow utilise une méthode que nous avons
développé (mimicINT) [3] qui permet prédire les interfaces impliquées dans les
interactions de la base de données, fournissant ainsi des informations moléculaires
qui pourraient étre utiles pour la compréhension de la perturbation des réseaux de
la cellule hote par les bactéries.

Il s’agit maintenant de :

- Finaliser la déclaration des régles de maintien de l'intégrité référentielle et
la construction de la base de données a 1’aide d’un systéme de gestion de
base de données (MySQL ou PostgreSQL) ;

- Définir les requétes SQL et réaliser une interface web statique (HTML et
CSS) pour la consultation et la visualisation du contenu de la base de
données.

Le stage sera réalis¢ dans le cadre d'une collaboration avec 1’équipe Bio-
informatique et Biologie Computationnelle de 1’Universit¢é de Rome « Tor
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Vergata » (Italie), qui a développé, et gére actuellement, plusieurs bases de
données d’interactions protéine-protéine (ex. MINT, Mentha, VirusMentha) [4-6].

Encadrement

Vous évoluerez au sein de 1’équipe Network Biology du TAGC dirigée par
Christine BRUN. L’encadrement sera effectué par Andreas ZANZONI, Maitre de
Conférences en bioinformatique, ainsi que Mégane BOUJEANT, Ingénieure
d’Etude en bioinformatique, et Lionel SPINELLI, Ingénieur de Recherche en
bioinformatique.

Nous utilisons des méthodes de gestion de projet adaptées de la méthode Agile
SCRUM qui se base sur la définition précise de taches sur des périodes définies
(sprint) et sur des interactions dynamiques et fréquentes entre les personnes
impliquées dans le projet.

Vous recevrez les formations sur les technologies qui vous feraient défaut (Docker,
Snakemake...) afin de vous permettre d’effectuer le stage dans les meilleures
conditions.

Une attention particuliére sera apportée a la rédaction de votre rapport de stage et a
I’oral de votre soutenance.

Confidentiel N
(O/N)
Compétences Programmation en Python, SQL, HTML et CSS.

attendues (e.g.
analyses RNAseq ou
réseaux, génomique
comparative, phylo-
génie, interface
web/database)

Facultatif : connaissance de base du framework Django.
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OUI (Workstation Dell avec écran 277).




