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Offre de stage 6 mois  Janvier-Juin 2027

Université Paris-Saclay,
INRAE, AgroParisTech, GABI,
78350 Jouy-en-Josas, France

Equipes

o Genetics for Bovine

Sustainability (GBOS)

e Genomics, Biodiversity,
Bioinformatics, Statistics
(GIBBS)

Profil souhaité

© Master 2 ou ingénieur.e
agro/agri

© Intérét pour la génétique
et les statistiques

© Bon niveau en anglais (lu)

Durée / Localisation

© 6 mois a partir

de janvier a juin 2027

© INRAE, Jouy-en-Josas (78)

Contact

* Arnaud Boulling

arnaud.boulling@inrae.fr
0134652250

» Mathieu Charles
Mathieu.charles@inrae.fr
_Pascal Croiseau
Pascal.croiseau@inrae.fr

Centre
ile-de-France - Jouy-en-Josas

Conception d'un programme pour agreger
et visualiser des données de génomique

fonctionnelle bovine
Contexte

Le stage sera accueilli au sein de I'UMR GABI, dont les recherches visent a étudier la structure
et le fonctionnement des génomes animaux, a comprendre le déterminisme de caractéres
complexes et a développer des stratégies de gestion, d'évaluation et d'amélioration des res-
sources génétiques animales contribuant a des systemes d'élevage innovants et durables.
II'sera co-encadré par deux équipes complémentaires de |'unité : (i) I'équipe GBOS, qui s'inté-
resse a I'amélioration génétique des bovins et apportera ses compétences en génétique quan-
titative, génomique bovine etinterprétation des variants génétiques et (ii) I'équipe GIBBS, qui
apportera son expertise en informatique et en bioinformatique, notamment pour l'identifica-
tion, I'intégration et la valorisation des ressources d'annotation fonctionnelle.

Cette complémentarité permettra a I'étudiant-e d'étre accompagné-e a la fois dans la compré-
hension des enjeux biologiques et génétiques du projet et dans la conception de I'outil infor-
matique.

Sujet du stage

Depuis le développement du séquencage a haut débit, des milliers de génomes d'animaux
d'élevage ont été séquencés, notamment chez les bovins. Ces données permettent d'identifier
de nombreuses variations de la séquence d'ADN entre individus et entre races. Certaines de
ces variations, appelées variants génétiques, peuvent influencer des caractéres d'intérét tels
que la production, la reproduction, la santé ou |'adaptation des animaux a leur environne-
ment.

Cependant, repérer un variant associé a un caractére ne suffit pas pour comprendre son rle
biologique. Il faut également déterminer o il se situe dans le génome, quels génes il pourrait
affecter et de quelle maniére il pourrait modifier leur fonctionnement ou leur expression.
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Pour répondre a ces questions, plusieurs projets internationaux, tels que FAANG et FarmGTEx,
produisent des données décrivant le fonctionnement du génome dans différents tissus et a
différents moments de la vie de I'animal. Ces ressources apportent des informations pré-
cieuses sur I'expression et la régulation des génes. Elles restent néanmoins difficiles & mobi-
liser conjointement, car elles sont réparties entre différentes plateformes et proposées sous
des formats variés.
En parallele, de nouveaux outils bioinformatiques permettent de prédire les conséquences
possibles d'un variant génétique, par exemple surl'épissage, la régulation ou |'expression des
genes. La combinaison de ces prédictions avec les données expérimentales disponibles cons-
titue une voie prometteuse pour mieux comprendre le role biologique des variants et inter-
préter les résultats des études génétiques.
L'objectif du stage sera de développer un prototype informatique permettant de rassembler
et de présenter, dans un méme environnement, différentes informations utiles a l'interpréta-
tion de variants génétiques bovins.
A partir d'une liste de variants ou de régions génomiques d'intérét, I'outil pourra notamment:

o rechercherles génes et les éléments fonctionnels situés a proximité ;

e interroger une sélection de ressources publiques d'annotation du génome bovin ;

e intégrerles résultats produits par certains outils de prédiction;

e organiser les informations recueillies dans un format homogéne ;

o proposer une visualisation simple et interactive des résultats.
Le choix précis des ressources et des outils a intégrer sera défini au début du stage, en fonction
de leurintérétbiologique, de leuraccessibilité et du temps disponible. Le travail sera appliqué
a un ou plusieurs jeux de données bovines afin d'évaluer la pertinence et la facilité d'utilisa-
tion du prototype.
Le stage comprendra ainsi une phase de découverte des ressources existantes, une phase de
développementinformatique, puis une phase d'application et de validation sur des exemples
biologiques concrets.
L'étudiant-e sera accompagné-e par une équipe possédant des compétences complémen-
taires en bioinformatique, en génétique quantitative et en génomique fonctionnelle.

Une maitrise de base d'un langage tel que Python ou R est souhaitée.
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