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L'information génétique, ou génome, de tout étre vivant est codée sur des molécules d'ADN (ou
d'ARN) et traitée de maniére informatique sous la forme d'un texte écrit sur un alphabet a 4 lettres,
généralement {A, C, G, T}. Les études biologiques/bioinformatiques au niveau des espéces se
basaient jusqu'ici sur un unique génome de référence issu du matériel génétique d'individus de
I'espece en question. Les récents progres dans les techniques de séquences permettent de nos jours
d'avoir acces en temps et colit raisonnables au génome complet d'un individu. Nous avons alors
plusieurs génomes, 1égérement différents, pour une méme espéece et la notion de référence unique
devient caduque. Pour traiter toute la diversité intra-espece, nous avons besoin de considérer en
méme temps tous les génomes d'une méme espece. Ainsi est née l'idée d'un pan-génome comme
représentation de cette diversité. Plusieurs structure ont été proposées, qui ne sont plus des
structures linéaires. Dans 1'équipe PEM, nous disposons de jeux de données d'un champignon
/Pseudogymnoascus destructans/ pour lesquels des pan-génomes pourraient étre construits.

Les objectifs de ce stage sont :

* Comprendre la problématique de la pan-génomique [1,3]

* Etudier les différentes catégories de pan-génomes, en particulier elles basées sur les séquences
[2]

* Recenser les outils existants de construction de pan-génomes [3]

* Sélectionner les outils pertinents et établir un protocole pour les tester sur les jeux de données de
Pseudogymnoascus destructans

* Proposer et programmer des nouvelles fonctionnalités et/ou des améliorations au meilleur outil
déterminé a l'étape précédente soit sous la forme d'un module a juxtaposer a cet outil ou bien en
repartant d'une structure de données de pangénome existante et en implémentant directement les
fonctionnalités souhaitées.
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