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Résumé :(10 à 20 lignes avec des objectifs clairement définis) 

L’assemblage de génome consiste à produire, à partir de données de séquençage (des millions de mots
qui se chevauchent), un ensemble de séquences représentant les chromosomes des organismes vivants. 
Plusieurs méthodes co-existent, et peuvent produire, sur un même jeu de données, des résultats très
différents. Le projet consiste à comparer les assemblages produits par différentes méthodes, sur un
même jeu de données. 
Une méthode consiste à comparer le contenu des différents assemblages découpés en k-mers, c’est-à-
dire en mots de taille k. À partir de la comparaison de ces k-mers, on pourra déterminer des zones qui
sont  communes  à  tous  ces  assemblages  pour  pouvoir  reconstruire  un  génome  “consensus”.  La
comparaison des k-mers passe par une étape d’indexation de ces k-mers dans une structure de données
optimisée  permettant  de  connaître  le  nombre  et  la  position  des  occurrences  des  k-mers  dans  les
différents génomes. Une application déjà existante permet d’effectuer cette première étape : RedOak
(développé au LIRMM). 
L’objectif  général  de ce projet  est  donc de concevoir  un programme intégrant  une première étape
d’indexation de k-mers des différents assemblages à comparer , puis d’analyser les résultats de cette
1ere  étape  afin  d’identifier  les  zones  communes  et  les  zones  divergentes  entre  les  assemblages  à
comparer. Ce travail s’appuiera sur un travail préliminaire de L3 CMI 2021-2022.

L’objectif du projet est donc de :
• Comprendre les grandes lignes de l’assemblage de génomes,
• Comprendre l’indexation de k-mers et les grandes lignes de l’outil RedOak
• Comprendre le travail préliminaire déjà réalisé
• Préparer un jeu de données de test avec des données réelles
• Exécuter l’outil RedOak sur ce jeu de données
• Concevoir et implémenter un programme permettant d’obtenir les zones communes et les zones

divergentes de plusieurs assemblages.
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