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Développement d’un logiciel de modélisation de réseaux de génes et
application a I'analyse du réseau de génes gouvernant la mise en place des
racines latérales chez Arabidopsis thaliana
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Contexte

Le systeme racinaire des végétaux est responsable de la nutrition hydro-minérale et de
I’ancrage au substrat, deux fonctions critiques pour le développement des plantes. Le bon
accomplissement de ces fonctions dépend essentiellement de I'adéquation entre le sol et
I'architecture du systéme racinaire, c’est-a-dire la structuration des racines dans |'espace.

La mise en place de l'architecture du systéme racinaire est le fruit des processus de
ramification et de croissance des racines. Ces processus sont régulés a |I’échelle microscopique
par la conjugaison des facteurs environnementaux et des facteurs génétiques intrinséques.
L'activité intégrative des réseaux de régulation génétique actifs au sein des tissus racinaires
conditionne ainsi la mise en place des futures racines latérales et est a la base de I’'ensemble
de I'architecture racinaire. Comprendre la facon dont ces réseaux génétiques fonctionnent
permettrait donc de fournir des pistes de controle de I'architecture racinaire et d’ouvrir la voie
a de possibles améliorations variétales pour créer des plantes mieux adaptées a des sols
pauvres en ressources hydro-minérales.

Nous avons précédemment généré des données transcriptomiques couvrant I'expression des
geénes durant tout le processus de développement de la racine latérale chez la plante modele
Arabidopsis thaliana (Voss et al 2015). Sur la base de ces données, nous avons développé un
algorithme d’inférence de réseaux de génes basés sur les comparaisons de profils d’expression
génétiques avec décalage temporel, et généré le réseau putatif de régulation du processus de
développement de la racine latérale (Lavenus et al 2015). Ce réseau a pu étre validé
expérimentalement, et notre objectif actuel est de procéder a I'analyse de ses propriétés
topologiques et dynamiques afin de déterminer quels sont les génes clés pour I'organogenéese
desracines latérales. Nous avons pour ce faire commencer a développer une solution logicielle
de simulation de réseaux de génes basée sur des approches booléennes.
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Objectif et travail expérimental

L’objectif de ce stage est de contribuer au développement du logiciel de simulation congu au
sein de notre laboratoire et de le mettre en application pour étudier la dynamique du réseau
de geénes régulant I'organogenese des racines latérales d’A. thaliana.

Les axes de contributions possibles sont variés et seront discutés en fonction des
compétences et intéréts du ou de la candidat(e) retenu(e), mais il est possible d’en lister
guelques-uns ici : extension d’une interface utilisateur pré-existante pour intégrer des aspects
d’interaction et de visualisation dynamique, développement d’une bibliothéque de modeles
booléens de régulation génétique, écriture de scripts d’automatisation des pipe-line d’analyse
de mutagenése in-silico, développement d’algorithme d’exploration des états des réseaux de
génes, portage de projet sur GitHub, portage d’algorithmes de R en Python, etc...

Au-dela du développement logiciel, le ou la candidat(e) sera impliqué dans I’analyse du
comportement du réseau cible et dans le dialogue avec les biologistes de I'équipe pour
déterminer les facons de valider expérimentalement les prédictions du logiciel.

Profil recherché

Master 2 en bioinformatique
Compétences en python, une expérience de développement logiciel serait un plus

Laboratoire d’accueil

Ce stage sera réalisé au sein de 'UMR DIADE (http://diade.ird.fr) au centre IRD de Montpellier.

Candidatures

Contacter par email mikael.lucas@ird.fr et soazig.guyomarch@ird.fr avec une courte lettre de
motivation et un CV.
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