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Autre(s) encadrant(s) : NON

Titre du stage : structure et évolution des gènes de novo 

Mots clés, orientation scientifique du sujet du stage et méthodes qui seront utilisées : 

Orientation : Bioinformatique structurale, structure des protéines, évolution

Méthodes : « protein design », « protein threading », développement, statistiques  

Description du sujet 

Contexte : il ne fait plus aucun doute aujourd'hui, que l'émergence de gènes de novo (i.e. nouveaux gènes
émergeant depuis le génome non-codant) joue un rôle important dans l'évolution des génomes [1]. De nombreux
cas ont été et continuent d'être rapportés chez des organismes très différents tels que S. cerevisiae, C. elegans, D.
melanogaster, M. musculus ou H. sapiens par exemple [2]. Par ailleurs, de nombreuses études montrent que ces
gènes de novo jouent un rôle important dans l'adaptation des espèces. Ces derniers présentent en effet des profils
d'expression bien spécifiques, ont été montrés comme soumis à pression de sélection négative et ont été montré
comme essentiels dans de nombreux cas. Enfin, des approches de protéomiques ont récemment mis en évidence
l'existence de peptides de novo dans des cellules humaines de cerveau [3] et dans des cellules neuronales de
souris [4]. Toutes ces études montrent que la création de gènes de novo est un processus important et sous-estimé
dans la création de diversité génétique. Cependant, les mécanismes impliqués dans l'émergence de ces gènes
restent encore inconnus et sont pourtant essentiels pour comprendre les forces évolutives régissant l'apparition de
ces nouvelles protéines et l'évolution des génomes en général.

Objectifs : ce projet se situe principalement à l'interface entre l'analyse de structures et de séquences des
protéines et fera appel à des connaissances/outils relevant de l'informatique, des statistiques, de la génomique
et de la bioinformatique structurale. L'objectif est de caractériser les propriétés évolutives et structurales de ces
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protéines/peptides de novo afin de comprendre les mécanismes moléculaires permettant leur apparition dans la
cellule, leur fonctionnement et finalement leur contribution dans l'apparition de nouveaux repliements
protéiques.

Travail demandé : ce stage consistera à développer une approche automatique pour identifier ces gènes de
novo dans le génome non-codant et à les caractériser par des approches de bioinformatique structurale. Les
résultats obtenus à l'issu de ce stage permettront d'améliorer notre compréhension des mécanismes survenant (i)
dans l'émergence de nouvelles protéines depuis le génome non-codant (mécanisme encore largement sous-
étudié) et (ii) dans l'émergence de nouvelles structures protéiques participant ainsi à la diversité des repliements
3D protéiques actuels.

Compétences techniques recherchées : bonnes compétences en programmation en statistiques et
bioinformatique structurale.
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Ce sujet constitue un premier pas vers un travail de thèse (oui / non) : NON

Durée estimée du stage : 5 à 6 mois

Montant (brut mensuel) de la rémunération proposée : 554.40 euros pour 22 jours ouvrés
(154H)


