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Indiquez par quelques mots clés, l’orientation scientifique du sujet : Bioinformatique structurale, 
interactions protéine-protéine 

 

Titre du stage : Prédiction structurale des interactions protéine-protéine en utilisant l’information évolutive 

 

Ce sujet constitue-t-il un premier pas vers un travail de thèse : Oui  

Description du sujet (quelques lignes): 
Les interactions protéine-protéine sont au cœur de la plupart des processus biologiques. Notre équipe s’intéresse à 
la façon dont les surfaces d'interaction entre protéines contrôlent la communication entre différentes machineries 
cellulaires, avec un intérêt particulier pour les machineries modulant l’établissement de l’information épigénétique 
[1,2]. Au cours des dernières années, notre équipe a contribué à améliorer les méthodes de prédiction des 
structures de complexes protéiques en intégrant la dimension évolutive aux outils traditionnels [3,4,5]. L’exploitation 
combinée des structures et des séquences protéiques a permis de renforcer la fiabilité de nos prédictions, ce qui 
s’est traduit par de très bons résultats au concours international de prédiction CAPRI [6,7]. 
Le projet de stage vise à poursuivre le développement de nos outils de prédiction des structures de complexes 
protéiques. Notre serveur InterEvDock permet d’identifier correctement les régions d’interaction en surface des 
partenaires pour la grande majorité des complexes testés, mais pas systématiquement de capturer la conformation 
de l’interface dans ses détails atomiques [5]. De plus, InterEvScore est un outil gros grain qui ne permet pas 
l’exploitation de certains descripteurs structuraux de niveau plus fin conservés dans les interfaces de complexes [3]. 
L’objectif principal du stage sera donc de développer un module complémentaire pour le raffinement des modèles 
structuraux de complexes et la sélection de modèles à haute résolution en utilisant l’information évolutive. Plusieurs 
autres axes d’amélioration sont également envisagés, en particulier l’utilisation de nouvelles méthodes 
d’apprentissage et de traitements statistiques plus raffinés et la révision de l’intégration des alignements de 
séquences multiples dans nos outils. La finalité est à la fois de disposer d’un pipeline plus complet dans le cadre 
des nombreuses interactions avec nos collaborateurs expérimentalistes et de notre participation au concours 
CAPRI, et de mettre des outils améliorés à la disposition des communautés de bioinformatique et de biologie 
structurale.  
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