SCIENCES DU VIVANT

@ Sciences
Université de Paris
MASTER « In Silico Drug Design »
2éme année

PROPOSITION DE STAGE
Année Universitaire 2021 / 2022

—
-
3
=
S
o
o
-y
<
b
=
=

new insight to
A envoyer a Mme Pr Camproux
anne-claude.camproux(@u-paris.fr

Etudiante : Feriel YALA
Nom du Responsable du Laboratoire ou de I'Entreprise: Xavier ROUCOU

Affiliation administrative (CNRS, INSERMY, ...) et Numéro d’affiliation de 'unité : Laboratoire Xavier ROUCOU,

département de biochimie et de génomique fonctionnelle, faculté de médecine et des sciences de la santé, Université
de Sherbrooke

Adresse précise du Laboratoire : 3201 rue Jean-Mignault, Room Z8-2070 | Sherbrooke, Quebec, Canada, J1E 4K8

Nom du Responsable de I'équipe d'accueil (EA) : Pascale LAFRANCE
E-mail : stage.intl@usherbrooke.ca
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Ecole doctorale de rattachement : Programmes d’études supérieures en Biochimie et génomique
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Spécialité du stage : Recherche  [X]

Indiquez par quelques mots clés, 1’orientation scientifique du sujet : Prédiction de structures, AlphaFold,
RosettaFold, OpenProt.

Titre du stage :

Protéogénomique fonctionnelle et structurale en utilisant la ressource bio-informatique OpenProt.

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

Description du sujet (quelques lignes):

OpenProt est une ressource protéogénomique qui en plus des séquences codantes canoniques présentes dans les
bases de données conventionnelles comme Ensembl ou RefSeq, intégre également I’annotation des séquences
codantes alternatives. Ces séquences codantes alternatives sont trés nombreuses et codent pour plusieurs centaines
de milliers de protéines (PMID : 33179748). Le stage consistera a utiliser les données les nouveaux outils de
prédiction de structure des protéines comme AlphaFold ou RosettaFold afin de prédire la structure des protéines

alternatives et d’insérer ces structures dans OpenProt.
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