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Indiquez par quelques mots clés, l’orientation scientifique du sujet
RosettaFold, OpenProt. 

 

Titre du stage : 

Protéogénomique fonctionnelle et structurale en utilisant la ressource bio

Ce sujet constitue-t-il un premier pas v

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, intègre également l’annotation des séquences 

codantes alternatives. Ces séquences codantes altern

de milliers de protéines (PMID : 33179748). Le

prédiction de structure des protéines comme AlphaFold ou RosettaFold afin de prédir

alternatives et d’insérer ces structures dans OpenProt.
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: Programmes d’études supérieures en Biochimie et génomique 

Recherche  

Indiquez par quelques mots clés, l’orientation scientifique du sujet : Prédiction de structures, 

rotéogénomique fonctionnelle et structurale en utilisant la ressource bio-informatique OpenProt

il un premier pas vers un travail de thèse :  Oui  

Description du sujet (quelques lignes): 

est une ressource protéogénomique qui en plus des séquences codantes canoniques présentes dans les 

bases de données conventionnelles comme Ensembl ou RefSeq, intègre également l’annotation des séquences 

codantes alternatives. Ces séquences codantes alternatives sont très nombreuses et codent pour plusieurs centaines 

: 33179748). Le stage consistera à 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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département de biochimie et de génomique fonctionnelle, faculté de médecine et des sciences de la santé, Université 

Sherbrooke, Quebec, Canada, J1E 4K8

  

s en Biochimie et génomique 

Prédiction de structures, AlphaFold, 

informatique OpenProt. 

est une ressource protéogénomique qui en plus des séquences codantes canoniques présentes dans les 

bases de données conventionnelles comme Ensembl ou RefSeq, intègre également l’annotation des séquences 

atives sont très nombreuses et codent pour plusieurs centaines 

consistera à utiliser les données les nouveaux outils de 

e la structure des protéines 
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