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ObjecCf	
  :	
  	
   Innover	
  dans	
  le	
  traitement	
  de	
  données	
  massives	
  de	
  spectrométrie	
  de	
  masse	
  afin	
  de	
  
sonder	
   la	
  diversité	
  microbienne	
  d’un	
  échan7llon	
  biologique	
  pour	
  y	
   iden7fier	
  rapidement	
  les	
  agents	
  
pathogènes.

La 	
   spectrométrie	
   de	
   masse	
   est	
   un	
   ou7l	
   performant	
   pour	
   analyser	
   systéma7quement	
   le	
   contenu	
  
protéique	
   d’un	
   échan7llon	
   biologique.	
   L’analyse	
   d'échan7llons	
   biologiques	
   hétérogènes	
   cons7tue	
  
désormais	
  un	
  enjeu	
  et	
  nécessite	
  d’augmenter	
  considérablement	
  le	
  nombre	
  d’indices	
  et	
  la	
  fiabilité	
  de	
  
la 	
  mesure.	
  Des	
  jeux	
  de	
  données	
  de	
  millions	
  de	
  spectres	
  de	
  fragmenta7on	
  de	
  spectrométrie	
  de	
  masse	
  
en	
  tandem	
  sont	
  désormais	
  à	
  comparés	
  à	
  des 	
  banques	
  de	
  données	
  de	
  plusieurs	
  milliers 	
  de	
  génomes	
  
de	
  bactéries	
  (chacun	
  d’entre	
  eux	
   codant	
  pour	
  des	
  milliers	
  de	
  protéines	
  différentes).	
  Nous	
  souhaitons	
  
tester	
  de	
  nouveaux	
  modes	
  opératoires 	
  afin	
  de	
  réussir	
  le	
  difficile	
  compromis	
  entre	
  gain	
  de	
  temps	
  pour	
  
l’ensemble	
  du	
  procédé	
  et	
  gain	
  de	
  sensibilité.	
  

Le	
  stage	
  de	
  Master2	
   sera	
   consacré	
   à	
   tester	
   et	
  op7miser	
  différentes	
  condi7ons	
  de	
   prépara7on	
   et	
  
d’analyse	
  d'échan7llons	
  biologiques	
  issus	
  de	
  prélèvements	
  environnementaux.	
   Pour	
  cela,	
   l’étudiant	
  
aura	
   la	
   charge	
   de	
  meMre	
   en	
   place	
   des	
   ou7ls	
   originaux	
   de	
   fouille	
   de	
   données	
   adaptés	
   à	
   ceMe	
  
probléma7que.	
  Des	
  logiciels	
  spécifiques	
  seront	
   conçus	
  afin	
  de	
  créer	
  des 	
  bases 	
  de	
  données	
  ad	
   hoc	
  
évolu7ves	
  par	
  appren7ssage,	
  de	
  développer	
  des	
  modèles	
  numériques	
  permeMant	
  de	
  confronter	
  le	
  
grand	
  nombre	
  de	
  données 	
  expérimentales	
  générées 	
  par	
  la	
  spectrométrie	
  de	
  masse	
  à 	
  des	
  données	
  
simulées,	
   d’extraire	
  l’informa7on	
   per7nente	
  en	
   fonc7on	
   des	
   condi7ons	
  expérimentales	
  testées,	
   et	
  
d’évaluer	
   le	
  degré	
  de	
  confiance	
  dans	
  les	
  résultats	
  par	
   des	
  tests	
  sta7s7ques	
  adaptés	
  (évalua7on	
   de	
  
faux-­‐posi7fs	
  sur	
  des	
  données	
  massivement	
  parallèles).	
  

Le	
  sujet	
  de	
  thèse	
  proposé	
  dans	
  la	
  con7nuité	
  de	
  ce	
  travail	
  s'inscrit	
  dans	
  la	
  perspec7ve	
  de	
  créer	
  à	
  l’aide	
  
d’un	
   industriel 	
  une	
  ligne	
  de	
  produits,	
  d'équipements	
  et	
  de	
  services	
  originaux	
   sur	
  ce	
   créneau.	
  Des	
  
bases	
  de	
  données	
  propriétaires	
  caractérisant	
  certaines	
  espèces	
  bactériennes	
  caractéris7ques	
  devront	
  
être	
   développées.	
   Des	
   innova7ons	
   en	
   termes	
   de	
   tests	
   sta7s7ques	
   pourront	
   être	
   explorées.	
   Des	
  
simula7ons	
  numériques	
  permeMront	
  de	
  valider	
   la	
  combinaison	
   op7male	
  des	
  différentes	
  approches	
  
testées	
  et	
   d'évaluer	
   le	
   niveau	
   de	
   confiance	
   dans	
   les	
   résultats	
   produits.	
   Différentes	
  méthodes	
   de	
  
fouille	
  de	
  données	
  pourront	
  être	
  également	
  explorées	
  et	
  comparées.	
  Celles-­‐ci	
  pourront	
  notamment	
  
s'appuyer	
  sur	
  des	
  données	
  issues	
  d'échan7llons	
  biologiques	
  dangereux,	
  simulées	
  et	
  réelles.	
  

L’étudiant	
  doit	
  maîtriser	
  des	
  langages	
  de	
  programma7on	
  pour	
  les	
  traitements	
  de	
  données	
  (C,	
  C++,	
  ou	
  
FORTRAN),	
  de	
  tri	
  (Perl),	
  de	
  ges7on	
  des	
  données	
  (MySQL),	
  et	
  éventuellement	
  d’interface	
  web	
  (Java	
  ou	
  
PHP).	
   	
   L’étudiant	
   doit	
   faire	
   preuve	
   d’autonomie	
   (informa7que	
   et	
   ges7on	
   de	
   projet),	
   de	
   sens	
  
d’innova7on	
   (proposi7ons	
   d’améliora7on	
   de	
   tests	
   sta7s7ques	
   par	
   exemple),	
   et	
   s’intéresser	
   à	
  
l’interface	
   biologie/biophysique	
   (interac7ons	
   avec	
   des	
   experts	
   en	
   spectrométrie	
   de	
   masse	
   et	
  
microbiologie).
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