

Proposition de stage de Master 2 pour la période : début janvier à mi-juin 2018


Nom de l'entreprise ou du laboratoire :
Plateforme ABiMS (FR2424) / équipe Diversité et Interactions au sein du Plancton Oceanique (UMR7144)


 
Adresse où se déroulera le stage : 
Plateforme ABiMS, FR2424, Station Biologique de Roscoff. Place Georges Teissier. 29680 ROSCOFF




Responsable du stage (personne qui sera contactée par les candidats): 
- Nom, Prénom : Corre Erwan
- Statut (Ing, chercheur, DR, MCF, Pr, autre) : Chercheur
- Coordonnées (mél, tél) : corre@sb-roscoff.fr. Tel : 02 98 29 23 81

Co-encadrant: Kayal Ehsan (postoctorant), ekayal@sb-roscoff.fr 

Titre du stage : 
Evolution de la voie respiratoire OXPHO mitochondriale chez les dinoflagellés.




Mots clés résumant les méthodes et techniques à utiliser au cours du stage : 
Assemblage et alignement de séquences, bases de données, BLAST, phylogénie




Résumé du projet de stage : 

Le stage se déroulera sur la plateforme de bio-informatique de la station biologique de Roscoff (ABiMS) en étroite collaboration avec l’équipe Diversité et Interactions au sein du Plancton Océanique. Le but du stage est de caractériser la voie de la respiration oxydative chez les dinoflagellés en analysant des données transcriptomiques. 



Contexte scientifique 
La grande majorité des eucaryotes tirent leur énergie de la phosphorylation oxidative (OXPHO), plus connue sous le nom de respiration cellulaire. Elle a lieu dans un compartiment particulier de la cellule, la mitochondrie. Après acquisition par endosymbiose d'une protéobactérie, la quasi-totalité des gènes du génome protéobactérien a été soit perdue soit déplacée vers le noyau de l'hôte, résultant en un génome mitochondrial (mtDNA) très réduit et encodant surtout des gènes de la voie OXPHO, de la duplication et de l'expression de ce génome. Le maintien d'un mtDNA encodant au minimum deux ou trois gènes de la respiration cellulaire est lié au contrôle de cette voie clé.

[image: ]Parmi les eucaryotes, les alvéolés regroupent des organismes unis par la présence de vésicules sous-membranaire (alvéoles). Ils comportent de nombreux parasites, dont plusieurs pathogènes de l’Homme (Apicomplexa, Perkinzosoa, Syndiniales), des prédateurs (ciliés) ainsi que des espèces libres photosynthétiques capables de proliférer et de produire des toxines en milieu marin (les Dinophyceae). Chez plusieurs membres des apicomplexes (Alveolata, Apicomplexa), la réduction du génome mitochondrial est accompagnée d'une modification drastique de la voie OXPHO, similaire à ce qui est décrit chez des organismes anaérobiques. Figure 1: Complexes de la chaîne de phosphorylation oxidative de la mitochondrie.


Dans le cadre d'un projet de séquençage, assemblage et annotation du génome de deux syndiniales Amoebophrya sp A120 et A25 (Alveolata, Dinophyceae) parasites de microalgues marines proches phylogénétiquement des dinoflagellés (Dinophyceae), nous avons identifié une voie OXPHO très dérivée, similaire à celle trouvée chez certains apicomplexes. Par contre, nous ne connaissons que très peu de chose concernant leurs hôtes, des dinoflagellés libres photosynthétiques. Grâce à un projet d’envergure commencé en 2014 et conduit par la National Center For Genome Resources (NCGR), plus de 62 transcriptomes de dinoflagellés sont désormais disponibles. Il est donc aujourd’hui possible d’aller explorer cette voie OXPHO chez une grande diversité d'hôtes dinoflagellés afin de mieux comprendre l’évolution de la mitochondrie au sein de ce groupe, et éventuellement le rôle de cette dernière dans l’interaction entre les deux partenaires.

Objectifs du stage
L'objectif du stage est de caractériser la voie OXPHO chez les dinoflagellés afin de mieux comprendre l'origine de la voie OXPHO dérivée des Syndiniales. Tout d'abord, il faudra explorer une base de données contenant les transcriptomes de plus de 60 dinoflagellés et capturer les gènes d'intérêt en utilisant une base de référence. Puis, il faudra vérifier, et si nécessaire étendre, les gènes capturés en utilisant des outils d'alignement et d'assemblage. Enfin, il faudra valider l'identité de ces gènes avec une approche phylogénétique, et si possible protéomique.


Compétences souhaitées :
Connaissance de l’environnent linux et les lignes de commande.
[bookmark: _GoBack]Connaissances en analyse bioinformatique de données (alignement et assemblage, recherche de séquences sur des bases de données publiques et locales).
Notions en phylogénie et analyses similaires.
Facultatif : connaissance en protéomique. 

Montant des indemnités de stage : 546,01 € par mois
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