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Sujet : 
	Les séquences alpha satellites sont les séquences répétées en tandem les plus abondantes dans les génomes de nombreux primates. Elles sont constituées de monomères de 171 pb qui s'étalent sur plusieurs millions de paires de bases principalement au niveau des régions centromériques des chromosomes. Il existe en général pour chaque espèce différentes sous-familles de ces séquences qui sont caractérisées par une organisation particulière le long des chromosomes. 

Notre équipe tente de comprendre les mécanismes qui sous-tendent l'évolution de ces séquences, en caractérisant leur diversité et leur organisation chez différentes espèces de cercopithèques, un clade de singes de l'ancien monde caractérisé par la présence de nombreuses espèces ayant divergé en quelques millions d'années. Notre travail initial, en s'appuyant sur du séquençage ciblé combiné et des analyses bioformatiques et des expériences de cytogénétique, a permis de mettre en évidence les similarités et les différences entre les génomes de deux espèces (Cacheux et al, 2016 et 2018).

Nous disposons désormais de données de séquençage à haut-débit (technologie illumina paired-end, 2x150 pb, taux de couverture >30x) correspondant aux génomes de nombreuses autres espèces et également de données de séquençage de longues molécules d'ADN sur deux espèces (technologie PacBio). L'objectif du stage sera d’exploiter ces données pour caractériser les séquences alpha-satellites chez ces deux espèces. L'étudiant(e) mettra en oeuvre différentes approches d'analyse de données afin de caractériser la diversité (classement en familles) et l'organisation spatiale (position des familles les unes par rapport aux autres et le long des chromosomes) de ces séquences. Leurs associations avec d’autres types de séquences répétées seront également étudiées.

Ce travail pourra donner lieu à la production d'outils clé en main pour l'analyse des données encore en production mais les observations réalisées seront également utilisées pour tenter comprendre les mécanismes d'évolution de ces séquences d'ADN ainsi que leur contribution au fonctionnement du centromère, une structure essentielle au fonctionnement de la cellule. Idéalement, l'étudiant recruté poursuivra le travail initié durant le stage dans le cadre d'une thèse.

Mots clefs: séquences répétées, centromères, bioinformatique, classification, phylogénie
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[bookmark: _GoBack]Contact (adresse(s) complète (s) : loic.ponger@mnhn.fr

Gratification acquise ou demandée : OUI

Rapporteurs suggérés (3-4, plutôt MNHN et SU ou IdF) : 
Dr. Nicolas BUISINE
Pr. Isabelle FLORENT
Pr. Guillaume ACHAZ


