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Proposition d’un projet de stage de master 2


Training title : Creation of software similar to SIFT4G to estimate the effect of mutations in mollusc genomes.
Création d’un software similaire à SIFT4G pour estimer l’effet des mutations dans les génomes de mollusques.

Where : 
· Laboratoire Interactions Hôtes-Pathogènes-Environnements (IHPE), UMR5244 Université de Perpignan Via Domitia (http://ihpe.fr/)

Key words : Phylogenetic, Variant’s analysis, Deleterious mutations, Mollusc, Python.
Phylogénétique, Analyse de variants, Mutations délétères, Mollusque, Python.

Training period : January/February 2025 to June/July 2025 (6months) 
Janvier/février 2025 à Juin/juillet 2025 (6 mois)

Context : 
Research in population genetics and evolutionary biology is producing an increasing volume of genetic data, requiring the development of appropriate analytical tools. A central issue in this field concerns the prediction of the effect of mutations in a genome, in particular the identification of deleterious mutations.
The most common strategy is to consider non-synonymous mutations as deleterious and synonymous mutations or those located in non-coding regions as neutral. This binary approach, in addition to being inaccurate, does not allow for a detailed quantification of the impact of mutations. In order to overcome these limitations, several methods based on sequence conservation within phylogenetic trees have been developed, among which SIFT4G is one of the most widely used. However, this tool, although powerful, has several drawbacks, including that it is applicable to only two molluscs (a gastropod Lottia gigantea and a bivalve Magallana gigas).

Les recherches en génétiques des populations et en biologie évolutives produisent un volume croissant de données génétiques, demandant le développement d’outils analytiques appropriés. Un problème central dans ce domaine concerne la prédiction des effets des mutations dans un génome, et plus particulièrement l’identification des mutations délétères. 
La stratégie la plus commune consiste à considérer les mutations non-synonymes comme délétères et les synonymes ou celles des régions non codantes comme neutre. Cette approche binaire, en plus d’être erronée, ne permet pas d’avoir une estimation quantitative des l’effet d’une mutation. Afin de palier à ces limites, plusieurs autres outils utilisant des méthodes basées sur la conservation des séquences au sein d’une phylogénie ont été développé, parmi lequel SIFT4G est l’un des plus utilisé. Cependant, cet outil, bien que puissant, possède plusieurs désavantages, dont celui qu’il n’est applicable à seulement deux mollusques (le gastéropode Lottia gigantea et le bivalve Magallana gigas).


Task description :
As part of this six-month internship, with theoretical and practical support from the supervisor, the student will design a new pipeline of in python for predicting the effects of genetic variants in molluscs, capable of processing vcf. This pipeline will include predictions of functional effect of mutations compared to reference genome, research and alignment of genes related to variants in five different mollusc species, phylogenetic study of the genes and estimation of the conservation of the position in the phylogeny. Once designed, if time will permit it, this tool will be tested with data obtained from M. gigas, and the results will be compared with those obtained using the SIFT4G tool. This work may lead to publication in a bioinformatics journal. 

Dans le cadre de ce stage de six mois, avec le soutien théorique et pratique de la superviseure, l'étudiant concevra un nouveau pipeline en python pour prédire les effets des variants génétiques chez les mollusques, capable de traiter des vcf. Ce pipeline comprendra des prédictions de l'effet fonctionnel des mutations par rapport au génome de référence, la recherche et l'alignement des gènes liés aux variants chez cinq espèces différentes de mollusques, l'étude phylogénétique des gènes et l'estimation de la conservation de la position dans la phylogénie. Une fois conçu, si le temps le permet, cet outil sera testé avec les données obtenues à partir de M. gigas, et les résultats seront comparés à ceux obtenus à l'aide de l'outil SIFT4G. Ce travail pourrait déboucher sur une publication dans une revue de bio-informatique. 

Desired skills : 
The ideal candidate will be a curious student with skills in programming (python preferentially). An interest in population genetic and/or phylogenetic will be an asset for integration into this project. Knowledge in some of these software would be an advantage : MUSCLE, BLASTn, BEDTools, Phyml SIFT4G and/or phastCons tools.

Le ou la candidat(e) idéale sera un(e) étudiant(e) curieux/se avec des connaissances en programmation (de préférence en python). Un interet en génétique des populations et/ou en phylogénétique serait un atout pour intégrer le projet. Des connaissances dans certains des logiciels suivant seraient un avantage : MUSCLE, BLASTn, BEDTools, Phyml SIFT4G and/or phastCons tools.


Contact:
· Le Veve Audrey, audrey.le-veve@univ-perp.fr, Laboratoire des Interactions Hôtes Pathogènes Environnements (IHPE), UMR5244, Equipe TReV « Transmission, Résistance et Virulence »
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