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Objectifs

Acquérir une expertise dans I'analyse des données moléculaires et génomiques grace a
I'utilisation des outils de bio-informatique. L’expertise acquise permettra a I'étudiant d’étre
autonome dans le traitement de données, au sein des laboratoires de recherche publics ou
privés ayant de plus en plus souvent recours a l'utilisation d’approches moléculaires pour
I'étude et la gestion des écosystémes naturels.

Contenu

L’étudiant recevra une formation théorique et pratique sur l'utilisation des outils de bio-
informatique existants. |l s’agira d’apprendre a utiliser et a interroger les bases de données
publiques, de comprendre le principe de fonctionnement des outils de bio-informatique, de
réaliser des comparaisons et des alignements de séquences nucléiques, et de construire
des arbres phylogénétiques simples basés sur des données moléculaires et/ou
morphologiques. Cette formation sera accompagnée de petits exercices de réflexion
permettant d’appréhender de maniére ludique les grands principes de la bio-informatique.

Connaissances et
compétences
acquises

Connaissances :

- Initiation aux usages et intéréts des outils de biologie moléculaire et de bio-
informatique dans I'étude des écosystémes naturels

- Comprendre la structuration des bases de données et le fonctionnement des
algorithmes bio-informatiques de bases

- Comprendre les principes de comparaisons et d’analyse des données de
séquences moléculaires

- Acquérir des notions en évolution des espéces et en phylogénie / taxonomie
intégrative morpho-moléculaire

Compétences :

- Apprendre a interroger une base de données (NCBI, EBI, ...)

- Savoir rechercher et comparer des séquences similaires entre-elles (BLAST,
Dotplot, ...)

- Savoir aligner des séquences nucléiques ou protéiques (Needleman-Wunsch,
Smith-Waterman, Clustal, ...)

- Apprendre a construire des arbres phylogénétiques (PhyML, RaxML, R)




