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Objectif : Innover dans le traitement de données massives de spectrométrie de masse afin de
sonder la diversité microbienne d’un échantillon biologique pour y identifier rapidement les agents
pathogénes.

La spectrométrie de masse est un outil performant pour analyser systématiquement le contenu
protéique d’'un échantillon biologique. Lanalyse d'échantillons biologiques hétérogenes constitue
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 fragmentation de spectrométrie de masse
en tandem sont désormais a comparés a 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
I'ensemble du procédé et gain de sensibilité.

Le stage de Master2 sera consacré a tester et optimiser différentes conditions de préparation et
d’analyse d'échantillons biologiques issus de prélevements environnementaux. Pour cela, I'étudiant
aura la charge de mettre en place des outils originaux de fouille de données adaptés a cette
problématique. Des logiciels spécifiques seront congus afin de créer des bases de données ad hoc
évolutives par apprentissage, de développer des modeéles numériques permettant de confronter le
grand nombre de données expérimentales générées par la spectrométrie de masse a des données
simulées, d’extraire I'information pertinente en fonction des conditions expérimentales testées, et
d’évaluer le degré de confiance dans les résultats par des tests statistiques adaptés (évaluation de
faux-positifs sur des données massivement paralleles).

Le sujet de thése proposé dans la continuité de ce travail s'inscrit dans la perspective de créer a 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 espéces bactériennes caractéristiques devront
étre développées. Des innovations en termes de tests statistiques pourront étre explorées. Des
simulations numériques permettront de valider la combinaison optimale des différentes approches
testées et d'évaluer le niveau de confiance dans les résultats produits. Différentes méthodes de
fouille de données pourront étre également explorées et comparées. Celles-ci pourront notamment
s'appuyer sur des données issues d'échantillons biologiques dangereux, simulées et réelles.

L'étudiant doit maitriser des langages de programmation pour les traitements de données (C, C++, ou
FORTRAN), de tri (Perl), de gestion des données (MySQL), et éventuellement d’interface web (Java ou
PHP). L'étudiant doit faire preuve d’autonomie (informatique et gestion de projet), de sens
d’innovation (propositions d’amélioration de tests statistiques par exemple), et s’intéresser a
I'interface biologie/biophysique (interactions avec des experts en spectrométrie de masse et
microbiologie).
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