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PARCOURS

▸ MPSI/MP 

▸ ENSEEIHT – Info. & Math. appliquées (2011 – 2014) 

▸ Stages 

▸ CityMeo (2011) 

▸ Streaming progressif de modèles 3D (2012 & 2013) 

▸ Doctorat en bioinformatique (2014 –)



DUPLICATION SEGMENTAIRES (SD)

▸ Marqueurs évolutionnaires inter-
espèces 

▸ Sources de variabilité 

▸ Jouent un rôle structurel

▸ Deux ou plusieurs bras 

▸ Longueur > 1kbp 

▸ Taux d’homologie > 90%

DÉFINITION RÔLES



SD IN THE HUMAN GENOME

LE CHROMOSOME Y HUMAINLE GÉNOME HUMAIN
Chromosome Intrachromosomal (%) Interchromosomal (%) All (%)

1 1.4 0.5 1.9

2 0.1 0.6 0.7
3 0.3 1.1 1.1

4 0.0 1.0 1.0

5 0.6 0.3 0.9
6 0.8 0.4 1.1

7 3.4 1.3 4.1
8 0.3 0.1 0.3

9 0.8 2.9 3.7
10 2.1 0.8 2.9

11 1.2 2.1 2.3

12 1.5 0.3 1.8
13 0.0 0.4 0.5

14 0.6 0.4 1.0
15 3.0 6.9 6.9

16 4.5 2.0 5.8

17 1.6 0.3 1.8
18 0.0 0.7 0.7

19 3.6 0.3 3.8
20 0.2 0.3 0.5

21 1.4 1.6 3.0

22 6.1 2.6 7.5

X 1.8 3.2 5.0

Y 12.1 16.0 27.4



LA THÈSE

OBJECTIFS

▸ Développement d’un outil dédié à la cartographie des SD 

▸ Échelle génomique 

▸ Versatile 

▸ Parallélisable & distribuable 

▸ Applications 

1. Cartographier un maximum de génomes 

2. Comparaison autosomes vs. chromosomes sexuels (XY, ZW)



COMMENT IMPLÉMENTER UNE RECHERCHE RAPIDE ?

ASGART

1. Chercher des ancres 
similaires entre les 
deux chaînes 

2. Étendre ces ancres en 
respectant les 
paramètres fixés par 
l’utilisateur 

3. Collecter, filtrer, 
exporter

‣ Rapide 

‣ Sécurisé 

‣ Parallèle & Distribué 

‣ Fonctionne à l’échelle génomique 

‣ Interfaces Web & CLI 

‣ UX pas complètement oubliée



DIFFICULTÉS…

…OU : UN INFORMATICIEN AU PAYS DES BIOLOGISTES

▸ Position bâtarde de la bioinformatique 

▸ Pléthore de formats, pas/peu de standards 

▸ Qualité des logiciels variant du pire au meilleur 

▸ Nécessité d’une compréhension non triviale de la matière 

▸ Domaine évoluant très rapidement



IMPLÉMENTATION

IMPLÉMENTATION

▸ Rust 

▸ Performances 

▸ Sécurité 

▸ Confort 

▸ Outillage 

▸ C++, mais les bons côtés

▸ Optimisation 

▸ De l’analyse de 
complexité… 

▸ … à l’optimisation bas-
niveau



UTILISATION

CLI
▸ Tentative de facilité 

d’utilisation 

▸ Mode interactif ou batch

▸ Upload & paramètres 

▸ Jobs queue paramétrable 

▸ Notifications par mail 

▸ Historique des jobs 

▸ Visualiseur en ligne 

▸ Elixir + Phoenix

WEB





RÉSULTATS ACTUELS

40 GÉNOMES
▸ Poisson (1) 

▸ Oiseaux (7)

▸ Mammifères (15) 

▸ Primates (12)

▸ Autre (4) 

▸ Ornithorynque (1)

Autosomes vs. XY/ZW



QUESTIONS?
MERCI!


