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PARCOURS

» MPSI/MP
» ENSEEIHT - Info. & Math. appliquées (2011 - 2014)
» Stages
» CityMeo (2011)
» Streaming progressif de modeles 3D (2012 & 2013)

» Doctorat en bioinformatique (2014 -)



DUPLICATION SEGMENTAIRES (SD)

DEFINITION ROLES

» Deux ou plusieurs bras » Marqueurs évolutionnaires inter-
especes
» Longueur > 1kbp
» Sources de variabilité

» Taux d’homologie > 90%
» Jouent un role structurel
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LA THESE

OBJECTIFS

» Développement d'un outil dédié a la cartographie des SD
» Echelle génomique
» Versatile
» Parallélisable & distribuable
» Applications
1. Cartographier un maximum de génomes

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

...0U : UN INFORMATICIEN AU PAYS DES BIOLOGISTES

» Position batarde 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 matiéere

» Domaine évoluant trés rapidement



IMPLEMENTATION

IMPLEMENTATION
» Rust » Optimisation
» Performances » De l'analyse de
complexité...
» Sécurité .
» ... a l'optimisation bas-
» Confort . .
niveau
» Outillage

» C++, mais les bons cotés



UTILISATION

CLI WEB

» Tentative de facilité » Upload & parametres
d’utilisation
» Jobs queue paramétrable

» Mode interactif ou batch D |
» Notifications par mail

B ) i istorique des jobs

target/relecase/asgart chryY.fasta chrl.fasta 28 168 -vRT --formnat gff2
[>1st strand file chrY.fasta
[>2nd strand file chrl.fasta
> K-mers sice 20 M - -
[>Max gap size 109 } Vlsuallseur en Ilgne
> Output file chrY.fasta_vs_carl.fasta 28_1eert
[> Reverse Znd strand true
[> Translate 2nd strand true
> Interlaced SD fa'se E I 1V 1 P h 1
>Min. length 1860 } IXI1T + oenix
[>Max. cardinality 1808
> Threads count 4
[1/4] Building suffix array...
[2/4] Louking for hulls...
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RESULTATS ACTUELS

lI-U GENOMES Autosomes vs. XY/ZW

» Poisson (1) » Mammiferes (15) » Autre (4)

» Oiseaux (7) » Primates (12) » Ornithorynque (1)
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