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Sujet : 

Le développement de nouveaux produits pour l’agriculture, sans risque pour l’environnement et l’homme, est 
essentiel pour atteindre les objectifs de développement durable et de sauvegarde de la biodiversité. Dans ce 
contexte, un des défis est de mesurer les multiples changements biologiques qui s’opèrent chez les plantes lors des 
tests d’application de ces produits. Ces changements peuvent être révélées par des études dits ‘omiques’ [1]. 
Cependant, l'extraction de résultats fiables et significatifs de ces expériences est généralement difficile et requiert 
des outils et des algorithmes de calcul sophistiqués, qui sont difficiles à comprendre pour les biologistes 
expérimentaux. Un logiciel convivial est extrêmement important pour effectuer des analyses de données omiques 
dans la recherche de nouveaux produits pour l’agriculture [2]. 

Le but de ce projet est le développement script d’automatisation des process, potentiellement sous la forme d’un 
plugin intégré à Cytoscape, pour faciliter l’organisation et l’analyses de données de protéomique de plantes [3], [4]. 
Le développement pourra s’appuyer sur des travaux précédemment publiés et validés dans la communauté 
scientifique, par exemple [5], [6]. La partie « biologie » du projet sera encadrée par Su MESLER et la partie « bio-
informatique » par Charlotte HÉRICÉ. 

Langages : 

- Cytoscape command line: 
https://manual.cytoscape.org/en/3.5.0/Programmatic_Access_to_Cytoscape_Features_Scripting.html 

- Java (si plugin) ou Python ou JavaScript  

Conditions : 

- Autonomie 
- Meetings au moins une fois par semaine pour l’avancement du projet 
- Confidentialité 
- Rédaction du cahier des charges et du rapport en anglais 
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