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Contexte & Problematique

Modifications de I’'ARN et régulation chez les plantes
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Contexte & Problematique

Modifications de I’'ARN et régulation chez les plantes
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Modification chimique de I'ARN
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Peu étudiées chez les plantes, malgré un role démontré dans:
tolérance au stress - regulation dynamique - expression genique

(Neumann et al., 2024 ; Bures et al., 2023)
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Objectifs de la these

Deux axes : roles et détection des modifications

f-j Objectifs biologiques
e Effets de deux modifications - @ @
(Azevedo-Favory et al., 2021)

® Type d’ARN étudié
- ARN ribosomique
- ARN messager

® Différentes conditions - @

(Darriére et al., 2022 ; Mufioz-Diaz et al., 2024)



Objectifs de la these

Deux axes : roles et détection des modifications
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&
S
(ARNouADN
e Effets de deux modifications - @ @ ® Traitement automatique des
(Azevedo-Favory et al., 2021) données Nanopo re <—— Nanopore

(Furlan et al., 2021)

3-5
] Wty
?. A y il e |i|\ Ve e
ionique 5 e U
Temps

(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019)

® Type d’ARN étudié ® Classification supervisée des modifications @ @
- ARN ribosomique .
- ARN messager g
Position génomique
® Différentes conditions - @ ® |everles verrous de détection et quantification

(Darriére ef al., 2022 ; Muiioz-Diaz et al., 2024) automati que



Données Omics complexes

Analyse des signaux Nanopore: bruit, interactions, contexte
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(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019)



Données Omics complexes
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Données Omics complexes

Analyse des signaux Nanopore: bruit, interactions, contexte
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(Furlan et al., 2021)

e lgnorent les effets de voisinage et les interactions
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Construction d'une stratégie d'apprentissage profond

Des données pour prédire les modifications dans des contextes de stress

Echantillons : Sauvage, mutant, stress

Données ARN direct Apprentissage supervisé Cible de prédiction
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(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019) (Furlan et al., 2021) (Azevedo-Favory et al., 2021)



Construction d'une stratégie d'apprentissage profond

Des données pour prédire les modifications dans des contextes de stress

Echantillons : Sauvage, mutant, stress

Données ARN direct Apprentissage supervisé Cible de prédiction

Nanopore (Lectures longues)
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Lecture 2 UAG...
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(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019) (Furlan et al., 2021) (Azevedo-Favory et al., 2021)

? Originalité - prise en compte des interactions et des effets de voisinage entre modifications
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