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Intérêt du projet 
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(Neumann et al., 2024 ; Bures et al., 2023)

Peu étudiées chez les plantes, malgré un rôle démontré dans :
tolérance au stress – regulation dynamique – expression génique

Contexte & Problématique
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Consortium

Applications agronomiques

Données de séquençage
IMoPA (CNRS) – V.Marchand, I.Motorine (lectures courtes, RiboMethSeq / HydraPsiSeq)
Plateforme GeT (INRAE) (lectures longues, Nanopore)

Apprentissage automatique
MIAT (INRAE) – B.Charlier, C.Gaspin, N.Vialaneix
IMAG (CNRS) – A.Cleynen

Réponse au stress
LGDP (CNRS) – J.Saez-vasquez (A. thalianna)
LIPME (INRAE) – C.Donnadieu, N.Langlade, M.Moroldo, N.Pouilly
(Tournesol) DIGIT-BIO

Intérêts agroécologiques – PEPR Agroécologie & Numérique

Du signal ARN à l’identification de génotypes plus résilients

Caractériser des
génotypes végétaux

Marqueurs fonctionnels
de tolérance

Séléction variétale
agroécologique
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Objectifs de la thèse

ΨNmEffets de deux modifications – 

Objectifs biologiques

Deux axes : rôles et détection des modifications

Type d’ARN étudié 
                                   – ARN ribosomique
                                   – ARN messager

Différentes conditions – 
(Darrière et al., 2022 ; Muñoz-Díaz et al., 2024)

(Azevedo-Favory et al., 2021)
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Effets de deux modifications – 

Objectifs biologiques

Deux axes : rôles et détection des modifications

Objectifs méthodologiques

Type d’ARN étudié 
                                   – ARN ribosomique
                                   – ARN messager

Différentes conditions – 

Traitement automatique des
données Nanopore

Lever les verrous de détection et quantification
automatique

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

(Darrière et al., 2022 ; Muñoz-Díaz et al., 2024)

(Azevedo-Favory et al., 2021)

(Furlan et al., 2021)
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Données Omics complexes

Analyse des signaux Nanopore: bruit, interactions, contexte
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Détection des
modifications

Données Omics complexes

Analyse des signaux Nanopore: bruit, interactions, contexte

Acquisision bruitée des données

Ignorent les effets de voisinage et les interactions

Verrous actuels

Interactions ?
Effets de voisinage ?
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Construction d’une stratégie d’apprentissage profond

Des données pour prédire les modifications dans des contextes de stress

Nanopore (Lectures longues)

Échantillons : Sauvage, mutant, stress

 Sites modifiés connus
& Stœchiométrie

RiboMethSeq / HydraPsiSeq

Données ARN direct Apprentissage supervisé Cible de prédiction

(Azevedo-Favory et al., 2021)(Furlan et al., 2021)(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019)

(Lectures courtes)
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Des données pour prédire les modifications dans des contextes de stress

Originalité

Nanopore (Lectures longues)

 Sites modifiés connus
& Stœchiométrie

RiboMethSeq / HydraPsiSeq

Données ARN direct Apprentissage supervisé Cible de prédiction

– Prise en compte des interactions et des effets de voisinage entre modifications

(Azevedo-Favory et al., 2021)(Furlan et al., 2021)(adapté de fig 2 ; Midha et al., 2019)

(Lectures courtes)
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Échantillons : Sauvage, mutant, stress



Merci pour votre attention
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