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Université de Rouen Master Sciences Technologies Santé mention BiolBgigé
SeeciaLiTE Biol NFORM ATIQUE
Master mentiorBiologie Santé [ Spécialité BiolnforMatique [ Année d'étudesannée 1
SEMESTRE 1
Volume horaire Examen terminal Contrdle continu

Part de Part de Partdu |(Partdu |Partdes
'examen | I'examen | contrdle [controle |travaux CE

Estimation de la]

TD | TP [charge par Durée totale

Unités d’enseignements et matiérg M
par étudiant

Note globale

Coeflicient coefficientée

étudiant écrit oral écrit oral pratiques

4 UE obligatoires (dominante génétique et génomiglie
UE 1 Biostatistiques/Anglais 50] 20 70 5 100 45 40 15 5)

[ Matiére : Bic istiques 25, 25 35 25 50 25 25 25

[ Matiére : Anglais 25 25 35 25 50 20 15 15 25
UI’E 13 Contréle de I_Expressmn 56 |8 6 70 140 7 140 140 7
Génique et Transcriptome
UE 14 !Ev_olunon des génomes et 14 8 8 30 60 3 60 45 15 3
phylogénie
UE 20 Polymorphismes et génétiqu P16 6 8 30 60 3 60 42 18 3

des caractéres complexes

1 parcours obligatoire au choix parmi deux
Parcours Bioinfo A (dominante physiologie molécidai

UE 4 Endocrinologie et

A A 20 10 30 60 3 60 45 15 3
neuroendocrinologie
UEl6|Rhysiolagieldella 23 |12 35 70 3 60 45 15 3
neurotransmission
UE 9 Physiopathologie moléculaire 20| 1P 30 60 3 60 45 15 3

UE 11 Biologie structurale 36 10 9 50 105 5 100 60 40
UE 17 Cycle cellulaire, cytosquelette.

matrice extracellulaire 40 40 80 4 80 80 2

1 UE obligatoire au choix parmi trois
UE 19 Métabolome, Protéome, Flu
cellulaires

UE 10 Introduction aux Biothérapieg

15 10 20 45 3 60 45 15 3

! 20 10 30 60 3 60 60 3 3
(UE 9 requise)
UE 18 Microbiologie 24 6 30 60 3 60 45 15 3
164 a 108
Total semestre Parcours Bioinfo A 2 22 295/305 610 30 600 30
175 112
Total semestre Parcours Bioinfo B gg a gg a 31 290/300 610 30 600 30

Toutes les UE sont mutualisées avec I'ensembl8piesialités du Master 1 "Biologie Santé" en tarit/guobligatoires ou optionnelles selon les parcours




Université de Rouen Master Sciences Technologies Santé mention BiolSgiaé

Master mentiomBiologie Santé [ Spécialité : BiolnforMatique [ Année d’étudesannée 1
SEMESTRE 2
Volume horaire Examen terminal Contréle continu
PO . s Estimation de . Partde |[Partde Partdu | Partdu Part des
Unités d'enseignements et ma"e'eéM TD | TP |lacharge par D::Z?ug?rlf Coefficient Eget?ﬁgilggfélg I'examen | 'examen | controle |contréle travaux CE
étudiant P écrit oral écrit oral pratiques
UE 1 Bioinformatique et
Biostatistiques en génomique 16 16 16 48 %6 6 120 60 60 6
UE 2 Stage 4 mois 24 480 160 240 80 24
rapport soutenancg  Evaluation encadrant
96 (hors
Total semestre 2 48hors stage) stage)
Master mentiomBiologie Santé Spécialité : BiolnforMatique Année d'étudesannée 2
SEMESTRE 3
Volume horaire Examen terminal Contréle continu
S : i Estimation < Partde |Partde Part du Part du Part des
Unités d’enseignements et matiéres X N
9 CM |TD |TP|de lacharge Durge tqtale Coeff. Note'glloba,le 'examen | I'examen | controle |contrle |travaux |CE
PR par étudiant coefficientéd .~ P -
par étudiant écrit oral écrit oral pratiques
UE 1 Systéme, algorithmique et programmation 38 16 25 150h 3 60 30 30 3
UE 2 Statistiques avec R et Bioconductor 14 1 15 40 80 2 |40 20 20 2
UE 3 Bases de données et Technologies Web 20 Lo 15 45 90 2 40 20 20 2
UE4 Conception et Programmation Orientée Objet 1p 55 )40 80 2 40 20 20 2
UE 5 Algorithmique avancée 17 17 31 55 110 2 40 20 20 2
LIJE 6 Modeéles §tat|st|ques et fouille de données po 15 15 15| 45 20 2 40 20 20 2
I'analyse des séquences
UE 7 Génomique comparative (1)
Algorithmes et statistiques des alignements de 16 12 12| 40 80 2 40 20 20 2
séquences
UE 8 Annotation des génomes et des protéomes :
analyses bioinformatiques 26 21 28170 140 3 60 30 30 3
UE 9 Environnement professionnel (1) 13 33 4 | 50 90 2 40 20 20 2
UE 10 Mission professionnelle (1) 36 semainey 10 200 60 100 40 10
rapport soutenanc¢ Evaluation encadrant

Total semestre 3 154 14 460(hors 910(hors

mission) mission)

3
Université de Rouen Master Sciences Technologies Santé mention BiolBgigé
Master mentiorBiologie Santé Spécialité : BiolnforMatique Année d’études: année 3
SEMESTRE 4
Volume horaire Examen terminal Contréle continu

Unités d’enseignements et Estimation de Durée totale Note globale Partde |Partde Part du Part du Part des
matieres CM |TD |TP |lacharge par ar étudiant Coefficient coefﬁgientée I'examen | 'examen | controle contrale oral travaux CE

étudiant P écrit oral écrit pratiques
UEL Programmation et 19 |23 [23 |es 130 3 60 30 30 3
technologies Web avancées
UE2 Gestion d'un projet de 120( projet
développement logiciel ou 4 16 estimé a 4 80 80 4
d'applications 100h/étudiant)
UE3 Génomique comparative (2|
Algorithmes de comparaison de
génomes complets
Méthodes de reconstruction 20 19 16 55 110 2 40 20 20 2

phylogénétique

Modeéles pour la Dynamique et

Génétique des populations

UE4 Transcriptomique et

protéomique : analyses statistiqyext 9 42 75 150 3 60 30 30 3

et bioinformatiques

UES5 Modélisation, simulation, ef]

systéemes de représentation des

connaissances

- Modélisation et simulationen 28 |5 17 | 50 100 2 40 20 20 2
biologie systémique

- Fouille de texte s et ontologies pn
génomique

UE6 Modellsatlop, pre,dlcuqn de 25 10 10 45 %0 > 40 20 20 >

structures et chémogénomique

UE7 Environnement professionrel0

) 20 30 60 2 40 20 20 2
UES8 Mission professionelle (2) 0 34 semainep 12 240 80 0 12 40 12
rapport soutenance E:ll?{aud?talﬁ?

Total semestre 4 10g 340(hors 780 (hors

30

mission) mission)




UE1 S1 — BosTaTIsTIQUES /ANGLAIS

Mention Biologie Santé
CE 5
Responsables Dominique Cellier + 1 personne du Département dgues

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leligatoire | Spécialités Recherche « Biologie Cellulairémagerie pour fa
Biologie, Analyse, Controle et Expertise dans I'Agjtimie e
les Bio-Industries, Bioinformatique

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Pré-requis BioStatistique 2B et Anglais, niveau B1 du CECRL
Compétence visée Maitrise des biostatistiques et présentation @malanglais
Nature des activités pédagogiques Volume horaieg &0 h

Travaux Dirigés Informatique : 25 h
Travaux Dirigés Anglais: 25 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 20h

Modalité du contréle des connaissances BioStatissique

Examen terminal 50 % ; Contrdle continu 50 %
Anglais

Examen terminal 40 % ; Contrdle continu 30 %
Oral 30 %

Programme résumé :
BioStatistiques :

%  Comparaisons multiples

SEMESTRE 1 &  ANOVA, ANCOVA

%  Régression linéaire et régression non linéaire

La totalité de I'enseignement se fait en salle riregten utilisant GraphPad Prism4 et R.
Etudes de cas : présentation d’'un probleme biolmgidu protocole expérimental et des données obseinaitement statistique.

Anglais scientifique :
ORAL
- Compréhension et restitution d'une présentatiGtigtisée
- Participation a des visio-conférences scientifique
- Présentation de rapports scientifiques
- Entrainement a la prise de parole (réunions, getre...)
- Entrainement & la prononciation en laboratoiréadgues

ECRIT
- Réalisation d'un glossaire de spécialité
- Rédaction de rapports et résumés scientifiques
- Travaux de traduction (articles scientifiques tliadité)
- Préparation aux tests de langue

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU), Pierrick Gandolfo (MCU), Gstophe Dubessy (MCU) — 1 personne du
département de langues

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®aieé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gi#é Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UE13 S1 — CONTROLE DE L'EXPRESSION GENIQUE ET
TRANSCRIPTOME

Mention Biologie Santé
CE 7
Responsables Chantal MONNIER, Hélene DAUCHEL

Spécialitt Recherche « Biologie Cellulaire »,  pardours
Spécialités ou parcours de la mention ou elle lelggatoire  |Sciences Végétales, parcours Microbiologie
Spécialité Bioinformatique

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1
UE "Génomique et Transmission des Génomes" de téen
Pré-requis SVTE parcours BBM ou UE "Génétique moléculaire " de

Licence SVTE parcours BCP

Génétiqgue moléculaire approfondie des procaryotds e
eucaryotes : connaissance des mécanismes de epntrol
génétique et épigénétique de I'expression des g&jom
Connaissance des méthodes d'analyses fonctionnelips
transcriptomique. Apprentissage de ['utilisations deutild
d'analyses bioinformatiques associés.
Volume horaire total : 70 h

Cours : 56 h ; Travaux Dirigés : 8 h
Travaux Pratiques en salle Informatique : 6 h

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Travail personnel estimé (hors présentiel) 70 h
Modalité du controle des connaissances Examen tatmanit 100%
Objectifs :

L'UE Controle de I'expression génique et transonyg s'intéresse aux mécanismes et aux produitexf@dssion des génomes
nucléaires et cytoplasmiques (ARN et protéines).sDane premiere partie, le cours est destiné a dcqiEs connaissances
approfondies des mécanismes moléculaires de I'ssipreet de la régulation de I'expression des gprnEsaryotes et nucléaires
eucaryotes (controle génétique et épigénétiquesj gue les connaissances de la structure, lacadioln et I'expression des génomes
mitochondriaux et chloroplastiques. Un panel dehodtlogies expérimentales destinées a I'étude ftenttion des génes (génie
génétique et génie cellulaire) sont présentéess e deuxieme partie le cours présente de factailéé les méthodologies
actuelles de l'analyse fonctionnelle en transcmidoie, il s'accompagne de travaux pratiques aulesroutils bioinformatiques
associés.

Programme résumé :
Régulation de I'expression génique chez les procantes et eucaryotes

- Régulation de I'expression de l'information génégue chez les procaryotes réarrangements génomique, modifications
épigénétiques, modifications structurales de I'ARilymérase, protéines régulatrices, étapes daradription, stabilité des ARNm,
régulation de la traduction, devenir et régulatieria chaine protéique.

- Régulation de I'expression de I'information génétue nucléaire chez les eucaryotesPrésentation des modeles cellulaires
eucaryotes - la levure, les cellules de mammiféresulture, les souris transgéniques - et leulisatibns en génie génétique, génie
génomique et génie cellulaire; Modifications deli@omatine et contrdle épigénétique de I'expressesngénomes; Différents
mécanismes de régulation des Unités de transariptcclasse |, 1l et 1.

- Génomes et expression des génomes des organell¢érédité cytoplasmique; Division des organellessZFand dynamine;
Génome mitochondrial et chloroplastique : réplmati les genes et leurs produits. Comparaison élesnges cytoplasmiques chez
différentes espéces; mutations de 'ADN mitochaldyi consquences pathologiques; Hyperstructurgéretme mitochondrial :
exemples et implication dans les processus dedesfrfitness cellulaire et état pathologique.

Transcriptomique

- Modifications des génomes par mutagenese ciltlgereciblée

- Analyses de I'expression différentielle des géemen transcriptomique

- séquencage a haut débit d'étiquettes d'expressa@guences de transcrits (EST, SAGE, FL-cDN&jusncage de génes
faiblement exprimés (normalisation soustraction).

- hybridation & haut débit pour I'analyse des tap®mes (macro-array, micro-array, puces a ADN).

- banques de données et outils d'analyses bioiatijoes associés.

- Travaux Dirigés : analyses d'articles, exemples variés conceraambissance et développement, la réponse a desifac
environnementaux chez I'homme, I'animal ou le \agét

- Travaux Pratiques en salle informatique: Banques de données généralistes et spécialiséefepalonnées du transcriptome,
navigateur chromosomique, programmes de compardissgguences.

Equipe pédagogique Chantal Monnier (MCU), Hélene Dauchel (MCU), Victooms (PU).

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

UE14 S1 - EVOLUTION DES GENOMES ET PHYLOGENIE

Mention Biologie Santé
CE 3
Responsables Sylvie BARRAY, Hélene DAUCHEL

Spécialité Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Spécialités ou parcours de la mention ou elle lelggatoire  |Sciences Végétales, parcours Microbiologie

Spécialité Bioinformatique

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Pré-requis UE13 "expression des génomes et génomique fonetilenn
Compréhension des concepts fondamentaux de I'éonldés
génomes : mécanismes d'‘évolution moléculaire etoghnid
moléculaire. Apprentissage des outils d'analyses
bioinformatiques associés.

Volume horaire total : 30 h

Cours : 14 h ; Travaux Dirigés : 8 h
Travaux Pratiques Informatiques : 8 h
Travail personnel estimé (hors présentiel) 30h

Modalité du contréle des connaissances TP 25% - Erarerminal Ecrit 75%

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé :

L'UE « évolution des génomes et phylogénie » ginsians la thématique générale actuelle de |la ménee comparative. Elle
présuppose des connaissances du contenu infodeatdénomes et des modalités d'expression des ggénom

Sur ces bases, le cours a pour objectif de présiesteoncepts fondamentaux de I'évolution des méspen deux parties reliées (i)
les mécanismes d'évolution moléculaire des gén@né§ les concepts et méthodes de I'analyse gtogénie moléculaire. D'un
point de vue pratique, cette UE propose |'appseatie des outils d'analyse bioinformatiques assaci& theéme.

Evolution des génomes — 6h Cours

- Introduction générale a la génomique comparative

- Innovation génétique et évolution des génomestionale core protéome et de redondance géniqus; &eiutif des
innovations (diversification fonctionnelle, spéidation cellulaire, adaptation des especes au cdarévolution);
duplication de génes et famille multigénique; afiggiion de genes et évolution concertée; brassdigrons,
organisation modulaire des protéines et superfarddl genes; origine et devenir des pseudogenes®et role des
introns en évolution génomique, épissage alternatiivité et impact des éléments transposableste@a informatifs
comparés; Polyploidisation et duplication segmeatai Notion de cartographie comparée. Notion d'esjmm et
contraction des génomes.

Phylogénie moléculaire — 8h Cours

- Origine des génomes : origine du vivant; scéndee synthéses moléculaires primitives; des génamA&N aux
génomes a ADN.

- Concepts de bases en phylogénie moléculaire-originda phylogénie, terminologie-; Caractéristiques @rbres
-terminologie, topologie, enracinement-; Premigrbglogénies moléculaires - horloge moléculaire,ixchite I'ARNr,
arbre du vivant-;

- Reégles de reconstruction des arbres : terminolagignement multiple de séquences et méthodes amstuction
d'arbres phylogénétiques; Estimation de la robestd&in arbre (test statistique de bootstraps);

- Applications et limites de la phylogénie moléctdai: Phylogénie de génes et phylogénie d'espécassferts
horizontaux, attraction des longues branches.

Travaux Dirigés — 8h :résolution de problémes et analyses d'articles.

Travaux Pratiques en salle informatique — 8h Analyser en pratique quelques exemples de mécasidlimmovations génétiques

et de plasticité des génomes : localisation chromigue et structure des duplicats, relation stmgefanction des protéines codées
par les duplicats, analyses fonctionnelles deistds et variants d'épissage, synténie et cartbigragpmparée, construction et
interprétation d’un arbre phylogénétique d'une flemmultigénique. Ressources et outils bioinformagis| mis en oeuvre: Banques
de données généralistes, de domaines protéiquestaboliques, navigateur chromosomique, programdgesomparaison de

séquences, d'alignement multiple et de phylogénie.

Equipe pédagogique Sylvie Barray (PU), Hélene Dauchel (MCU), Josseladils (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UE20 S1 - POLYMORPHISMES ET GENETIQUE DES
CARACTERES COMPLEXES

Mention Biologie Santé

CE

3

Responsables

Mario TOSI, Hélene DAUCHEL

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leiigatoire | Spécialité Bioinformatique

Semestre ou elle peut étre suivie M1S1

Pré-requis

UE "Génomique et Transmission des Génomes" de téen
SVTE parcours BBM ou UE "Génétique moléculaire”| de
Licence SVTE parcours BCP ;

Compétence visée

Comprendre les concepts et les implications |des
polymorphismes ponctuels des génomes (SNP : $ingle
Nucleotide Polymorphism) en génétique humaine egétgug
végétale.Apprentissage des outils d'analyses bioirtiquep
associés.

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 30 h
Cours : 16 h ; Travaux Dirigés : 6 h
Travaux Pratiques en salle informatique : 8 h;

Travail personnel estimé (hors présentiel) 30 h

Modalité du contrble des connaissances

ControleroB0 % Examen terminal écrit 70%

Programme résumé :

. Polymorphismes et génétique humaine — 18h : 1@Pours + 4h TD+ 4h TP Info

maladies a transmission mendélienne et non mesmié| maladies & déterminisme complexe

SNP : découverte et génotypage a haut débit de SNP

caractérisation des polymorphismes SNP ; SNP ¢ataron codant

concepts de structure des populations, répartitefréquences alléliques, haplotypes et désécpslide liaison

découverte des genes impliqués dans les malaolieglexes : SNP et études d’'association

utilisation des SNP dans les puces-CGH (Compar&@eeomic Hybridization) pour I'analyse des pertegahs d'ADN.
Applications en génétique médicale.

Travaux Dirigés — 4h :analyses d'articles

Travaux Pratiques en salle informatique — 4h :Exemples d'applications des SNP en génétique Imenfaessources et
outils bioinformatiques mis en ceuvréases de données de SNP et réinvestissemeatpdatique d'autres outils d'analyses
bioinformatiques tels que bases de données géstémalile séquences, navigation chromosomique, ESfiparaison de
séquences, analyse de structure 3D...

. Polymorphismes et génétique végétale des caraces complexes — 12h, 6h Cours+ 2hTD + 4h TP Info

Les marqueurs moléculaires et le polymorphisme &k végétaux

Les centres de ressources et les collections dérielavégétal utilisées pour I'étude de la vaiigb(naturelle : écotypes,
scientifiques : RILs...)

Détection du polymorphisme : plate formes, teche&de séquencage et de génotypage, alignemesgglesnces

Analyse fonctionnelle prédictive des polymorphisneodant/non codant)

Gestion des données : bases de données végétales

Relations génotype/phénotype : banc de phénotyphgeit débit

Variation dans les promoteurs et régulation deplfession

Applications : carto génétique, génétique d'asstimn, analyse de la variabilité, génétique desifajons...

Travaux Dirigés — 2h : analyses d'articles

Travaux pratiques en salle informatique — 4h :Exemples d'applications des SNP en génétique alégBessources et
outils bioinformatigues mis _en ceuvre Alignement d'un lot de séquences issues de s@age, détection des
polymorphismes et évaluation de leur impact formetig.

Equipe pédagogique Mario Tosi (PU), Fabienne Granier (IR, INRA Versesl), Hélene Dauchel (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gie#é Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

UE4 S1 — ENDOCRINOLOGIE ET NEUROENDOCRINOLOGIE

Mention Biologie Santé

CE

3

Responsable

Lydie JEANDEL

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leligatoire

Spécialité Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Neurosciences Moléculaires, Cellulaires et Compomeahes]
parcours Physiologie Appliquée et Physiopathol@giécialitéf
Biolnformatique  parcours a dominante  physiolpgie
moléculaire Analyse, Controle et Expertise dans I’Agrochimie
et les Bio-Industries

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Pré-requis

UE de physiologie humaine proposée en L3 SVET dagpa
de biologie cellulaire et physiologie.

Compétence visée

L'objectif est d'acquérir les concepts et les déppements
technologiques indispensables a la compréhensios| de
mécanismes de régulaton des grandes fongtions
physiologiques.

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 30 h
20 h de cours magistraux et 10h de travaux dirigés

Travail personnel estimé (hors présentiel)

Modalité du contréle des connaissances

Contrble Qo20¥6, Examen écrit des connaissances 8(4%

Programme résumé :

Cadre théorique général : La neuroendocrinologieuest discipline transversale qui permet d'abordes groblématiques de
physiologie intégrée.

Cours Magistraux — 20h

Hormones et systéeme endocrinien.

Axe hypothalamo-hypophysaire.

Evolution des systémes de communication (ontogénpdylogénie).
Régulation de I'équilibre hydrique et électrolytequ

Effets et régulation de la prolactine.

Fonction somatotrope.

Fonction thyréotrope.

Fonction corticotrope.

Fonction gonadotrope.

Travaux dirigés — 10h

Evaluation orale des connaissances de I'ensemédeétidiants par un questionnaire sur les mécasistizetion des
hormones et les rapports entre le systéme nertdaxsgsteme endocrinien.

Techniques utilisées en endocrinologie et neuroerblogie de I'échelle moléculaire a I'échellellgiaire jusqu’aux
aspects intégrés.

Analyse de protocoles et analyse de résultats.

Lecture et présentation d’articles (récepteurarits et outils thérapeutiques, interactions intiete@es, rythmes hormonaux
et physiopathologie)

Equipe pédagogique Lydie JEANDEL (MCU) — Hubert VAUDRY (DR INSERM)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UEG6 S1 — PHYSIOLOGIE DE LA NEUROTRANSMISSION

Mention Biologie Santé
CE 3
Responsable Pierrick GANDOLFO

Spécialitt Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Neurosciences Moléculaires, Cellulaires et Componeahes)

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leiggatoire  |SpécialitésBiolnformatique parcours a dominante physiolpgie

moléculaire Analyse, Contrdle et Expertise dans I’Agrochimie
et les Bio-Industries

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Connaissances solides de neurophysiologie (potert
membrane, potentiel d'action, exocytose,...).

Pré-requis L'UE «Physiologie Humaine » proposée en L3 SMTE,

parcours Biologie Cellulaire et Physiologie permitcduéri
ces pré-requis.

Connaissances des différentes formes de neurotrssismi dg

Compétence visée leur mécanisme, de leur régulation et de |[leur

dysfonctionnement

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 35 h
Cours : 22h ; Travaux Dirigés : 13h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 35h

Modalité du contrble des connaissances Examen tal®ih%; Controle continu 20%

Programme résumé :
Cours — 22h
Les neurotransmetteurs classiques

synthése, libération, interaction ligand/récep{eation d’hétéro- et d’autorécepteurs),
systemes de dégradation/recapture,

implications physiologiques et physiopathologiques

pharmacopée,

approfondissement sur les transmissions GABAemifuglutamatergique.

Les neuropeptides :

définition, sources et classement, distributioloetlisation,

synthése, modifications enzymatiques co- et pastdctionnelles,

stockage (vésicules a core dense et a core déi)étion, voies constitutive et régulée, coupkagstation-sécrétion,

les récepteurs (caractéristiqudswn- etup-regulation, isorécepteurs),

stratégies de caractérisation de nouveaux neutidesp(neurohormones hypophysiotropes, Leu- et éiégphalines,
diazepam-binding inhibitor, nociceptine, orexines, endomorphines),

Neuromodulation.

Une ou deux conférences par des intervenants extér{1 a 2h).

Travaux dirigés — 13h

Analyse de données expérimentales (articles sfitpreis et sujets d’examen) : interprétation desndes, discussion et
conception d’expériences complémentaires,
Présentation orale de données expérimentalesr§t®ebntinu).

Equipe pédagogique Pierrick GANDOLFO (MCU), Marek LAMACZ (MCU), FabricMlORIN (MCU).

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

UE9 S1 — PHYSIOPATHOLOGIE MOLECULAIRE

Mention Biologie Santé
CE 3
Responsables Marek LAMACZ, Fabrice MORIN

Spécialité Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Physiologie Appliquée et Physiopathologie et Midcodimie]
(option « Pré-CAPET »)

SpécialitésBiolnformatique parcours a dominante physiolpgie
moléculaire et «Analyse, Controle et Expertise dans
I’Agrochimie et les Bio-Industries »
Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Physiologie des grandes fonctions (systémes camsioulaire,
excrétoire, respiratoire et digestif), métaboliséreergétiqug,
principales voies de signalisation cellulaire, b@é
moléculaire.

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leigatoire

Pré-requis

Connaissances des mécanismes de dérégulatio du
fonctionnement d’appareils cardio-vasculaire, negpire
rénal et digestif. Acquisiton du raisonnement sthan
Compétence visée comment les organes deviennent victimes de leuopreg
constructions histologiques et moléculaires. Coimgm&ion
des modifications de phénotype cellulaire dues [aux
changements du micro-environnement cellulaire.

Volume horaire total : 30 h

Nature des activités pédagogiques Cours : 24 h ; Travaux Dirigés : 6 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 30h
Modalité du contréle des connaissances Examen tatmanit : 100 %

Programme résumé :
Cours —24 h

Dérégulation des grandes fonctions :
- Remodelage artériel par les facteurs environnamtstallation de I'hypertension artérielle ; d'irifisance cardiaque.
Retentissement de I'HA sur les SNC, rein et coeur.
- Production de la bile et mécanismes de la formatie lithiase biliaire. Cirrhose hépatique. Mécargis moléculaires de la
régénération hépatique.
- Glomérulonéphrites, pathologies tubulaires etdith rénale.
- Mécanismes génétiques et moléculaires de la mscidase, de 'asthme et de I'emphyseme.

Pathologies du métabolisme énergétique :
- Les diabétes sucrés : classification, physiopatiie| diagnostic, traitements actuels et stratébi@sapeutiques futures.

- Les obésités : régulation du métabolisme énengétjgar le systeme nerveux central, obésités moetgées, apport des
modeles animaux, nouvelles cibles thérapeutiques.

Travaux dirigés — 6 h

Etudes des mécanismes moléculaires et ioniquepeftension artérielle.

Equipe pédagogique Marek LAMACZ (MCU HC) — Fabrice MORIN (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gi#é Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UE11 S1 - BIOLOGIE STRUCTURALE

Mention Biologie Santé
CE 5
Responsables Laurence Menu-Bouaouiche et Isabelle Milazzo

Spécialitt Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Sciences Végétales, parcours Microbiologie

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leiggatoire  |Spécialités Analyse, Controle et Expertise dansrigbimie €|
les Bio-Industries, Biolnformatique parcours a dominapte
biologie structurale et biologie cellulaire

Semestre ou elle peut étre suivie M1S1

Pré-requis Licence 3 Biochimie et Biologie Moléculaire, ou écalent
Connaissances du mode de repliement des macronedécul
biologiques et des techniques de déterminatiomuatestructurg
tridimensionnelle.
Initiation a I'analyse des interactions entre cesramoléculeg.

Volume horaire total : 55 h

Cours : 36 h ; Travaux Dirigés : 10 h
Travaux dirigés informatiques : 9 h
Travail personnel estimé (hors présentiel) 55 h

2/5 TP écrit
3/5 Examen final

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Modalité du controle des connaissances

Programme résumé :
Cours —36 h

- Repliement des protéines : aspects cinétiquegenhtdynamiques

- Détermination de la structure tridimensionnells decromolécules biologiques : méthodes expéritean(Bichroisme
circulaire, Infrarouge et Raman, RMN des sucresest protéines, cristallographie et diffraction dagons X) et
modélisation moléculaire

- Reconnaissance moléculaire : Interactions entreanamécules biologiques

Travaux dirigés — 10 h

- Spectres RMN et attribution, stratégies d'intergtién
- Détermination des parametres structuraux en RMN

Travaux dirigés Informatiques— 9 h

- Apprentissage de différents outils informatiquesupl'analyse structurale et la modélisation de mamlécules
biologiques
- Analyse de séquences protéiques : prédictionrdetste, de localisation, de modifications posthretionnelles

Equipe pédagogique isabelle MILAZZO (MCU), Gaél COADOU (MCU), Laure GUHAUDIS (MCU), Patrice LEROUGE
(PU), Laurence MENU-BOUAOUICHE (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

UE17 S1 - CYCLE CELLULAIRE, CYTOSQUELETTE,
MATRICE EXTRACELLULAIRE

Mention Biologie Santé
CE 4
Responsable Chantal MONNIER

Spécialités Recherche « Biologie Cellulaire », pargour
Microbiologie, Imagerie pour la Biologie, Analyseoi@rdle e
Spécialités ou parcours de la mention ou elle legjatoire |Expertise dans I'Agrochimie et les Bio-Industrles,
Biolnformatique parcours & dominante biologie stitale €]
biologie cellulaire

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1
Pré-requis Licence 3 Biochimie et Biologie Moléculaire

Connaissance approfondie des régulations et détimsdady
cycle cellulaire eucaryote, de I'apoptose, du guetette, de ka
matrice extracellulaire et de la dynamique globdke ce:

Compétence visée

éléments.
S . Volume horaire total : 40 h
Nature des activités pédagogiques Cours : 40 h
Travail personnel estimé (hors présentiel) 40 h
Modalité du contréle des connaissances Examen tathi0%

Programme résumé :

Cycle cellulaire — 16 h
Les apports méthodologiques et fondamentaux dérdiffes disciplines : Cytologie, Etudes génétiques ldevures,
Virologie, Cancérologie, Embryologie, Transcriptomecet Protéomique.
Mécanismes et régulation du cycle cellulaire : aignitogéne, cascade de kinases, synthése deseyd, G1 Kinase, Rb,
E2F, Cycline E, Start Kinase, Controles au poinsythése de Cycline A, SPF, éxécution et contrddéephase S, origines
de réplication permissives puis réfractaires, ph@geet préMPF, bascule G2/M, exécution de M, cémtrdétaphase /
anaphase, sortie de M. Cytodiérése. Retour en GOtrdlem permanents par les Kinases de type ATM, [é&3,CKI.
Dérégulations cancérigénes.

Apoptose — 4 h
Apoptose physiologique et causes : altérationsilegies, équilibre des signaux externes pro et gmptotiques, voies et
mécanismes.
Apoptose pathologique : défauts d'apoptose, catqeersistance virale, exces d'apoptose et dégedmees.

Cytosquelette — 10 h

Tenségrité et mécanotransduction.

Microfilaments, microtubules, filaments intermédési. Structure, distribution, réles, dynamique entdles. Transport
intracellulaire et motilité.

Interactions avec la matrice extracellulaire.

Matrice extracellulaire — 10 h

Structure (description des différents constituaietéa matrice extracellulaire),
Fonction (réles de la matrice extracellulaire aursale 'embryogénése et dans les tissus adultes).
Description des processus de synthéese et de déigrade la matrice extracellulaire.

Equipe pédagogique Chantal Monnier (MCU) ; Vic Norris (PU) ; Laurent et (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UE19 S1 - METABOLOME, PROTEOME ET FLUX CELLULAIRES

Mention Biologie Santé
CE 3
Responsable Laurence Menu-Bouaouiche

Spécialitt Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Spécialités ou parcours de la mention ou elle leiggatoire |Sciences VégétalesAu choix pour Biolnformatique topt

parcours
Semestre ou elle peut étre suivie M1S1
Pré-requis Licence 3 Biochimie et Biologie Moléculaire, ou écalent
Connaissances des méthodes globales d'études dhaiisita
Compétence visée cellulaire et des flux intra et extra-cellulaires

Initiation & la protéomique quantitative

VVolume horaire total : 25 h
Cours : 16 h ; Travaux Dirigés : 9 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 20 h
Modalité du contrble des connaissances Examen talmi% ; Controle continu 25 %

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé :
Cours —15h

- Phénomenes de transports dans les cellules :t€astiques du mouvement des molécules et des ions

- Métabolites secondaires végétaux : biosyntheapmtcations

- Protéomique différentielle et quantification

- Introduction aux méthodes globales d'étude duabwisme par I'analyse des métabolites et des ifitracellulaires et
extracellulaires, mesure des flux dans les syst@mempartimentés, définition du métabolome et dudtae. Notions de flux
métaboliques.

Travaux dirigés — 10 h

Méthodes bioinformatiques d’analyses du métabolome
Analyses bibliographiques : applications aux reches de bio-marqueurs en santé et en agronomie

Equipe pédagogique Laurence MENU-BOUAOUICHE (MCU), Azeddine DRIOUICH (PWjéléne DAUCHEL (MCU), Brigitte
DESCHREVEL (MCU)

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

UE18 S1 — MICROBIOLOGIE 3

Mention Biologie Santé

CE 3

Responsable Sylvie Barray
Spécialité Recherche « Biologie Cellulaire », pardours
Microbiologie

Spécialités ou parcours de la mention ou elle leiggatoire  |Spécialité Analyse, Controle et Expertise dans iobgimie €
les Bio-Industries
Au choix pourBiolnformatique tout parcours

Semestre ou elle peut étre suivie M1 S1

Pré-requis Licence 3 « microbiologie 2 »

Compréhension des bases moléculaires et génétigegs d
microorganismes pathogenes

Volume horaire total : 30h
Cours : 24 h ; Travaux Dirigés : 6 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 30h
Modalité du contréle des connaissances Examen®@Hitet controle continu (oral) 25%

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé :
Cours —24h

Le pouvoir pathogéne des bactéries

Bases moléculaires de la virulence bactérienne

Emergence de nouveaux pathogenes (iléts pathog@nici
Autres pathogenes (virus, prions et microorgansseuearyotes)

Travaux dirigés —6h

Travail de recherche documentaire qui donneradian exposé oral ou a I'organisation de conférenaesrtes aux autres étudiants.

Equipe pédagogique Sylvie Barray ( PU), Josette Guérillon ( MC), FalerPetit (PU), Laurent Quillet ( MCU), Barbara Pawlak
(MCU), Loic Favennec ( PU-PH)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




UE10 S1 — INTRODUCTION AUX BIOTHERAPIES

Mention

Biologie Santé

CE

3

Responsables

Olivier BOYER, Marek LAMACZ, Fabrice MORIN

Spécialités ou parcours de la mention ou elle lelgjatoire

Spécialitt Recherche « Biologie Cellulaire », parg
Physiologie Appliquée et Physiopathologieay choix poy
Biolnformatique uniquement parcours & dominante iphygie]
moléculaire ( UE 9 requise)

ours
I

Semestre ou elle peut étre suivie

M1 S1

Pré-requis

Physiologie Animale ; Biologie Moléculaire ; Histgie ]
Biologie  Cellulaire ;  Physiopathologie  Cellulaire
Moléculaire.

et

Compétence visée

Connaissances des nouvelles stratégies thérapes|
apportées par les méthodologies modernes (modealeisnzu
génétiquement modifiés, cellules souches et theq
cellulaires, thérapie génique ...).

itique

japi

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 30 h
Cours : 24 h ; Travaux Dirigés : 6 h

Travail personnel estimé (hors présentiel)

30 h

Modalité du controle des connaissances

Examendiitl: 100%

Programme résumé :
Cours —20 h

Stratégies de la réparation tissulaire :
- Cellules souches et leur plasticité

- Identification des cellules souches et baseobiqlies de leur utilisation thérapeutique.
- Greffes régénératrices autologues : réparationazpues, pancréatiques, osseuses ou cartilagsmeuse

Bases théoriques et pratiques des thérapies géniques
- Avancées et problemes actuels de la thérapie géniq

- Méthodes de transfert des génes: vecteurs vig@aokénovirus, rétrovirus, lentiviraux, AAV), vectsusynthétiques,

immunologie des vecteurs.

- Champs dapplications : ex. maladies respiratoiemicoviscidose), dystrophies musculaires, théraggaique anti-

cancéreuse.

Apport des modéles animaux :
- Modéles animaux non génétiquement modifiés

- Animaux génétiquement modifiés : approches d'ivatibn des génes ou de transgenese conditionnelleonstitutive,

ciblage tissulaire.
Travaux dirigés — 10 h
Séances d'analyse darticles scientifiques.

Equipe pédagogique Marek LAMACZ ( MCU HC) , Fabrice MORIN (MCU) , LaetitidEAN (IR), Serge JACQUOT (MCU-PH),
Sahil ADRIOUCH (MCU), Th. LEQUERRE, Christophe DUBESSYGU) et Olivier BOYER (PU)

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gie#é Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

SEMESTRE 2

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




S2 -UE 1 - BIOINFORMATIQUE ET BIOSTATISTIQUES
EN GENOMIQUE

Mention Biologie Santé

CE 6

Responsables Dominique CELLIER et Thierry LECROQ
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S2

conseillés : UE d'informatique, de bioinformaticgiede
statistiques de licence SVTE ou équivalent
Connaissance et pratique des outils informatiquegéstiquep
pour la comparaison de séquences biologiques.
Volume horaire total : 48 h

Cours : 16 h ; Travaux Dirigés : 16 h

Travaux Pratiques : 16 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 40 h

Contréle continu 50%

TP 50%

Pré-requis

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Modalité du controle des connaissances

Programme résumé :

L'objectif est I'étude des alignements globauxealix de séquences biologiques en approfondisseatres aspects des
enseignements de Bioanalysendlico ».
La partie « statistique » abordera les points sus/a
modélisation de séquences, ségquences indépendantes
systemes de score
notions de vraisemblance, rapport de vraisemblaasedu rapport de vraisemblance
signification statistique d'un alignement optinmlalue, étude et implémentation de la formule ddiiKa
La partie « informatique » abordera les points i :
alignement global de deux séquences
formule de récurrence
programmation dynamique
calcul du score d'alignement entre deux séquences
calcul d'un alignement optimal
alignement local (algorithme de Smith et Waterman).

Le travail sera fait en utilisant les langages R e®ython cela nécessite une courte introduction a farogrammation et
aux systemes des ordinateurs.

Equipe pédagogique : Dominique CELLIER ( MCU) etéfhj LECROQ (PU)

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

S2- UE 2 STAGE

Mention Biologie Santé
CE 24
Responsables Héléne Dauchel, Thierry Lecrog, Dominique Cellier
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique
Semestre ou elle peut étre suivie S2 (S1 exceptilenment)
Pré-requis Semestre 1 validé
Acquisition d'une expérience de stage dans le duwmde |
Compétence visée génomique (et dérivés) accompagnée d'une démarefie d

bioinformatique.
Expérimentationsdes et « in silico »

Nature des activités pédagogiques

4 moésnf@rs a juin), prolongeable a 6 mois (mois d'été)
Examen terminal écrit : 160 (rapport)
Examen terminal oral : 240 (soutenance)
Contréle continu : 80 (évaluation maitre d'apps=ate)

Travail personnel estimé (hors présentiel)

Modalité du contréle des connaissances

» Cadrage de la mission professionnelle

Le stage pratique de 4 mois allant de mars a jombine I'expérimentation humide et «in silico best dédié a la pratique
expérimentale de paillasse autour d'approches dergigue (séquencgage, cartographie, génotypagejéniemique fonctionnelle

(transcriptomique), de protéomique, de métabolomigie modélisation moléculaire ou de modélisatintielogie systémique. A

cette expérimentation “humide” est associée ungepimformatique, statistiques et/ou bioanalyseusTtes domaines du vivant sont
concernés : animal/agro, végétal/agro, santé/hymmaanobiologie... Tous les processus biologiques soncernés.

» Démarches pour obtenir un stage

La majorité des missions est arrangée par I'équigiagogique grace a son réseau de partenairex louanationaux. Une liste de
propositions peut étre fournie aux étudiants. Niaiss soutenons également toutes les démarchesipellss pour trouver sa propre
mission en fonction des souhaits scientifiques @ggaphiques des étudiants. Il peut étre réalisé da laboratoire académique ou
une entreprise en France ou a I'étranger (notamdispositif ERASMUS).

Dans tous les cas, la proposition de stage edieésaius la forme d'une « proposition résumée agest> et transmise au responsable
de la spécialité . Elle fait 'objet d’'une évaluatiet d’'un accord préalable par I'équipe pédagagidel la spécialité. Les structures
d’accueil choisissent I'étudiant(e) parmi les calatlires regues. Une convention de stage est établie

» Evaluation du stage

Le stage fait I'objet d'un rapport, d'une soutemagtcd'une évaluation par I'encadrant selon urke grié-établie de criteres. Il est
exclu de la compensation.

Equipe pédagogique ies rapporteurs universitaires, les encadransate

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




SEMESTRE 3

Master Sciences Technologies Santé mention Bio®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

S3 -UE 1 SYSTEME, ALGORITHMIQUE ET PROGRAMMATION

Mention Biologie Santé
CE 3
Responsables Laurent Mouchard et Arnaud Lefebvre
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique
Semestre ou elle peut étre suivie S3
Maitriser les commandes du systeme d'exploitatioix/Uinux
Compétence visée Savoir écrire des algorithmes.

Savoir programmer en C.

Volume horaire total : 75 h
Cours : 33 h ; Travaux Dirigés : 16 h ; Travauxtigtes : 26 h

Nature des activités pédagogiques

Travail personnel estimé (hors présentiel) 75
Modalité du contréle des connaissances 30 contddtérw; 30 travaux pratiques
Objectifs :

Cette unité est destinée aux acquisitions fondaresnt la programmation et de I'algorithmique.
Elle est prolongée en semestre 3 par I'UE 4 abbtdanconception et la programmation objet »ES destinée a « l'algorithmique
avancée ».

Programme résumé:
v Architecture , systemes et réseaux
- Architecture des ordinateurs
- Systeme d'exploitation Unix/Linux :
«  concepts de base
« commandes, redirection et chainage
« langage de commandes : le C-shell et I'écriturecdpts

- Communications entre systémes informatiqueseau®s et commandes associées

- Sensibilisation a la sécurité des réseaux inftiquas : I'objectif est de comprendre les nécessiéél'administrateur réseau lorsque
I'on est le concepteur-réalisateur.

v Algorithmique, structures de données et complexité

- Ecriture d'algorithmes, calcul de complexité
- Variables, boucles, structures conditionnelles
- Tableaux, structures, fichiers

v' Programmation impérative (langage C)

- Syntaxe du langage C, implantation d‘algorithmes
- Pointeurs, gestion de la mémoire

- Manipulation des fichiers

- Compilation, Makefile

Equipe pédagogique Laurent Mouchard (MCU), Arnaud Lefebvre (MCU), Aldidaud (Ing. réseau, CRIHAN)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




S3- UE 2 STATISTIQUES AVEC R ET BIOCONDUCTOR

Mention Biologie Santé
CE 2
Responsables Dominique Cellier

Spécialité de la mention ou elle est obligatoire

BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie

S3

Pré-requis

Cours de base de statistique de licence de ScieledesVie

Compétence visée

Maitrise des outils de statistique inférentielle &u
programmation sous R et Bioconductor

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 40 h
Cours : 10 h ; Travaux Dirigés : 15 h ; Travauxtigeees : 15 h

Travail personnel estimé (hors présentiel)

40

Modalité du controle des connaissances

20 contdiiiru; 20 travaux pratiques

Programme résumé:

= Intervalles de confiance,
= p.value et puissance d'un test,

ANOVA,
Tests de comparaisons multiples,
Tests de corrélation, ANCOVA,

Méthodes bayésiennes.

= Programmation avec R et Bioconductor.

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU)

Tests d'adéquation et de comparaisons paramétriues parameétriques,

Estimation par maximum de vraisemblance, test@gpart de maxima de vraisemblance

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou

S3- UE 3 BASES DE DONNEES ET TECHNOLOGIES WEB

Mention Biologie Santé
CE 2
Responsables Laurent Mouchard
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique
Semestre ou elle peut étre suivie S3
Pré-requis UE1 semestre 3
Matitriser la conception et le développement, I'austration et
Compétence visée I'exploitation, l'interfacage et la conception Wdynmamique

d’'une base de données.

Volume horaire total : 45 h
Cours : 20 h ; Travaux Dirigés : 10 h ; Travauxtigeees : 15 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 45
Modalité du contréle des connaissances 20 contddtérw; 20 travaux pratiques

Nature des activités pédagogiques

Objectifs :

Il s'agit dans une premiere partie de 'UE d'adguérmaitrise de la conception et du développemeat!’administration et de
I'exploitation d'une base de données relationnékeseconde partie de I'UE est consacrée a |' apipsage des outils de bases pour
la conception et la réalisation de l'interfacage.

Cette UE est prolongée en semestre 4 par 'UE «&rogation et Technologies avancées » destinéeprrrtissages poussés des
standards du W3C (World Wide Web Consortium).

Programme résumé:

» Systéemes d'information et Bases de données relatiuelles

- Modéle conceptuel de données : analyse du preb(@onnées et traitements) et modélisation MERISEcepts d'entité (objet) et
d'association (relation), modélisation entité-aggtamm.

- Modéle logique des données relationnel : Reglgsadsage depuis un modele Entité-Association vesshiéma relationnel.

- Modele physique : implémentation dans un Systédm&estion de Bases de Données Relationnelles (SGBOY®QL, algebre
relationnel, tables et index, procédures, écritie®requétes en langage structuré.

- Administration de bases de données : sécurigtiagedes comptes utilisateurs, droits d'accésagttenance.
» Technologies Web
Interfagage Web et conception Web dynamique podéieloppement d'applications Web en génomiquetetfacage de bases de

données : concept de client/serveur, interfackngages de programmation (HTML, PHP, Perl DBI, €)ysurs (Apache HTTP).

Equipe pédagogique Laurent Mouchard (MCU), Gilles Lassalle (IE INRA, Res)

Master Sciences Technologies Santé mention Biol®gigé Spécialité Bioinformatique- Université de &ou




S3- UE 4 CONCEPTION ET PROGRAMMATION ORIENTEE OBJET S3- UE 5 ALGORITHMIQUE AVANCEE

Mention Biologie Santé Mention Biologie Santé

CE 2 CE 2

Responsables Said Abdeddaim Responsables Thierry Lecroq
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique
Semestre ou elle peut étre suivie S3 Semestre ou elle peut étre suivie S3

Pré-requis UE1 et UE3 du semestre 3 Pré-requis S3 bioinformatique UE1

Maitriser la conception et I'implémentation objet dava pour I
développement logiciel objet.

Récursivité et types de données abstraits, arbrephed,

Compétence visée N ]
P automates et combinatoires de mots

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques Volume horaire total : 40 h Nature des activités pédagogiques Volume horaire fotal : 55 h
pedagogiq Cours : 10 h ; Travaux Dirigés : 15 h ; Travauxtigres :15 h pedagogiq Cours : 17 h; Travaux Dirigés : 17 h ; Travauxtigeees : 21 h
Travail personnel estimé (hors présentiel) 40 Travail personnel estimé (hors présentiel) 55
Modalité du controle des connaissances 20 contddiéru ; 20 travaux pratiques Modalité du controle des connaissances 20 contdiiru; 20 travaux pratiques
Objectifs : Objectifs :
L'objectif de cet UE est I'apprentissage de la rodtflogie de programmation orientée objet. De la @lisdtion objet avec UML Présenter les structures de données classiquesjamtes algorithmes efficaces pour les manipuler.
(Unified Modeling Language) jusqu’a la programmatiobjet en langage Java. D’autres paradigmes dgrgmomation seront
abordés pour permettre de comprendre les critérefaix d'un langage. Programme résumé:

Cette UE est prolongée en semestre 4 par 'UE «&rogation et Technologies avancées ».
e récursivité et types de données abstraits : ldtainées (représentation et parcours), pilesest fil
Programme résumé:
- i . . . i o . . . * arbres : arbres n-aires, arbres binaires (parqoéfixe, infixe, suffixe, largeur), arbres binais recherche, AVL
» Conception abstraite d'un modéle objet analyse, modélisation et conception objet par Ufdtmalisme d'UML,

différents diagrammes et cas dutilisation, lodidemodélisation (Umbrello UML Modeller). * graphes : graphes orientés, graphes non-orieef@gsentation par matrice de transitions, représentpar liste

d’'adjacences, connexité, parcours (profondeurelalg

A\

Programmation Orientée Objet en Java
. e automates : automates déterministes, expressitosnelles, langages reconnaissables
«Eléments de base du langage Java

«La programmation orientée objet

«Héritage des classes, interfaces, et classes itbsea Java
«Méthodologie objet avancée en Java

«JavaDoc

«La gestion des erreurs et des exceptions

*Les paquetages de base

«Les flux d’entrée/sortie Equipe pédagogique : Thierry Lecroq (PU), Arnautehere (MCU), Martine Léonard (MCU)
«Les structures de données de I'API Java
«Les interfaces graphiques

«Le multitache

«Les applets

«La programmation réseau par les sockets

* mots : facteur, préfixe, suffixe, sous-mot, boréipde, recherche exacte de mot (algorithme deist®natt et de Knuth-
Morris-Pratt)

» Autres paradigmes de programmation

«Probléme, algorithme, programme, langage de pragetion
«Historique et généalogie des langages de prograimmat
«Les paradigmes de programmation

«Le typage dans les langages de programmation

«Les différents classements de langages de prograamma
«Choix d’un langage de programmation

Equipe pédagogique Said Abdeddaim (MCU), Gilles Lassalle (IE INRA, Resjne
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S3- UE 6 MODELES STATISTIQUES ET FOUILLE DE DONNEES
POUR L'ANALYSE DES SEQUENCES

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Dominique Cellier

Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S3

Pré-requis S3 UE2 : Statistiques avec R et Bioconductor

Compétence visée

Modeles statistiques pour l'analyse de séquenagsprentissagp
simulation, choix de modeéles, recherche de motsemianneld,
profils et concensus
Modeles de Markov et de Markov cachés (HMM): appssage,
profil HMM, segmentation, prédiction de gérasinitio
Analyse des données multivariées : ACP, AFC

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 45 h
Cours : 15 h ; Travaux Dirigés : 15 h ; Travauxtigrees : 15 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 45

Modalité du controle des connaissances

20 contddiére; 20 travaux pratiques

Objectifs :

Modeles statistiques pour I'analyse de séquenacésdiues : apprentissage, simulation, choix deétesj validation :
applications a I'étude de profils et concensus, @therche de mots exceptionnels

Modeles de Markov, de Markov cachés (HMM) : appiares a la segmentation de séquences, aux prdfilsitét a la
prédiction de génes ab initio

Analyse multivariée des données : Analyse en Coangies Principales, Analyse Factorielle des Cormedpoces
Mise en ceuvre sous R, Bioconductor, Ade4 et R'MES

Programme résumé:

>

\4

Modeles Statistiques pour l'analyse de séguenceseaR et Bioconductor

Lois et processus de Bernoulli, processus de Pqisson

Simulation de séquences aléatoires

Recherche de mots exceptionnels, profils et consemgc R'MES

Estimation par maximum de vraisemblance,

Choix de modeles : test de rapport de vraisemblamitéres AIC, BIC,

Modeéles de chaines de Markov

Modeles de chaines de Markov cachées (HMM): apissage (algorithme EM, Baum-Welch, Viterbi), préfiMM,
application a la prédiction de genes.

Fouille et Analyses des données avec R et Ade4
Analyse non supervisée des données,

Analyses multivariées : ACP et AFC avec R et Ade4
Introduction a la fouille de données (Data Mining).

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU), Vlad Barbu ( MCU)
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S3- UE 7 GENOMIQUE COMPARATIVE (1)

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Dominique Cellier et Thierry Lecroq
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S3

Pré-requis UE1, UE2, UES5 et UE6 du S3 bioinformatique

Compétence visée

algorithmes et statistiques des alignements de eségs |
alignement de deux séquences : méthode, fonctienscdrg,
signification statistique
Recherche de similarités dans les banques de dornées
signification statistique, BLAST, FASTA , PsiBlast
Alignements multiples

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 40 h
Cours : 16 h ; Travaux Dirigés : 12 h ; Travauxtigrees : 12 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 40

Modalité du contréle des connaissances

20 contddiérw ; 20 travaux pratiques

Objectifs :

La génomique comparative représente un domainee laig la bioinformatique, incontournable pour toutes démarches

d'annotation
mécanismes

de séquences biologiques nouvellesedanstruction phylogénétique, l'analyse de ldabdité génétique et des
dynamiques de I'évolution des génométe @emiére unité de S3 pose les bases des hlgest et statistiques des

alignements de séquences, au coeur de toutesttes démarches de la génomique comparative. Ceitte sera prolongée en S4
par I'UE de génomigue comparative (2).

Programme résumé:

» Comparaison deux a deux et contre une banque

Programmation dynamique

Algorithmes de comparaisons de deux séquencegneatient global, alignement local (Smith-Waterman)
Statistique de 'alignement de deux séquencesctifams de score, matrices de similarités, formal&drlin et
signification statistique d’'un alignement

Recherche de similarités dans une banque de donBéest, Fasta, PsiBlast, signification statistiqes dlignements

» Alignements multiples

Algorithmique pour I'alignement multiple de séques¢Clustal, Dialign, ...)
Statistiques des alignements multiples
Profils HMM et alignements par méthodes probaleitist

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU), Thierry Lecroq (PU), Saithdeddaim (MCU)
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S3- UE 8 ANNOTATION DES GENOMES ET DES PROTEOMES :
ANALYSES BIOINFORMATIQUES

Mention Biologie Santé

CE 3

Responsables Héléne Dauchel

Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S3

Pré-requis UE13, UE14 et UE20 du semestre 1, UE 6 du sem@stre

Comprendre les méthodes d'obtention des donnéssdence
biologiques. Maitriser I'utilisation des ressourdes banques de
Compétence visée données et des outils d'analyses bioinformatiqoes gonduire
une annotation structurale et fonctionnelle de séqes
nucléiques et protéiques.

Volume horaire total : 70 h
Cours : 26 h ; Travaux Dirigés : 21 h ; Travauxtigres : 23 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 70
Modalité du contrdle des connaissances 30 contrtérn; 30 travaux pratiques

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé:
» Les ressources internationales en données de séques et le« database browsing »

. Cartographie et séquencage de génomes completsobjectif est de se répérer dans le paysage itierral des structures, des
institutions et des acteurs en génomique; de coenat comprendre les principales méthodes expétates a l'origine des
données de marqueurs, de cartes et de séquencgnaiee complet:

—  Génie génomique et cartographies pour les progetduencage;

—  Méthodes informatiques pour 'assemblage de génoomaplets;

—  Biostatistiques pour la cartographie génétiquestantion de carte génétique (MapMaker);
— Ressources en pratique: Banques de données dédiégénomes.

. Des séquences nucléiques aux séquences protéique®bjectif est de se répérer dans le paysage wtiermal des banques de
données dites généralistes en génomique en apdiséant les parcours des données , des banquesrdission aux banques de
connaissances; de comprendre les différents nivemnqualité de la bioinformation; de savoir rechercet utiliser la
bioinformation , notamment au travers de systéneasatigation chromosomique intégratifs «<Genome beow.

—  Collaboration internationale de I'INSDC: soumissites séquences nucléiques, structuration et fatmebnnées, qualité
des séquences;

— Ressources en séquences primaires de protéinemtation automatique et annotation expertisée, lesgle données
internationales dédiées;

— Ressources en pratique : "Database Browsing atrgt Retrieval" : Systemes de requétes multicrit@&emultibanques
(ENTREZ, EB-eye, SRS, wwwquery), « Genome browselapViewer, EnsEMBL et UCSC.

*  Ressources en séquences de transcrits.
—  De la génomique a la génomique fonctionnelle jéten
—  Etiquettes de transcrits (EST, SAGE, MPSS) et tuitss complets « ADNc full length » : méthode deftton,
caractéristiques, annotation et analyse ;
— Ressources en pratique : outils bioinformatiquésaatjues de données associées.

» Annotation des génomes

L'objectif général est de comprendre et maitrissrgrogrammes d'analyses dédiés pour réalisernmaagionin silico d'un nouveau
génome séquencé.

. Principes et programmes de prédiction de génesipuss et a ARN procaryotes et eucaryotes, megsrpetformances

. Méthodes de validation du modéle de géne propappart des données extrinseques et de la génorigugarative

. L'annotation du non codant

. Plateformes d’'annotation, projets collaboratifginationaux et re-annotation manuelle.

» Annotation des protéomes
L'objectif général est de comprendre et maitrisemprogrammes d'analyses dédiés pour réaliserrumogagion structurale et fonctionnelle
insilico d'une nouvelle séquence protéique prédite, progtesehypothéses sur ses fonctions biochimiqués|aiees et physiologiques.

. Caractérisations biochimiques et structurales,extnélisation subcellulaire

. Annotation fonctionnelle : motifs, domaines et féesi de protéines. Construction et représentatamnsinatures dans les banques
de données spécialisées, outils d'analyse dédiédézouverte et a la recherche de signatures.

. Annotation fonctionnelle par les bio-ontologies (GIL.S)

Equipe pédagogique :Héléne Dauchel (MCU), Laurent Mouchard (MCU), Domiré Cellier (MCU), autres intervenants
extérieurs.
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S3- UE 9 ENVIRONNEMENT PROFESSIONNEL (1)

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Maryvonne Holzem, Marie Gspann
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S3

Anglais : Comprendre, produire et interagir en anglais
professionnel et scientifique. Niveau visé : niv&et C1 d
Cadre Européen.

Compétence visée Stratégies de l'innovationVeille, droit des TIC, C2i niveau
métiers de l'ingénieur.

Gestion de projet:méthodes pour le développement| en
informatique

Volume horaire total : 50 h
Cours : 13 h ; Travaux Dirigés : 33 h ; Travauxtigres : 4 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 40
Modalité du controle des connaissances 40 contriéru

N

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé :

» Anglais professionnel et scientifique (20h)

Il s'agit de développer I'autonomie tant pour liagde parole que pour la rédaction de documents wee meilleure interaction en
situation de communication professionnelle et difigone internationale. L'enseignement comprend aletdvités de groupe et des
activités individuelles :

maitrise de la terminologie de spécialité; synthiéerits, présentations orales, argumentationi€leats; activité de rédaction et de
traduction; simulations de situations de travaileaning; Conférences ou visio conférences (Suppserpar des colllaborations
internationales, il s'agit de conférences scientéfs pointues ou sur des themes plus larges dérdienement professionnel
(situation de I'emploi, panorama d'entreprises...).

» Stratégies de l'innovation en biotechnologie (20h)

- Veille stratégique : il s'agit d'une initiatiomapratiques professionnelles de veille terminajoagi et technologique
« veille technologique ie intelligence économiqueplecation aux secteurs d'activité de la bioinfotionze.
« recherche et traitement de I'information sur le \Wsyntaxe, néologie terminologique et conceptudiidilité
des sources).
» recherche d'information brevet.

- Droit dans I'entreprise et des développementfegsmnnels : il s'agit d'une initiation pour séilier a la problématique et donner
les clés pour comprendre les démarches de sorpasget agir professionnellement dans le respesfutidictions.
«  droit du travail : le contrat de travail et sesuskes, I'accent est mis en priorité sur le contegimtentissage.
« droit des TIC : informatique et liberté, propriétdellectuelle et informatique (brevet logiciel legiciel libre,
base de données et base de connaissances, drtid/adroit de l'internet et du numérique.

- C2i niveau 2 « métiers de l'ingénieurs » : etodarmation. L'objectif est de valider les comp#étes du référentiel, dans les
domaines suivants:
« Domaines généraux : aspects juridiques et TIC dansontexte professionnel, sécurité de l'infornmatt des
systemes d‘information.
» Domaines technologiques: standards, normes teckmigun TIC, intéropérabilité, ingénierie collaborativ
environnement numérique et nomadisme, recherclsépgeet diffusion de contenus.

» Gestion de Projet en bioinformatique (10h)
Gestion de projet : parties prenantes, organisatides et responsabilités.
Les outils de la gestion de projet, Plan Assurdpealité

Ce cours sera réinvesti en Semestre 4 U2 pour tmgen équipe d'un projet de développement lobaiebioinformatique.

Equipe pédagogique Marie Gspann (PRAG), Maryvonne Holzem (MCU), Christibarthe (DG secteur privé), Laurence
Herault (juriste d'entreprise), conférenciers (ddeis TIC)
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S3- UE 10 MISSION PROFESSIONNELLE (1)

Mention Biologie Santé
CE 10
Responsables Héléne Dauchel, Thierry Lecrogq, Dominique Cellier
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique
Semestre ou elle peut étre suivie S3
e ot b, Prlessmeles e
Nature des activités pédagogiques Immersion prafessile en alternance
Travail personnel estimé (hors présentiel) 36 seesagffectives (de septembre a septembre).
Examen terminal écrit : 60 (rapport)
Modalité du contréle des connaissances Examen terminal oral : 100 (soutenance)
Contréle continu : 40 (évaluation maitre d'appe=atge)

» Cadrage de la mission professionnelle

Le projet confié a I'étudiant(e)-apprenti(e) dditeécelui d'un ingénieur bioinformaticien, a l'irfece des sciences du vivant, de
linformatique et des mathématiques. La missiorigsgionnelle doit les conduire & utiliser, a combeet a développer des oultils,
des méthodes, des modeles informatiques et matigraatdestinés a la gestion des expériences edatesées, & I'analyse des
données ou a la modélisation des systémes biolegidie projet peut comprendre un travail de bigeseat. Pour tous, le projet
exclut un travail de paillasse.

Selon le principe de l'alternance et de I'appreatjs, le projet proposé doit étre concu de fagogrpssive en plusieurs phases, avec
une difficulté et une autonomie croissante. L'eneant : Les compétences en informatique, bioindtigne et statistiques
nécessaires au développement du projet doiventeexigéalablement dans la structure d'accueil ouraers de ses proches
collaborations. Les taches d’administration systémeelévent pas ou peu a priori des attributienédudiant, elles devront rester

exceptionnelles.

*En informatique : Algorithmique, programmation iéptive et objet, modélisation des systémes dhimdtion, bases de données, programmation
client/serveur sur Internet, développement logidiethnologies de grille de calcul...; en statistis : modeles, analyse et fouille de données (R,
Bioconductor), modéles mathématiques en biolog&ésyique... Analyses bioinformatiques : annotatigénomique comparative, analyses en
transcriptomique, protéomique, métabolomique, nisatbn moléculaire...

» Démarches pour obtenir une mission

Les étudiants prennent en charge les démarched'giotention de cette mission soit avant la sébectsoit apres dans la limite de la
date fixée chague année. La majorité des missisnareangée par I'équipe pédagogique grace a seaudle partenaires locaux ou
nationaux. Une liste de propositions est fourni @tudiants retenus. Mais nous soutenons égaletoees les démarches
personnelles pour trouver sa propre mission entifimales souhaits scientifiques ou géographiquesétediants. La structure
d'accueil peut étre de type privé ou public, am sk I'Université de Rouen, de la région Haute Nadigou partout ailleurs en
France, notamment au sein du Réseau National dezp@lés francaises, Cancéropoles, plate-formes témfigaes...Les missions

en pays frontaliers sont également possibles.

La proposition de mission est transmise au resy@ste la spécialité sous la forme d'une fichem#ridu projetians un premier

temps. Elle est évaluée par les trois co-respoesalilans un second temps un "descriptif de la amisprofessionnelleplus
complet est demandé. Un contrat d'apprentissagitadsit couvrant la période des semestre 3 + seevst

»  Suivi de mission

L'étudiant-apprenti est suivi pendant sa missioofgssionnelle par un enseignant-chercheur de péqpédagogique (tuteur

universitaire). Le suivi régulier a I'Université &duen a chaque regroupement vise a évaluer lestiomsdet la progression du

travail et si possible une visite par an dansrégrise ou un contact téléphonique. Le tuteur usitare est aussi le rapporteur lors
de I'évaluation, en fonction du sujet un deuxiémpporteur peut étre sollicité en semestre 3. Enesem 4, le doublet de co-
rapporteurs est obligatoire.

» Evaluation de la mission

1. Un premier exposé en début de formation (féypermet une premiere prise de parole sur le fl@jeoste confié. Sa préparation
aura permis de clarifier, préciser avec le maitepmtentissage la mission et les échéances. Ilgteantous les étudiants de
confronter leur différente mission. Pour les tuseumiversitaires, c'est I'occasion éventuellementidceler des écueils, formuler des
conseils. Cet exposé ne fait pas I'objet d'une étialu

2. L'évaluation de la mission professionnelle sedanjointement par le cadre de I'entreprise oitn@al’apprentissage et le tuteur
universitaire de I'étudiant. La mission professielfencompléte représente 22 CE sur les 60 CE dessgen®e+ semestre 4, elle est
exclue de la compensation. En semestre 3, la misgiant de septembre a septembre, fait I'objet tBpport, d'une soutenance et
d'une évaluation par le maitre d'apprentissgae sele grille pré-établie de criteres.

Equipe pédagogique les tuteurs universitaires, encadrants de migsiofessionnelle en alternance
Support administratif pour I'apprentissage : le @de Formation par Apprentissage de I'Univers#&duen
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S4- UE 1 PROGRAMMATION ET TECHNOLOGIES WEB AVANCEES

Mention Biologie Santé

CE 3

Responsables Laurent Mouchard, Said Abdeddaim
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Pré-requis Semestre 3 UE1, UE3, UE4

Maitrise des technologies avancées de la prograimmeltent

Competence visee serveur sur Internet

Volume horaire total : 65 h
Cours : 19 h ; Travaux Dirigés : 23 h ; Travauxtigres 23 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 65
Modalité du contréle des connaissances 30 contaiiérw; 30 travaux pratiques

Nature des activités pédagogiques

Objectifs :
Prolongements et approfondissements des UE de serfiede programmation, d'interfacage et de commepbjet.

Dans cet UE nous abordons les technologies avardeéda programmation client/serveur sur Internat. @té serveur, nous
apprendrons deux langages de scripts : Perl ebRy#insi que les différentes technologies dévelspgmour la programmation en
Java coté serveur. Du coté client nous étudierentarigage Javascript. Différentes techniques deneoritation et formats

d’échanges (XML, SOAP) entre client et serveurrespondant a des standards du W3C (World Wide Wets&@tum), seront

abordés. Les modeles de communication entre mackerent introduits avec I'étude de la programmmafiarallele sur une grille.

La familiarisation avec les librairies BioPerl, BidRgn et BioJava permettra d'aborder ces sujets Baoadre des applications
client/serveur dédiés au stockage et a I'analyseséguences génomiques.

Programme résumé:
» Programmation avancée : outils et librairies

- Les outils de développements : I'exemple d’Edips
- Programmation Perl et BioPerl
- Programmation Python et BioPython
- Programmation JavaScript
- Aspects avancées de la programmation Java :
¢ La plateforme J2EE
* Les Servlets
¢ Les Java Servers Pages (JSP)
*  Entreprise java bean (EJB)
« Java Database Connectivity (JDBC)
- Une librairie Java dédiée a I'analyse des séenBioJava

» Nouvelles technologies pour le Web dynamique et Temblogies de grille

- Représentation et échanges de données : de HTKHTML & XML, schéma de transformation (XSD) et tsfarmées (XSLT,
XSL-FO)
- Communication entre machines : Parallélisatidamgage MPI
¢ Pourquoi faire du parallélisme ?
¢ Architectures de calcul a hautes performances tofigsie, grilles et grappes, quelques grands aetuels de
bioinfo utilisant des grilles de calcul.
«  Algorithmique paralléle : schéma maitre/esclavhésta SPMD, mesures de performances (notions dalgtests,
comparaison d'algorithmes, choix des criteres
¢ Techniques de répartition
¢ Découverte de la programmation paralléle en MRtlidtheques de communication par échange de messstP!
primitives de base, étude de cas pour un probléngainformatique classique.
- Web dynamique et Web Services avancées : échalegdennées entre machines, applications distribu&OAP, WSDL, API
(RMI et Perl Objet : I'exemple de ENSEMBL), Ajax.

Equipe pédagogique :Laurent Mouchard (MCU), Said Abdeddaim (MCU), Arndiefebvre ( MCU), Frédéric Guinand (PU,
Université du Havre), Gilles Lassalle (IE INRA, Resp
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S4- UE 2 GESTION D'UN PROJET DE DEVELOPPEMENT LOGICIEL OU
D'APPLICATIONS EN BIOINFORMATIQUE

Mention Biologie Santé

CE 4

Responsables Héléne Dauchel, Arnaud Lefebvre
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiotMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Gestion de projet de I'UE 9 « environnement pradesel dg
semestre 3 »; semestre 3 d'une fagon générale.
Mise en situation professionnelle : Réinvestir lesyued
d'informatique, de statistiques et de bioinformagigpour |
Compétence visée développement d'un logiciel ou d'une application.
Réinvestir les acquis méthodologiques de la gestmmroje
en équipe.

Volume horaire total : 20 h

Cours : 4 h ; Travaux Dirigés : 16 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) projétmeEsa 100h/ étudiant
Modalité du controle des connaissances 80 contrdiéru

Pré-requis

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé:

» Conduite du projet en équipe :Le projet fait I'objet de I'élaboration d'un PAQ. tmvail est livré sous une forme
fonctionnelle intégrée au portail bioinformatiquaiennais sur le serveur d'applications dédié.

»  Audits du Plan Assurance Qualité (10h) deux audits au cours de I'année
» Génie Logiciel (10h)
- Outils de tests d'applications
- Systemes de contréle de versions (ex : CVS), enmgment de suivi de versions (ex : Subversiorgeebugs ( ex :

DDD)

Equipe pédagogique :Hélene Dauchel, Christian Labarthe (DG secteuréprikrnaud Lefebvre (MCU), les proposants de projets
(MOA, clients).
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S4- UE 3 GENOMIQUE COMPARATIVE (2)

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Dominique Cellier, Arnaud Lefebvre et Sylvie Barray
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiolMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Pré-requis UE 14 et UE 20 du semestre 1 et UE7 du semestre 3

Compétence visée Méthodes de reconstruction phylogénétique

Comparaison de génomes complets, cartographie cémpar

Modélisation génétique et dynamique des populations

Nature des activités pédagogiques

Volume horaire total : 55 h
Cours : 20 h ; Travaux Dirigés : 19 h ; Travaux igras : 16 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 55
Modalité du controle des connaissances 20 contddiérw; 20 travaux pratiques
Objectifs :

Cette unité fait suite & 'UE de semestre 3 « gégoencomparative 1 ». Elle permet d'acquérir la essance et la maitrise des
outils bioinformatiques pour des démarches d'aniootale génomes complets, la reconstruction phyiéggue, I'analyse de la
variabilité génétique et des mécanismes dynamidedgvolution des génomes.

Programme résumé:

v Algorithmique avancée pour la comparaison de génomsecomplets (14h)

- Comparaison exacte : structures d'indexatiomrearties suffixes (REPUTER, MUMMER)
- Comparaison avec heuristiques : BLASTz
- Cartographie comparée : recherche de synténie etiation d'orthologie.

v" Reconstruction phylogénétique (25h)

= Mise a niveau et complément en phylogénie molémilaidéfinitions, structures et échelle phylogénéti des arbres,
principes de reconstruction, choix des séquencesoligues et filtrage, méthodes et modéles d'éwslufdistance
moléculaire synonymes et non synonymes Ka et iés)ps évolutif, taux de divergence, horloge moléreylaransferts
horizontaux, introduction a la phylogénomique.

= Méthodes de reconstruction phylogénétique :

[o]

[o]
o
[o]

processus markovien et semi markovien, modelesld#on, distances évolutives
reconstruction par méthode de parcimonie, de distahpar maximum de vraisemblance
bootstrap

apprentissage de Phylip, Paup, Phylo_win, PhyMay®ev et NJplot.

v" Modeéles pour la génétique et dynamique des populatis (15h)

= Variation génétique dans les populations, désdmaside liaison, modele de Hardy-Weinberg, déréreégque,
modeéle de Wright-Fisher

= Introduction a la coalescence.

= Applications aux données de mutation et polymorpkiSNP: analyses d'articles et ressources numé(aue
dbSNP, HGV)

Equipe pédagogique Dominique Cellier ( MCU), Arnaud Lefebvre ( MCU), 8id Barray (PU), Hervé Tostivint ( PRAG), Mario
Tosi ( PU), Guy Perriére ( DR CNRS, Lyon), extérieauples TP de cartographie comparée.
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S4- UE 4 TRANSCRIPTOMIQUE, PROTEOMIQUE :
ANALYSES STATISTIQUES ET BIOINFORMATIQUES

Mention Biologie Santé

CE 3

Responsables Dominique Cellier et Hélene Dauchel
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Pré-requis b UE13 et UE19 du semestre 1

UE2, UE3 et UE8 du semestre 3

Maitrise des méthodes et outils de l'analyse sigtis e
Compétence visée bioinformatique pour I'expérimentation a haut délei
transcriptomique et protéomique d'expression.

Volume horaire total : 75 h
Cours : 24 h; Travaux Dirigés : 9 h ; Travaux Rpais : 42 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 75
Modalité du contrle des connaissances 30 contdiéru; 30 travaux pratiques

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé:
» Analyses en transcriptomique (40h)

= Gestion d'expériences en transcriptomique

*  L'ensemble du cours est traité sur I'exemple destriptomes Arabidospis thaliana.

« Mise a niveau et approfondissement en technolodiesranscriptome : séquengage haut et tres haut déiquettes
d'expression (ESTs, SAGE, MPSS) , puces a ADN (Aélix) et technologies « array » avanc@@sTs, ChlIP-chip, méthylation
array, et tilling array).

«  Dessin d'amorces pour I'étude de I'expression demgés complets ou partiels.

«  Plan d'expérience - méthodes statistiques : cemdititraitements, nombres échantillons, sériedigings, réplicats techniques
et biologiques.

* Méthodes statistiques pour la normalisation demées de puces

«  Standardisation des données de puces (ex : MGEBVE| MAGE-ML) et bases de donnégs : Array Express, BASE)

«  Systeme d'information et LIMS pour la gestion desr#es ( ex : CATdb)

* Analyse des résultats : Comparaison des donnééwmscriptome (CATdb) avec des annotations du gén@rmeannotations
d'arabidopsis par le TAIR et Eugene et la baseodeées FLAGdbpt analysefn silico de régions promotrices.

=  Fouille et Analyses des données en transcriptomigqwec R et Bioconductor

« Applications des statistiques inférentielles utié de I'expression différentielle

«  Profilage par classification non supervisées, sateo-organisatrices (Self Organising Maps)

«  Profilage par méthodes d'apprentissage supervidisesimination et classification supervisée (k-msa

* Analyse et annotation fonctionnelle des classesgéiees : recherche de liens avec les données digi®okt de voie
métabolique ( ex: les outils de GO, REACTOME...)

«  Connexe : Applications aux Puces & ADN en oncologi&culaire : SNP et CGH-array

» Analyses en protéomique d'expresssion (20h)

< Mise a niveau et approfondissement en technolodiesprotéome. Applications fondamentales et clinggProcessus
biologiques et pathologies)

« Identification des protéines - Outils dédiés adfitification des protéines (ex: Mascot, PhenixkBe8equest) - Détermination
de séquence peptidique par spectrométrie de maBs&uf systéme couplé LCMSMS)

« Analyse d'image (Détection, Normalisation, Matchirg description des outils dédiésx{( Profinder, PDQuest, Samesyots
Expression quantitativeX : DIGE, Silac, Icat, Itrg- Etude d’expression différentiell&K avec logiciel ProFindgr

«  Standardisation des données en protéomique (eAPH)| PRIDE) - Gestion de données (LIMS)

«  Biomarqueurs (Approche Profiling et ShotGun) - Imiégpar approche protéomique

«  Connexe : Puces a protéines

» Traitement d'images (15h)

Infographie 2 D : répérage de contours, débruitagérateurs de convolution, filtres passe-hautefil passe-bas. Applications aux
images du transcriptome.

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU), Marie Laure Martin-MagnietfCR INRA), Gilles Caraux (PU, AGRO ENSAM,
Montpellier), Sandrine Balzergue ( IE INRA, Evry), déique Brunaud ( CR INRA, Evry) , Héléne Dauchel (MCWjnaud
Lefebvre (MCU), Pascal Cosette (MCU), E. Barillot (DRstitut Curie) et Ch. Decraene (IR CNRS Inst. Curieyeauntervenants
extérieurs.
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S4-UES MODELISATION, SIMULATION ET SYSTEMES DE
REPRESENTATION DES CONNAISSANCES

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Dominique Cellier, Thierry Lecrog, Hélene Dauchel
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Pré-requis S4_UE4

Modélisation et simulation en biologie systémique
Fouille de textes et ontologies

Volume horaire total : 50 h
Cours : 28 h ; Travaux Dirigés : 5 h ; Travaux Rpagis : 17 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 50
20 contadiérw; 20 travaux pratiques

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Modalité du controle des connaissances

Programme résumé:
*  Modélisation et simulation en biologie systémique

L'objectif est en priorité de comprendre les coteepatistiques et informatiques permettant de &isar un systeme biologique.
Différents exemples d'applications viennent illustes concepts et des travaux pratiques de motiétisal'aide de logiciels dédiés
sont proposeés.

¢ Introduction a la problématique de la biologie desystémes complexesPourquoi modéliser ? Modéliser et simuler ?
Différents niveaux de modélisation des systéemelogiigues complexes.

¢ Introduction a la bioinformatique formelle pour la modélisation des systéemes biologiques
- Les différents formalismes mathématiques poundaiélisation et la simulation : graphes, modeissrdts (booléens,
...), modeéles continus (systémes différentie)s,modéles aléatoires (équations stochastiqugsnodeles hybrides.
- Modeles informatiques : automates cellulairesystémes multi-agents (SMA).

¢ Exemples d'applications:

v modélisation des réseaux géniques : équationsetiffiélles et approches langages, ex d'environnisnaiéaliés
v modélisation des réseaux biochimiques:

— modélisation de linteractome : approche de génétiqnoléculaire (double hybride, phage
display..) et approches expérimentales protéiqeelindéractome (ex : Tap-Tag, BN PAGE, Gel
retard), outils bioinformatiques dédiés pour lahexche ou la visualisation des réseaux protéiques
(ex : Dip, Bind, Grid, String, IntAct).

— reconstruction des réseaux métaboliques : Lesreliffe modéles utilises dans l'analyse des
reseaux metaboliques, outil bioinformatiques demstruction (ex : Cytoscape , IGraph (package
R), yEd, Copasi), bases de données dédiées ( ex : BEtGEGG)

«  Fouille de textes et ontologies

L'objectif est en priorité de comprendre les mé#wmoet les concepts algorithmiques permettant dexspties textes et d'en retirer de
nouvelles informations fondamentales. Un exemmpplication dans le domaine de la génomique vierstier ces concepts et des
travaux pratiques de fouille de texte a I'aideatgciels dédiés sont proposés.

& Méthodologie et algorithmique pour la fouille detes : outil d’extraction d'informations; indexati®@t modélisation de
réseau sémantique, regles d'association (ensedwlenots fréquents, algorithme Apriori), étiquetagkssification
systeme de représentation des connaissancesyigagon et de gestion des informations extraites.

¢ Applications a la littérature scientifique en géngme : construction d'ontologies et découverte drivelles
connaissances.

Equipe pédagogique Dominique Cellier (MCU), Vic Norris (PU), Ludovi€ottret (IR CNRS, Lyon), Stéphane Canu (PU, INSA
Rouen), Thierry Lecroq (PU), Thierry Paquet (PU)arionne Holzem (MCU), Claire Nedellec (CR INRA, Joulhilippe
Bessiéres (DR INRA, Jouy), autres intervenants extéie
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S4- UE 6 MODELISATIQN, PREDICTION DE STRUCTURES ET
CHEMOGENOMIQUE

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Laurence Menu-Bouaouiche, Isabelle Milazzo, HéBaachel
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiolMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

UE11 du semestre 1 conseillée

UE8 du semestre 3

Comprendre les principes et méthodologies de Biaindtiqud
Structurale. Savoir analyser une structure de maoiéculg
biologique, et la modéliser a partir de donnéescatrales issues fle
RMN et de Cristallographie et Diffraction des RayonfRX).
Volume horaire total : 45 h

Cours : 25 h ; Travaux Dirigés : 10 h ; Travaux ieags : 10 h
Travail personnel estimé (hors présentiel) 45

20 contddiérw; 20 travaux pratiques

Pré-requis

Compétence visée

Nature des activités pédagogiques

Modalité du contréle des connaissances

Objectifs :

Maitrise des méthodes et outils de I'analyse dadeodélisation des structures de macromolécutdsdifues
Compréhension des enjeux de la chémogénomique.

Programme résumé:
* Modélisation et prédiction de structures (30h)

- Analyse structurale des macromolécules biologiquae RMN, RX et modélisation moléculaire

- Banques de structure et classification des modespliement des protéines (PDB, CATH, SCOP)
- Prédiction de structures Il et |1l des protéimasdélisation par homologie, threading

- Analyse et prédiction de structure des acideéimuces

- Outils de visualisation et de simulation (Chir8&,BYL), et d'analyse de structures (PROCHECK)

« Introduction a la chemogénomique (15h)

- Ciblothéques et chimiothéques :
— Identification et validation des cibles biologiquesotion de ciblothéque et d'espace biologiqueenipde dans le
domaine biomédical des grandes catégories de ablksaires et moléculaires.
- Identification de molécules candidates : notiorchieniotheque et d'espace chimique. Chimiothequemale: et bases
de données (ex : PubChem NCBI ). Exemple « du candiédicament » dans le domaine biomédical, gracldsses
de médicaments et processus de développemenlimicgte.

- Concepts et méthodes de criblage :

— Le criblage automatisé ou criblage haut débit (Higinoughput Screening, HTS) : concepts et automtaiis
des tests expérimentaux miniaturisés pour la déreerde composés actifs capables de modifier la ¢ibhits »
naturels ou issus de la chimie combinatoire). Rigle statistiques dans I'analyse des résultatss Fesitro et in
vivo de SAR (Structure-Activity Relationships) , mpisation synthétique des hits.

- Le criblage virtuel a haut débit : création d'upaee chimiquen silico et « Quantitative Structure-Activity
Relationship (QSAR), drug design et criblage par dackmoléculaire (protéines/petites molécules,
protéine/ADN, protéine/protéine); apport du logiGeMo.

Equipe pédagogique :Laurence Menu-Bouaouiche (MCU), Isabelle MilazzoQW), Isabelle Callebaut (DR CNRS, Paris) ,
Emmanuel Bettler (MCU, Lyon) , autres intervenantgmgeurs.
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S4- UE 7 ENVIRONNEMENT PROFESSIONNEL (2)

Mention Biologie Santé

CE 2

Responsables Maryvonne Holzem, Marie Gspann, Héléne Dauchel
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BioiMatique

Semestre ou elle peut étre suivie sS4

Pré-requis S3_UE9

Anglais : Comprendre, produire et interagir en anglais
professionnel et scientifique. Niveau visé : niv&iet C1 dyi
Compétence visée Cadre Européen.

Stratégies de l'innovatiarcréation d'activités innovantes
Préparation a l'insertion professionnelle

Volume horaire total : 30 h

Cours : 10 h ; Travaux Dirigés : 20 h

Travail personnel estimé (hors présentiel) 30
Modalité du controle des connaissances 40 contrigrmu

Nature des activités pédagogiques

Programme résumé:

- Anglais professionnel et scientifique (16h)

Il s'agit de développer I'autonomie tant pour lagde parole que pour la rédaction de documents ye meilleure
interaction en situation de communication profess#éle et scientifique internationale. L'enseigneim@mprend des
activités de groupe et des activités individuelles
maitrise de la terminologie de spécialité; synthd®erits, présentations orales, argumentationséégts;
activité de rédaction et de traduction; simulatidessituations de travail, rédaction de lettre€¥t e-learning;
préparation aux test de langues; test TOEIC proposéin de session de formation; Conférences oio vis
conférences (Supportées par des colllaboratiorsniationales, il s'agit de conférences scientifiqueintues ou
sur des themes plus larges de I'environnementgsiofenel (situation de I'emploi, panorama d'entsegr..).

- Stratégies de l'innovation en biotechnologie (6h)
Le processus de création d'activités innovantesraisé au travers d'une journée forum avec laigpation de professionnels de
structures d'aides a l'innovation et des respoasabactivités innovantes.

- Préparation a l'insertion professionnelle (8h)

- Application des enseignements de veille stratégidu semestre 3 a leur propre compte : profil&glewar candidature
en fonction des évolutions prédictibles des sestdactivités et des compétences recherchées.

- REFérentiel des Emplois-types de la Recherche BENseignement Supérieur (Referens) et Branche idif&s Professionnelles

(BAP) pour la bioinformatique; analyse de fichesfitso

Equipe pédagogique :Marie Gspann (PRAG), Maryvonne Holzem (MCU), Gillesssalle (IE INRA, Rennes), professionnels de
structures d'aides a l'innovation et des respoesabictivités innovantes.
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S4- UE 8 MISSION PROFESSIONNELLE (2)

Mention Biologie Santé

CE 12

Responsables Héléne Dauchel, Thierry Lecroq, Dominique Cellier
Spécialité de la mention ou elle est obligatoire BiolMatique

Semestre ou elle peut étre suivie S4

Acquisition des compétences professionnelles diiegd

Compétence visée Bioinformaticien et Biostatisticien

Immersion prafessile en alternance
34 seesagifectives (de septembre a juin ou juillet).

Examen terminal écrit : 80 (rapport)
Examen terminal oral : 120 (soutenance)
Contr6le continu : 40 (évaluation maitre d'appreate)

Nature des activités pédagogiques
Travail personnel estimé (hors présentiel)

Modalité du contrle des connaissances

Cadrage de la mission professionnelle

Le projet confié a I'étudiant(e)-apprenti(e) dditeécelui d'un ingénieur bioinformaticien, a l'irfece des sciences du vivant, de
l'informatique et des mathématiques. La missiorfggsionnelle doit les conduire a utiliser, a condeet a développer des outils,
des méthodes, des modeéles informatiques et matiggreatdestinés a la gestion des expériences edatestes, a l'analyse des
données ou a la modélisation des systémes biolegiidie projet peut comprendre un travail de bigaeat. Pour tous, le projet
exclut un travail de paillasse.

Selon le principe de I'alternance et de I'appreags, le projet proposé doit &tre concu de facogrpssive en plusieurs phases, avec
une difficulté et une autonomie croissante. L'eneant : Les compétences en informatique, bioindtigne et statistiques
nécessaires au développement du projet doiventeexiséalablement dans la structure d'accueil odraers de ses proches
collaborations. Les taches d’administration systémeelévent pas ou peu a priori des attributiangédudiant, elles devront rester
exceptionnelles.

* En informatique : Algorithmique, programmationp#rative et objet, modélisation des systémes dfirdtion, bases de données,
programmation client/serveur sur Internet, dévedmpent logiciel, technologies de grille de calcuken statistiques : modeles,
analyse et fouille de données (R, Bioconductor), étexd mathématiques en biologie systémique... Aealysoinformatiques :
annotations, analyses en transcriptomique, proteenimétabolomique, modélisation moléculaire...

Suivi de mission

L'étudiant-apprenti est suivi pendant sa missioofgssionnelle par un enseignant-chercheur de péqgpédagogique (tuteur

universitaire). Le suivi régulier a I'Université &ouen a chaque regroupement vise a évaluer lestiomsdet la progression du

travail et si possible une visite par an dansr&gmtse ou un contact téléphonique. Le tuteur usitare est aussi le rapporteur lors
de I'évaluation, en fonction du sujet un deuxiémpgporteur peut étre sollicité en semestre 3. Enesem 4, le doublet de co-

rapporteurs est obligatoire.

Evaluation de la mission

L'évaluation de la mission professionnelle se daijointement par le cadre de I'entreprise ou maitapprentissage et le tuteur
universitaire de I'étudiant. La mission professielfencompléte représente 22 CE sur les 60 CE desssen®e+ semestre 4, elle est
exclue de la compensation.

En semestre 4, la mission allant de septembrengjjuillet), fait I'objet d'un rapport en juin, dia soutenance et d'une évaluation par
le maitre d'apprentissgae selon une grille prékiétdk criteres.

Equipe pédagogique ies tuteurs universitaires, encadrants de migsiofessionnelle en alternance
Support administratif pour I'apprentissage : le @de Formation par Apprentissage de I'Universit®duen
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