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Projet de stage : 
Développement d’un outil intégré pour réaliser des analyses GWAS

Réaliser une étude d’association pangénomique vise à identifier par analyse statistique les variantes génétiques (génotype) associées à des traits spécifiques (phénotype). Cette méthodologie est fréquemment mise en œuvre dans notre unité pour les différentes espèces étudiées avec pour but d’identifier les zones du génome impliquées dans le contrôle de traits d’intérêt et leur effet sur les variations phénotypiques. Les populations étudiées, la densité et le type de marqueurs disponibles, les dispositifs expérimentaux (e.g. multi-environnement), la variabilité et la distribution des traits étudiés et les modèles mobilisés sont variables selon les espèces et les projets menés. 
Jusqu’à présent nous avons réalisé ces études de façon indépendante sans construire un espace de travail collaboratif permettant de partager la méthodologie, les étapes à suivre et outils associés, les modèles et les scripts d’analyse. 
L’objectif du projet est donc de capitaliser sur l’expérience et les méthodes disponibles dans l’unité pour construire un outil qui pourra être mobilisé par des non bio-informaticiens pour réaliser des analyses GWAS reproductibles et performantes.

Les étapes proposées sont :
- de construire un workflow représentant les étapes nécessaires à l’analyse, les données d’entrée, les outils dédiés et données produites en sortie
- de faire l’inventaire des modèles et scripts disponibles et de les caractériser de façon à réaliser un arbre de décision des modèles à privilégier en fonction des caractéristiques des jeux de données phénotypiques et génotypiques
- de développer un workflow reproductible et utilisable par des non informaticiens
- tester le workflow sur des jeux de données
- développer une interface en R Shiny (https://shiny.posit.co )
Ce pipeline sera in fine utilisé par des non bio-informaticiens. 
L’étudiant.e aura accès au serveur Linux de calcul de l’unité GAFL et aux plateformes HPC d’INRAE.
Il/elle sera co-encadré.e par une directrice de recherche en génétique et un ingénieur en bio-informatique et interagira avec différents chercheurs et doctorants de l’unité. 

Profil requis
Maîtrise de l'environnement Linux, du Bash, du langage R, utilisation et interprétation de logiciels d'analyse bio-informatique sont demandés.
Des notions de statistiques seront nécessaires pour interagir avec les chercheurs. 
Des notions de base sur les outils de packaging et de conteneurisation (Singularity, https://sylabs.io/singularity/ ) et de management de workflow (Snakemake, https://snakemake.readthedocs.io ) seraient un plus. 
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