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Encadrement par Francois Sabot et Matthias Zytnicki
La genomique cherche a elucider le fonctionnement des genomes pour mieux comprendre le vivant. Elle s'appuie classiqguement sur le genome
d'un individu unique, appelé génome de référence, qui est utilisé comme point de comparaison pour les données génétiques a analyser.
Cependant l'utilisation d'un géenome de référence présente de nombreuses limites, et en particulier entrave I'étude des parties du genome
gui ne sont pas presentes chez tous les individus, donc qui peuvent étre absentes de la reference. Or ces régions peuvent contenir de nombreux
genes liés a I'adaptation des especes a leur millieu, et il est donc important de les prendre en compte.
Le pangénome, qui contient I'information genétique de toute une population, est un outil prometteur pour repondre a cette problématique.
Afin d'exploiter plus facilement les informations contenues dans les pangénomes, je vais travailler durant ma these sur leur annotation, qui
consiste a localiser les genes présents et a leur attribuer une fonction et qui permet de donner un sens biologique a une séquence d’ADN.
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L'utilisation de pangénome permet de mieux représenter la diversité génétique au sein des especes
que l'on etudie. L'essor de la pangenomique étant relativement réecent, il est nécessaire de créer des
outils adaptés aux pangénomes afin de faciliter leur usage et de mieux exploiter leur potentiel.
L'annotation des pangénomes est une information tres utile pour comprendre et interpréter les
variations qu'ils contiennent. Mon travail servira donc a ameéliorer la compréhension des
pangénomes et de la diversité génetique qui est présente.
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