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— o — au Laboratoire Reproduction et développement des plantes
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Un poste CDD au niveau IE pour une dur¢e de 36 mois est disponible au Laboratoire RDP (Reproduction
et Développement des Plantes) de I'Ecole Normale Supérieure de Lyon, unité mixte INRAE-CNRS-
ENSL-Lyon1-INRIA.

Projet : Etude du génome et de 1’épigénome du rosier, en lien avec le développement de la fleur et ses
traits d’intéreét.

Contexte : Le Laboratoire RDP étudie I’ensemble des aspects du développement des plantes (mise en
place des organes, croissance, signalisation intercellulaire, développement de la graine...) avec une
approche multidisciplinaire et multi-échelle combinant la biologie moléculaire et la biochimie avec la
microscopie, la biophysique et la bioinformatique. L’équipe « Morphogenese Florale » s’intéresse plus
particulierement a la mise en place des organes floraux, des mécanismes moléculaires aux caracteres de
la fleur adulte, en utilisant deux mode¢les principaux : Arabidopsis et la rose. L’équipe a mené des
travaux pionniers pour faire du rosier une plante modele, sur laquelle il y a maintenant assez de données
disponibles : premier atlas transcriptomique du rosier, premicre séquence génomique compléte,
compréhension du mécanisme de contrdle du nombre de pétales, etc. Le séquencage du génome de
I’espece Rosa chinensis (Nature Genetics, 2018) a révélé une structure complexe, portant des marques
profondes de la domestication du rosier par I’homme, des informations sur 1’origine de traits majeurs
chez le rosier..., ainsi que des hypothéses sur les mécanismes moléculaires et génomiques sous-jacents.

L’objectif est maintenant d’aller plus loin dans 1’¢lucidation de ces mécanismes.

Le/la candidat(e) se chargera de l’analyse des données existantes et a venir, en lien avec les
bioinformaticiens déja présents et le centre de calcul de I’ENS de Lyon, et participera a ’interprétation
biologique des résultats en collaboration étroite avec les autres membres de I’équipe.

Expériences et compétences souhaitées :
- Une formation solide en bioinformatique est indispensable pour combiner les différentes
approches.
- Maitrise d’un langage de script.
- Motivation pour I'analyse de données et leur interprétation biologique.
- Gotit pour le travail en équipe et la communication, esprit d’observation, minutie et créativité.

Le poste est disponible dés maintenant. Le/la candidat(e) retenu(e) commencera dés que possible.

Contact et informations : Envoyer par email CV et lettre de motivation 8 Mohammed Bendahmane
mbendahm@ens-lyon.fr Tél: 047272 86 84 http://www.ens-lyon.fr/RDP/
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