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36 ans, marié, permis A,B

INGENIEUR BIO-INFORMATIQUE

12 ans d’expérience en développement d’applications et bases de données
bio-informatiques

EXPERIENCES PROFESSIONNELLES

04/07 a ce jour : Développeur d'applications et base de données biologiques
Centre d'Informatique pour la Biologie, Institut Pasteur, Paris
Références : Ghislain Darley (ghislain.darley@pasteur.fr)
Bernard Caudron (caudron@pasteur.fr)

» Développement d'applications et interfaces web pour les données biologiques.
O BiblioList : Application pour la visualisation et la gestion de références bibliographiques pour
génomes annotés. MVC(Perl OO Catalyst), Sybase/PostgreSQL, Apache.
© dbNucleus : Application pour la visualisation et la gestion des données cliniques, génotypiques et
phénotypiques d'autisme.
MVC (Perl OO Catalyst), PostgreSQL, Apache.
©  Demultiplex : Application de gestion et de suivi de séquengage hiseq (Illumina) et automatisation
des taches de démultiplexage FASTQ.
Shell scripts, WSGI (Python Djando), PostgreSQL, Apache.
© dbmaint : Automate de gestion des banques biologiques de I'Institut Pasteur pour la mise a jour, le
formatage et l'indexation de fichiers (GenBank, EMBL, UniProt, RefSeq, ...).
Shell/Perl OO/Makefile, SQLite, batch SGE.
> Logiciels biologiques
o gensoft : Systéeme de mise en ligne des outils biologiques pour 1'Institut Pasteur.
o PairedEnd : Outil de recherche de séquences PairedEnd chevauchantes.
C++
© CIF : Outil d'aide & la décision pour les constructions de biologie moléculaire.
Perl OO.
o GMOD : Installation, support et maintenance des logiciels du consortium GMOD.
Gbrowse : Intégration et configuration des données d'annotations de génomes
(EMBL/Genbank/NGS/...)
Chado : Installation et maintenance d'instance de base (PostgreSQL)
Apollo : Conduction d'un projet d'annotations partagées pour génomes bactériens.

06/05 a 04/07 : Développeur d’applications bio-informatiques.
URGI, Evry/Versailles
Références : Marc-Henri Lebrun (marc-henri.lebrun@versailles.inra.fr)
Joélle Amselem (joelle.amselem@yversailles.inra.fr)

» Développement d'applications

© Analyse fonctionnelle de génome fongique: Développement d'un pipeline d'annotations

automatique de génomes et d'une interface de recherche.
Perl OO, PostgreSQL, Apache/CGI.
» Consultant en bio-informatique chez BayerCropscience (Lyon)
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o

Analyse fonctionnelle du génome fongique de Magnaporthe grisea

10/02-05/05 : Développeur d’applications bio-informatiques.
EBI, Wellcome Trust Genome Campus, Hinxton, Royaume Uni.
Références : Rodrigo Lopez (rls@ebi.ac.uk)
Nicola Mulder (mulder@ebi.ac.uk)

» Développement d'applications
© InterProScan : Identificateur de domaines protéiques de novo.
Perl OO, Gestion de taches et indexations.
Interfacage web et ligne de commande.
©o  PANDIT : Collection d'alignements multiple de séquences et d'arbres phylogénétiques recouvrant
des domaines protéiques communs.
Perl OO, indexation de données.
o FTPreport : Application web de rapport pour les logs FTP
» Maintenance et support utilisateur
©  Qestion de la liste email utilisateur interproscan (interhelp@ebi.ac.uk)
©  Mise a jour d'applications pour I'Institut

09/01-09/02 : Cadre bio-informaticien.

Génopole, Intégration et Analyse Génomique, Institut Pasteur, Paris.
Référence : Ivan Mozser (mozser@pasteur.fr)

» Développement de bases de données
©  GenoListMulti : Base de données multi-organismes annotés

Modélisation UML, développement JAVA avec WebObjects.
» Fouille et récupération de données

o Parsers de fichiers GenBank
Scripts Awk et Perl pour I'intégration et mise a jour automatique des bases de données.

12/99-08/01: Stage de DESS.

Laboratoire de Signalisation Immunoparasitaire, Institut Pasteur, Paris.
Référence : Gordon Langlsey (langlsey@cochin.inserm.fr)

» Bio-informatique comparative

o Identification d'une nouvelle famille de génes (Rab-GTPase) chez l'apicomplexe Plasmodium
facliparum.

Utilisation des logiciels bio-informatiques d'alignement et de comparaison de séquences
(Blast/ClustalW) et de Phylogénie (PHYLIP)

FORMATION

1999-2001 : DESS de Bio-informatique EGOISt (Etude du Génome Outils Informatiques et Statistiques)

renommé Master professionnel de Bio-informatique depuis septembre 2004, Université de
Rouen. Mention Bien (4éme / 17).

1998-1999 : DEA de Biologie Cellulaire et Moléculaire, Université Joseph Fourrier, Grenoble.

COMPETENCES
Informatiques : - Langages : Perl OO (maitrise), Python (maitrise), C/C++ (bonne notions), Java (bonne

notions), shell, sed/awk.

- Contribution au développement de module BioPerl (http://www.bioperl.org) et GMOD
(http://www.gmod.org).

- Administration de bases de données : PostGreSQL, MySQL, Sybase.

- Systémes : Linux, MacOSX, UNIX, Solaris.

- Modélisation : UML, XML.
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- Gestion de version : SVN, Git
- IDE : Eclipse, NetBeans

Bioinformatiques: - Logiciels : Similarités (Blast, FastA), alignements multiples (Clustalw, Muscle,
MultAlign), phylogénie (PHYLIP).
- Statistiques : Usage de codons (AFC), modé¢les Markoviens
- Outils : Librairies biologiques (BioPerl contribution). Utilisation intense des outils
GMOD (www.gmod.org) (GBrowse, Chado, Apollo). Connaissance des outils NGS
(Bowtie, BWA, Velvel, GERALD,...)

Langues étrangéres : - Anglais (bilingue).
- Espagnol (notions).

Divers : - Sport : Plongée (CMAS 2), Capoeira

PUBLICATIONS & COMMUNICATIONS

1. Amselem J, Cuomo CA, van Kan JA, Viaud M, Benito EP, Couloux A, Coutinho PM, de Vries RP, Dyer
PS, Fillinger S, Fournier E, Gout L, Hahn M, Kohn L, Lapalu N, Plummer KM, Pradier IM, Quevillon
E, Sharon A, Simon A, ten Have A, Tudzynski B, Tudzynski P, Wincker P, Andrew M, Anthouard V,
Beever RE, BeffaR, Benoit |, Bouzid O, Brault B, Chen Z, Choquer M, Collemare J, Cotton P, Danchin
EG, Da Silva C, Gautier A, Giraud C, Giraud T, Gonzalez C, Grossetete S, Guldener U, Henrissat B,
Howlett BJ, Kodira C, Kretschmer M, Lappartient A, Leroch M, Levis C, Mauceli E, Neuveglise C,
Oeser B, Pearson M, Poulain J, Poussereau N, Quesneville H, Rascle C, Schumacher J, Segurens B,
Sexton A, Silva E, Sirven C, Soanes DM, Talbot NJ, Templeton M, Yandava C, Yarden O, Zeng Q,
Rollins JA, Lebrun MH, Dickman M.

Genomic analysis of the necrotrophic fungal pathogens Sclerotinia sclerotiorum and Botrytis cinerea.
PloS Genet. 2001 Aug;7(8):€1002230. Epub 2011 Aug 18.

2. Lizundia R, Chaussepied M, Naissant B, Masse GX, Quevillon E, Michel F, Monier S, Weitzman JB,
Langdey G.
The INK/AP-1 pathway upregulates expression of the recycling endosome rablla gene in B cells
transformed by Theileria
Cell Microbiol. 2007 Aug;9(8):1936-45. Epub 2007 Mar 26

3. Quevillon E, Dominguez Del V, Fillinger S, Giraud C, Legeai F, Levis C, Luyten |, Pommier C, Pradier
JM, Reboux S, Rouxel T, Simon A, Viaud M, Lebrun M.H, Amselem J.
Setup of afunga genomic annotation platform
JOBIM 2007, Marseille France (Poster).

4. Quevillon, E.
Functional Annotation Database for Botrytis and Sclerotinia.
Botrytis Workshop, Versailles, France, Octobre 2006. (Présentation orale).

5. Quevillon, E.
Consotrium WebSite and Functioanl Annotations, preliminary results.
ECFGS, Botrytis workshop, Vienne, Autriche, Avril 2006 (Présentation orale).

6. Quevillon, E.
InterProScan : Protein domain ideitifier.
Reunion cocktail, Institut Pasteur Paris, Mars 2006 (Présentation orale).

7. Whelan S, de Bakker P, Quevillon E, Rodriguez N, Goldman N.
PANDIT: an evolution-centric database of protein and associated nucleotide domains with inferred
trees.
Nucleic Acids Res._2006 Jan 1;34(Database issue):D327-31.

8. Quevillon, E.
Magnaporthe grisea, Structural and Functional Annotations.
Botrytis Workshop, Kaiserslautern, Oct 2005, Germany (Présentation orale)..



Ingénieur/Consultant bioinformatique Emmanuel Quevillon

9.

10.

I1.

12.

13.

14.

Quevillon E, Silventoinen V, Pillai S, Harte N, Mulder N, Apweiler R, Lopez R.

InterProScan: protein domains identifier.
Nucleic Acids Res. 2005 Jul 1;33(Web Server issue): W116-20.
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