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DU Création, analyse et valorisation de données

biologiques omiques

SCIENCES, TECHNOLOGIES, SANTE

Présentation

IMPORTANT INSCRIPTIONS OUVERTES -
DEBUT PROCHAINE SESSION JANVIER 2027 -
Candidature jusqu'au ler octobre 2026

Référence formation (a rappeler dans toute

correspondance) : DUS051

Responsable(s) de I'enseignement :Bertrand Cosson est
Professeur a Université Paris Cité

Forme de I'enseignement : présentiel

Voir la présentation du DU en vidéo.

OBJECTIFS

Tres opérationnelle, cette formation permet aux stagiaires
de travailler avec leurs propres données pour développer
et renforcer des compétences en création, analyse
et valorisation de données omiques (génomique,
transcriptomique, protéomique).

COMPETENCES VISEES

A lissue de la formation, le professionnel est capable de :

« Définir un plan d’expérience et choisir le(s) méthode(s)
de génération de données omiques

» Gérer des données et garantir la reproductibilité des
analyses

e Appliquer les outils statistiques adaptés a I'analyse
des données omiques

e Automatiser le processus d'analyse de données
(création de workflows)

« Utiliser les outils d'intelligence artificielle de maniére
critique et raisonnée comme appui a I'analyse biologique
» Présenter et valoriser les résultats pour publication

Programme

ORGANISATION

IMPORTANT : INSCRIPTIONS OUVERTES Début
prochaine session : janvier 2027 Candidatures
possibles jusqu'au ler octobre 2026

Référence formation : DUS051
Volume horaire : 180 heures
Commission d'admission :
Calendrier :

Rythme : la formation se compose de 10 sessions, a raison
de 2 jours par mois pendant 10 mois.

e session 1: 7-8 janvier 2027

e session 2 : 4-5 février 2027

e session 3:11-12 mars 2027
e session 4 : 1-2 avril 2027

e session 5 :29-30 avril 2027
e session 6 : 3-4 juin 2027

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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* session 7 : 1-2 juillet 2027

e session 8 : 23-24 septembre2027
» session 9 4-5 novembre 2027

e session 10 : 9-10 décembre 2027

CONTENUS PEDAGOGIQUES:

 Plan d'expérience et génération de données
"omiques" (génomique, transcriptomique, épigénomique,
protéomique)

» Gestion de données expérimentales et reproductibilité
des analyses (FAIR, Git, Rmarkdown, environnements
Conda)

» Outils statistiques et réduction de dimension

» Automatisation du processus d’analyse de données
(workflows, Unix/Shell, cluster de calcul)

* Analyse de données omiques a haut débit : RNA-seq,
méthylation ADN, single-cell, transcriptomique spatiale,
intégration multiomique

» Intelligence artificielle appliquée a I'analyse biologique
e Présentation et valorisation des résultats pour
publication, méthodes de représentation de données,
outils logiciels associés

» Projet (mise en application des compétences acquises
dans un projet personnel)

MOYENS PEDAGOGIQUES ET
D'ENCADREMENT

TECHNIQUES

Equipe pédagogique :

Ce dipldme a été créé et développé par Bertrand Cosson,
Gaélle Lelandais et Pierre Poulain. La nouvelle équipe
pédagogique prend appui sur cette fondation pour enrichir
la formation des avancées récentes en omiques et en
intelligence artificielle.

Nouvelles biographies (ordre alphabétique apres
Bertrand Cosson) :

Bertrand Cosson est professeur a Université Paris
Cité et responsable scientifique de la plateforme IPOP-
UP. Spécialiste de la régulation de I'expression des
genes, il développe des approches combinant biologie
moléculaire et bioinformatique pour l'analyse des données
de transcriptomique et d'épigénomique. Il dirige le DU et

intervient dans plusieurs formations en bioinformatique et
analyse de données.

Jérémy Berthelet est maitre de conférences a Université
Paris Cité au sein de l'unité Epigénétique et Destin Cellulaire
(CNRS UMR 7216). Ses travaux portent sur I'épigénétique,
la stabilité du génome et les mécanismes de réponse aux
dommages de I'ADN. Il enseigne la biologie moléculaire,
la génomique et les approches d'analyse des données de
séquencage a haut débit.

Sandrine Caburet est maitresse de conférences a Université
Paris Cité et chercheuse a [lInstitut Jacques Monod.
Spécialiste de génétique et de génomique, elle travaille sur
la génétique de la reproduction, l'interprétation des variants
et les technologies de séquencage a haut débit. Elle est
également investie dans le développement de formations
innovantes en bioinformatique et génomique.

Yves Clément est maitre de conférences a Université Paris
Cité et chercheur a I'Institut Jacques Monod. Ses recherches
portent sur la génomique comparative et fonctionnelle,
la biologie évolutive et l'analyse des données omiques.
Il enseigne la bioinformatique, les biostatistiques et les
méthodes d'analyse des données de séquencage.

Olivier Kirsh est maitre de conférences a Université
Paris Cité au sein de l'unité Epigénétique et Destin
Cellulaire (CNRS UMR 7216). Bioinformaticien, il enseigne
la bioinformatique, les biostatistiques, la génomique
fonctionnelle et développe des méthodes d'analyse pour
les données de séquengage a haut débit, notamment en
épigénomique.

Des experts de difféerents domaines (épigénomique,
transcriptomique végétale, intelligence artificielle appliquée,
bioinformatique  clinigue)  participent  également a
I'enseignement en fonction des thématiques abordées.

Moyens d'enseignement pédagogique

90 h de cours/TP et 90 h de mise en situation
avec suivi pédagogique. Les cours/TP bénéficient d'un
double encadrement en bindme et sont organisés
autour de séquences de cours théoriques relativement
courtes, pour laisser une large place a la réalisation
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pratique. L'enseignement est organisé en deux parties
complémentaires : une partie fondamentaux (sessions 1 a
5), puis des journées thématiques par type de données
(sessions 6 a 10), chaque type de données étant abordé a
partir de sa structure propre pour en déduire les méthodes
d'analyse adaptées.

Ressources matérielles :

Un ordinateur est mis a disposition lors des sessions a
l'université ainsi qu'un accés a un serveur dédié. Afin de
favoriser une démarche interactive et collaborative, différents
outils informatiques seront proposés pour permettre :

» d'échanger des fichiers, des données ;

» de partager des ressources, des informations ;

» de communiquer simplement en dehors de la salle
de cours et des temps dédiés a la formation (plateforme
Tchap)

Les stagiaires bénéficient d'un accés aux ressources de
calcul de la plateforme IPOP-UP de l'Institut Francais de
Bioinformatique (IFB-core) et du serveur d'enseignement
Plasma.

L’enseignement est en francais, avec de nhombreux supports
de cours en anglais

MOYENS PERMETTANT DE SUIVRE L’EXECUTION DE
L’ACTION ET D’EN APPRECIER LES RESULTATS

Au cours de la formation, le stagiaire émarge une feuille
de présence par demi-journée de formation en présentiel
et le Responsable de la Formation émet une attestation
d’assiduité pour la formation en distanciel.

A l'issue de la formation, le stagiaire remplit un questionnaire
de satisfaction en ligne, a chaud. Celui-ci est analysé et le
bilan est remonté au conseil pédagogique de la formation.

Admission

Ce diplédme universitaire s'adresse a des personnes
en situation professionnelle du secteur public comme

du secteur privé, souhaitant analyser et valoriser des
données expérimentales haut débit :

« Ingénieurs et ingénieures en biologie, génomique ou
bioinformatique

e Post-doctorants et post-doctorantes

e Chercheurs et chercheuses (CNRS, Inserm, INRAE,
universités, instituts de recherche)

* Enseignants-chercheurs et
chercheuses

« Biologistes et médecins souhaitant acquérir une
autonomie en analyse de données omiques

« Professionnels des biotechnologies, du diagnostic
moléculaire ou de l'industrie pharmaceutique

enseignantes-

PRE-REQUIS

« Etre titulaire au minimum d'une licence en biologie.
¢ Niveau licence minimum et en situation
professionnelle  souhaitant utiliser des données
expérimentales haut débit (génomique, transcriptomique,
protéomique).
Cette formation ne nécessite pas de prérequis spécifiques
de bio-informatique, bien qu'une culture minimale en
informatique soit nécessaire.

LES CLEFS DE LA REUSSITE

Ce dipldme universitaire offre la possibilité d’acquérir le
savoir-faire nécessaire a I'analyse des données haut débit
depuis le plan d'expérience jusqu'a la publication des
résultats.

Des fiches pratiques sont a votre disposition sur la page
http://www.reussir-en-universite.fr/index.html.

Droits de scolarité :
FRAIS DE FORMATION* 2025 selon votre profil

< Pour toute personne bénéficiant d’'une prise en charge
totale ou partielle (hors Pdle emploi) : 4 500 €

« Pour toute personne finangant seule sa formation : 2
054 €

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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» Pour toute personne financée par Péle-emploi : 1 926
€

* Pour tout étudiant : 963 € (certificat de scolarité
universitaire justifiant votre inscription en Formation
Initiale pour I'année universitaire en cours a un Dipldme
National ou un Dipldme d’Etat - hors DU-DIU - & déposer
dans CanditOnLine)

FRAIS DE DOSSIER* : 300 € (a noter : si vous étes déja
inscrit.e dans un Dipldome National a Université de Paris
sur la méme année universitaire, vous étes exonéré.e.s des
frais de dossier — certificat de scolarité a déposer dans
CanditOnLine).)

*Les tarifs des frais de formation et des frais de dossier
sont sous réserve de modification par les instances de
I'Université.

Cliquez ici pour lire les Conditions Générales de vente
/ Outils de l'adulte en Formation Continue / Documents
institutionnels / CGV hors VAE

Et apres ?

POURSUITE D'ETUDES

Vous pouvez toujours compléter ou acquérir de nouvelles
compétences en vous inscrivant a d'autres dipldmes
d'université, des formations qualifiantes ou des séminaires.

Contacts

Responsable(s) pédagogique(s)
Bertrand Cosson

0157278966
bertrand.cosson@u-paris.fr

Gestionnaire de formation continue

Reine Rigault
0157278234
reine.rigault@u-paris.fr

En bref

Composante(s)
UFR Sciences du Vivant

Modalité(s) de formation

Formation continue

Capacité d'accueil
15 stagiaires maximum

Lieu de formation
Campus des Grands Moulins

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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Programme

ORGANISATION

IMPORTANT : INSCRIPTIONS OUVERTES Début prochaine session : janvier 2027 Candidatures possibles jusqu'au
ler octobre 2026

Référence formation : DUS051

Volume horaire : 180 heures

Commission d'admission :

Calendrier :

Rythme : la formation se compose de 10 sessions, a raison de 2 jours par mois pendant 10 mois.

e session 1: 7-8 janvier 2027

» session 2 : 4-5 février 2027

e session 3:11-12 mars 2027

e session 4 : 1-2 avril 2027

» session 5:29-30 avril 2027

» session 6 : 3-4 juin 2027

e session 7 : 1-2 juillet 2027

* session 8 : 23-24 septembre2027
* session 9 4-5 novembre 2027

» session 10 : 9-10 décembre 2027

CONTENUS PEDAGOGIQUES:

» Plan d’expérience et génération de données "omiques" (génomique, transcriptomique, épigénomique, protéomique)

» Gestion de données expérimentales et reproductibilité des analyses (FAIR, Git, Rmarkdown, environnements Conda)

» Ouitils statistiques et réduction de dimension

» Automatisation du processus d'analyse de données (workflows, Unix/Shell, cluster de calcul)

* Analyse de données omiques a haut débit : RNA-seq, méthylation ADN, single-cell, transcriptomique spatiale, intégration
multiomique

 Intelligence artificielle appliquée a I'analyse biologique

» Présentation et valorisation des résultats pour publication, méthodes de représentation de données, outils logiciels associés
» Projet (mise en application des compétences acquises dans un projet personnel)

MOYENS PEDAGOGIQUES ET TECHNIQUES D'ENCADREMENT

Equipe pédagogique :

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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Ce dipléme a été créé et développé par Bertrand Cosson, Gaélle Lelandais et Pierre Poulain. La nouvelle équipe pédagogique
prend appui sur cette fondation pour enrichir la formation des avancées récentes en omiques et en intelligence artificielle.

Nouvelles biographies (ordre alphabétique aprés Bertrand Cosson) :

Bertrand Cosson est professeur a Université Paris Cité et responsable scientifique de la plateforme iPOP-UP. Spécialiste de la
régulation de I'expression des géenes, il développe des approches combinant biologie moléculaire et bioinformatique pour I'analyse
des données de transcriptomique et d'épigénomique. Il dirige le DU et intervient dans plusieurs formations en bioinformatique et
analyse de données.

Jérémy Berthelet est maitre de conférences a Université Paris Cité au sein de I'unité Epigénétique et Destin Cellulaire (CNRS
UMR 7216). Ses travaux portent sur I'épigénétique, la stabilité du génome et les mécanismes de réponse aux dommages de
I'ADN. Il enseigne la biologie moléculaire, la génomique et les approches d'analyse des données de séquencgage a haut débit.

Sandrine Caburet est maitresse de conférences a Université Paris Cité et chercheuse a I'Institut Jacques Monod. Spécialiste
de génétique et de génomique, elle travaille sur la génétique de la reproduction, l'interprétation des variants et les technologies
de séquencage a haut débit. Elle est également investie dans le développement de formations innovantes en bioinformatique
et génomique.

Yves Clément est maitre de conférences a Université Paris Cité et chercheur a I'Institut Jacques Monod. Ses recherches
portent sur la génomique comparative et fonctionnelle, la biologie évolutive et I'analyse des données omiques. Il enseigne la
bioinformatique, les biostatistiques et les méthodes d'analyse des données de séquengage.

Olivier Kirsh est maitre de conférences a Université Paris Cité au sein de l'unité Epigénétique et Destin Cellulaire (CNRS UMR
7216). Bioinformaticien, il enseigne la bioinformatique, les biostatistiques, la génomique fonctionnelle et développe des méthodes
d'analyse pour les données de séquencage a haut débit, notamment en épigénomique.

Des experts de différents domaines (épigénomique, transcriptomique végétale, intelligence artificielle appliquée, bioinformatique
clinique) participent également a I'enseignement en fonction des thématiques abordées.

Moyens d'enseignement pédagogique

90 h de cours/TP et 90 h de mise en situation avec suivi pédagogique. Les cours/TP bénéficient d’'un double encadrement
en binbme et sont organisés autour de séquences de cours théoriques relativement courtes, pour laisser une large place a la
réalisation pratique. L'enseignement est organisé en deux parties complémentaires : une partie fondamentaux (sessions 1 a 5),
puis des journées thématiques par type de données (sessions 6 a 10), chaque type de données étant abordé a partir de sa
structure propre pour en déduire les méthodes d'analyse adaptées.

Ressources matérielles :

Un ordinateur est mis a disposition lors des sessions a I'université ainsi qu’'un accés a un serveur dédié. Afin de favoriser une
démarche interactive et collaborative, différents outils informatiques seront proposés pour permettre :

» d'échanger des fichiers, des données ;
» de partager des ressources, des informations ;
» de communiquer simplement en dehors de la salle de cours et des temps dédiés a la formation (plateforme Tchap)

Les stagiaires bénéficient d'un acces aux ressources de calcul de la plateforme IPOP-UP de I'Institut Francais de Bioinformatique
(IFB-core) et du serveur d'enseignement Plasma.

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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L’enseignement est en frangais, avec de nombreux supports de cours en anglais
MOYENS PERMETTANT DE SUIVRE L’EXECUTION DE L’ACTION ET D’EN APPRECIER LES RESULTATS

Au cours de la formation, le stagiaire émarge une feuille de présence par demi-journée de formation en présentiel et le Responsable
de la Formation émet une attestation d’assiduité pour la formation en distanciel.

A lissue de la formation, le stagiaire remplit un questionnaire de satisfaction en ligne, & chaud. Celui-ci est analysé et le bilan est
remonté au conseil pédagogique de la formation.

Pour en savoir plus, rendez-vous sur > u-paris.fr/choisir-sa-formation
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