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Résumé - GenFam est un systeme integratif d'analyse de familles de genes. Ce systeme permet (i) de creer des familles de genes de genomes complets, (ii) d’executer une
analyse phylogenetique de cette famille a travers le gestionnaire de workflows Galaxy afin de definir les relations d'homologie, (iii) d'etudier des evenements evolutifs a
partir de blocs de syntenie precalculees avec le workflow SynMap de la plateforme de genomique comparative (CoGe) et (iv) d'integrer ces resultats dans l'interface de
visualisation synthetique. La premiere application de GenFam est d'identifier des genes candidats pour la tolerance aux stress environnementaux. Il necessite de mettre en
evidence la presence de sequences regulatrices cis specifiques de la reponse aux stress (de type ABRE, DRE). Dans ce contexte, nous avons besoin d'integrer de nouveaux
outils afin de decouvrir et chercher des sites de fixation de facteurs de transcription (Transcription Factor Binding Sites, TFBS) dans les sequences promotrices des genes
membre de la famille etudiee. Ce workflow Galaxy va, d'une part, selectionner les regions flanquantes en 5' ou en 3' des genes d'interets selon le choix de l'utilisateur. "
D'autre part, les regions flanquantes sont analysees afin de decouvrir et rechercher les motifs de sequences regulatrices cis specifiques de la reponse aux stress avec des
methodes complementaires comme MEME, STIF, PHYME. Ces resultats ainsi que I'annotation fonctionnelle des genes etiquetes comme etant impliques dans la reponse au
stress seront integres dans linterface de visualisation. Ce travail doit permettre une reflexion sur la notion d'orthologie fonctionnelle et effectuer une recherche
translationnelle depuis les especes modeles jusqu'aux especes d'interet agronomique (i.e identifier des genes candidats pour la reponse au stress du cafeier a partir
d'informations fonctionnelles connues chez Arabidopsis).
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Détection des sites de fixations des facteur de transcription (TFBS)
(e.g. PlantPAN)
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Conclusion

Le systeme GenFam permet une histoire de |'évolution des familles de genes (duplications et évenements de spéciation) par des analyses plylogenétiques, des
études de synténies, et leur mise en relation avec des indices fonctionnels (annotations, profiles d'expression, structure des promoteur, etc). Ces analyses
sont realisées par l'intégration de diverses sources de données, ainsi que le developpement de pipelines d'analyses destinées a I'analyse de familles de genes.
Les resultats des pipelines d'analyse sont representes grace a une visualisation synthétique permettant une vision globale des informations disponibles pour
une famille. L'analyse de I'histoire évolutive d’'une famille permet au chercheur d'identifier des genes candidats dans des especes non modeles pour des genes
impliqués dans la tolérance aux stress, utilisant l'identification d'orthologies fonctionnelles. L'identification des séquences promotrices et terminatrices
presentee dans ce poster s'integre dans l'outil GenFam et permet d'apporter des indices fonctionnels complementaires. Suite a 'implémentation de ces outils,
'ajout d'outils differents permettront de compléter ce travail tels que des méthodes de recherches de motif utilisant des HMM comme le programme STIF
mais aussi des méthodes de découvertes comme le programme MEME.
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