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Résumé - GenFam est un syste ̖me inte ̗gratif d'analyse de familles de ge ̖nes. Ce syste ̖me permet (i) de cre ̗er des familles de ge ̖nes de ge ̗nomes complets, (ii) d’exe ̗cuter une 
analyse phyloge ̗ne ̗tique de cette famille a ̖ travers le gestionnaire de workflows Galaxy afin de de ̗finir les relations d'homologie, (iii) d'e ̗tudier des e ̗ve ̗nements e ̗volutifs a ̖ 
partir de blocs de synte ̗nie pre ̗calcule ̗es avec le workflow SynMap de la plateforme de ge ̗nomique comparative (CoGe) et (iv) d’inte ̗grer ces re ̗sultats dans l'interface de 
visualisation synthe ̗tique. La premie ̖re application de GenFam est d’identifier des ge ̖nes candidats pour la tole ̗rance aux stress environnementaux. Il ne ̗cessite de mettre en 
e ̗vidence la pre ̗sence de se ̗quences re ̗gulatrices cis spe ̗cifiques de la re ̗ponse aux stress (de type ABRE, DRE). Dans ce contexte, nous avons besoin d’inte ̗grer de nouveaux 
outils afin de de ̗couvrir et chercher des sites de fixation de facteurs de transcription (Transcription Factor Binding Sites, TFBS) dans les se ̗quences promotrices des ge ̖nes 
membre de la famille e ̗tudie ̗e. Ce workflow Galaxy va, d'une part, se ̗lectionner les re ̗gions flanquantes en 5' ou en 3' des ge ̖nes d'inte ̗re ̂ts selon le choix de l'utilisateur. 
D'autre part, les re ̗gions flanquantes sont analyse ̗es afin de de ̗couvrir et rechercher les motifs de se ̗quences re ̗gulatrices cis spe ̗cifiques de la re ̗ponse aux stress avec des 
me ̗thodes comple ̗mentaires comme MEME, STIF, PHYME. Ces re ̗sultats ainsi que l’annotation fonctionnelle des ge ̖nes e ̗tiquete ̗s comme e ̗tant implique ̗s dans la re ̗ponse au 
stress seront inte ̗gre ̗s dans l’interface de visualisation. Ce travail doit permettre une re ̗flexion sur la notion d'orthologie fonctionnelle et effectuer une recherche 
translationnelle depuis les espe ̖ces mode ̖les jusqu'aux espe ̖ces d'inte ̗re ̂t agronomique (i.e identifier des ge ̖nes candidats pour la re ̗ponse au stress du cafe ̗ier a ̖ partir 
d'informations fonctionnelles connues chez Arabidopsis). 
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Recherche de séquences d’intérêt - gènes 
connus d’une famille

Petit nombre de séquences, soigneusement 
choisies

Base de données Chado, Familles GreenPhyl 
automatiques

Recherche des gènes homologues dans un ensemble d’
espèces

HMMer : HMM Build / HMM Search
 (e.g. Coffea + Grapevine + Rice …)

Séquences CoGe (Blast, Synténies)

Recherche de régions flanquantes en 5’ ou en 3’

Petit jeu de séquences
(<20 séquences)

Fichier de séquences 
(Toutes les familles)

Détection des sites de fixations des facteur de transcription (TFBS)
(e.g. PlantPAN)

Développement spécifique en Perl et C++
(pwm_genome_map.pl)

Utilisation de la librairie MOODS

Fichier de sortie:
fichier CSV contenant les positions de chaque élément cis

Sélection de la région flanquante
Développement spécifique en Perl et Python (multi_gff2fna.pl et multi_gff2fna.py)

Liste des cas particuliers:
Brin +
❏ premier gène du chromosome
❏ fin de l’élément précédent identique au début de notre gène
❏ gène à l’intérieur d’un gène ou d’un élément transposable
❏ gène(s) précédent(s) identique(s) et avec un cas normal
❏ gène(s) précédent(s) identique(s) et avec le cas du premier gène du chromosome
❏ gène(s) précédent(s) identique(s) et avec le cas du gène à l’intérieur d’un gène ou d’un élément transposable

Brin -
❏ dernier gène du chromosome
❏ gène à l’intérieur d’un gène ou d’un élément transposable précédent et dernier gène
❏ gène à l’intérieur d’un gène ou d’un élément transposable suivant
❏ gène à l’intérieur d’un gène ou d’un élément transposable précédent
❏ gène chevauchant l’élément précédent et suivant
❏ gène chevauchant l’élément précédent et fin du/des élément(s) suivant(s) inférieure à la fin de notre gène
❏ gène chevauchant l’élément précédent et cas normal pour l’élément suivant.

Conclusion
Le système GenFam permet une histoire de l’évolution des familles de gènes (duplications et évènements de spéciation) par des analyses plylogénétiques, des 
études de synténies, et leur mise en relation avec des indices fonctionnels (annotations, profiles d’expression, structure des promoteur, etc).  Ces analyses 
sont réalisées par l’intégration de diverses sources de données, ainsi que le développement de pipelines d’analyses destinées à l’analyse de familles de gènes. 
Les résultats des pipelines d’analyse sont représentés grâce à une visualisation synthétique permettant une vision globale des informations disponibles pour 
une famille. L’analyse de l’histoire évolutive d’une famille permet au chercheur d’identifier des gènes candidats dans des espèces non modèles pour des gènes 
impliqués dans la tolérance aux stress, utilisant l’identification d’orthologies fonctionnelles. L’identification des séquences promotrices et terminatrices 
présentée dans ce poster s’intègre dans l’outil GenFam et permet d’apporter des indices fonctionnels complémentaires. Suite à l’implémentation de ces outils, 
l’ajout d’outils différents 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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Génère une image SVG à partir d’un fichier CSV 
contenant la description des TFBS (position sur la région 

flanquante)

“Protein Domain Drawer”
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Séquences au format FASTA  des régions flanquantes 3’ ou 5’ et 
de taille variable selon le choix de l’utilisateur.

Si: 
taille du promoteur > intervalle entre le gène d’intérêt et le gène précédent ou suivant 
alors:
l’outil récupère l’intervalle maximal entre ces derniers

Matrice de motif de TFBS (matrice poids/position, PWM)
Base de données: JASPAR, PLACE

La première ligne représente la position de chaque base du motif.
La valeur dans le tableau représente le nombre de fois où la base est présente dans un jeu de séquence.

Position 1 2 3 4 5 6 7 8

A 3 21 25 0 0 24 1 0

C 13 1 0 0 5 0 0 0

G 4 0 0 0 0 1 0 2

T 5 3 0 25 20 0 24 23

Exemple: HAT5
Source: JASPAR

Panier de séquences
ajout/suppression de 

séquences

Alignement en SVG
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Liste des espèces disponibles

Arabidopsis thaliana

Brachypodium distachyon

Glycine max

Gossypium raimondii

Lotus japonicus

Medicago truncatula

Musa acuminata

Oryza sativa ssp. Indica

Oryza sativa ssp. Japonica

Populus trichocarpa

Solanum lycopersicum

Sorghum bicolor

Theobroma cacao

Vitis vinifera

Zea mays

Malus X domestica

Manihot esculenta

Ricinus communis

Setaria italica

Solanum tuberosum

Coffea canephora
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