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Principe

La multiplication des programmes de séquencage et l'automatisation des protocoles d'annotation structurale permettent
aujourd’hui d’effectuer de nombreuses analyses de genomique comparée. OrthoMCL est un outil largement utilisé afin de
comparer les protéomes de dizaines d'organismes et de construire des familles de genes homologues.

Cependant les résultats fournis par OrthoMCL (une matrice dont les lignes représentent les groupes de genes homologues et
les colonnes les identifiants des genes constituant ce groupe et lI'organisme dont ils sont issus) sont difficilement exploitables
et interpretables pour un utilisateur ne maitrisant pas un langage de script.

Nous avons développe une application web, Orthomcl-Companion, pour faciliter I'exploitation de ces résultats par les
utilisateurs biologistes. Le site est accessible a tout membre de la Fédération Education-Recherche grace aux informations
de compte propres a chague institution.
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Orthomcl-Companion permet d'accéder facilement aux protéines specifigues
de chaque organisme, mais aussi au core-proteome et au pan-protéome, ou
encore de genérer des matrices d'abondance et de présence/absence (profils
OrthoMCL phylogénétiques). En y associant des annotations InterPro, les données de
sortie sont enrichies de tables d’occurrence de termes des différentes banques
(ex: PFAM, GO).

Tableaux de synthese
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Interprétation facilitée des résultats

Comparaisons ~ Les fichiers generes utilisent des formats standards (textes
| tabulés, fasta) pour une exploitation ultérieure facilitée. Des
représentations graphigues sous forme d'histogrammes et de
diagrammes de Venn interactifs sont proposées. L'ensemble
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