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Historique
 collaboration entre le Lina et le Laboratoire de 

Biotechnologie de Nantes 
"Biotechnologie, Biocatalyse et Biorégulation", C.N.R.S. UMR 6204,
 Pr Vehary  Sakanyan, Frédérique Braun

 décembre 2002 – décembre 2006

 contribution au développement
C. Sinoquet, G. Blin, J. Cambefort, G. Herry, A. Drazek, S. Demey
  

 migration vers nouveau serveur et sécurisation site : en 
cours - été 2009

 supports financiers :

 C.P.E.R Pays de la Loire Innovations technologiques et Post-
génomique – CDD 9 mois S. Demey

 Ouest-Genopole – CDD 9 mois S. Demey
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Motivations

 public concerné : 
chercheurs impliqués dans l’étude des promoteurs forts des 
génomes procaryotes

 objectifs :
acquisition de connaissances fondamentales, 
biotechnologies/génie génétique

 rôle de la plate-forme :
à partir du fichier GenBank (NCBI) d’un génome :
- identification des gènes associés à un promoteur fort putatif
- description de ces gènes au moyen de critères donnés
- visualisations graphiques, génomique comparative
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Qu’est-ce qu’un promoteur ?
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génome
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gène

région codanterégion régulatrice amont

synthèse protéique

ADN

ARNm

protéine

transcription

traduction
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gène

région codanterégion régulatrice amont

boîte 10boîte 35

La région promotrice comporte les                           
d’une molécule nécessaire à la synthèse protéique

 sites de fixation

promoteur sigma 70 
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gène 

région codanterégion régulatrice amont

boîte 10boîte 35élément UP
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promoteur fort sigma 70

 boîtes à contenus spécifiques 
boîte -10 TATAAT
boîte -35 TTGACA
élément UP NNAAAWWTWTTTTNNAAAANNN

 distances optimales entre boîtes 
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gène 

région codanterégion régulatrice amont

codon start

ShineDalgarno
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Spécification BacTrans2

 L’utilisateur spécifie un super-motif de son choix, 
pour identification d’occurrences dans un génome. 
(par exemple, promoteur sigma 70 du modèle

     Escherichia coli)
    

 L’utilisateur spécifie un seuil de similarité minimum 
et des fourchettes de distances.

UP element boîte 35 boîte 10 ShineDalgarno codon start

UP element boîte 35 boîte 10 ShineDalgarno codon start0,15 15, 20 0, 200 2, 10
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Structure de BacTrans2

 module d’identification 

 module de visualisation 

 module de statistiques 

 aide en ligne, téléchargement des 
fichiers bruts et des graphiques
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Déroulement d’une session de 
travail
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Déroulement d’une session de 
travail

 identification des gènes à promoteurs 
forts, pour un génome donné, selon 
des contraintes spécifiées
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Recherche de promoteur fort

UP element boîte 35 boîte 10 ShineDalgarno codon start0,15 15, 20 0, 200 2, 10
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Déroulement d’une session de 
travail

 liste cliquable des gènes obtenus
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Déroulement d’une session de 
travail

 obtention des caractéristiques des 
promoteurs forts identifiés
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Déroulement d’une session de 
travail

 description des gènes à promoteurs 
forts (23 caractéristiques)
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Déroulement d’une session de 
travail

 visualisation graphique d’une 
caractéristique, pour un génome 
donné
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effectif

classes

exemple de caractéristique distribuée en 4 classes
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Déroulement d’une session de 
travail

 visualisation des meilleurs 
repliements d’une molécule 
nécessaire à la synthèse protéique 
(ARN messager)
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Déroulement d’une session de 
travail

 visualisation graphique d’une 
caractéristique, pour plusieurs génomes
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Un critère, pour des génomes
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Résultats
 changement d’échelle dans l’analyse

 plate-forme générique
(contraintes 3 à 4 boîtes, dédiée tous génomes procaryotes)

 originalité
prise en compte de l’élément UP, pour le promoteur sigma 70

 projet abouti

 présentation JOBIM 2006

 utilisation intensive dans le cadre de l’étude 
comparative de 32 génomes (collaboration 

V.Sakanyan, F.Braun - fréquence des promoteurs forts,  
comparaison avec génomes aléatoires; mise en évidence de 

constantes ou de différences pour diverses caractéristiques) 
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