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A IDENTIFICATION 
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Titre du projet Community system for structural, functional and 
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Rédacteur de ce rapport 
Civilité, prénom, nom Dr Stéphanie Bocs 
Téléphone  
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Si différent du rédacteur, indiquer un contact pour le projet 
Civilité, prénom, nom  
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B RESUME CONSOLIDE PUBLIC 
Ce résumé est destiné à être diffusé auprès d’un large public pour promouvoir les résultats du projet, il ne fera donc 
pas mention de résultats confidentiels et utilisera un vocabulaire adapté mais n’excluant pas les termes techniques. Il 
en sera fourni une version française et une version en anglais. Il est nécessaire de respecter les instructions ci-dessous. 

B.1 INSTRUCTIONS POUR LES RESUMES CONSOLIDES PUBLICS 
Les résumés publics en français et en anglais doivent être structurés de la façon suivante.  
 
Titre d’accroche du projet (environ 80 caractères espaces compris) 
Titre d’accroche, si possible percutant et concis, qui  résume et explicite votre projet selon une logique grand public : il 
n’est pas nécessaire de présenter exhaustivement le projet mais il faut plutôt s’appuyer sur son aspect le plus 
marquant.  
 
Les deux premiers paragraphes sont précédés d’un titre spécifique au projet rédigé par vos soins. 
 
Titre 1 : situe l’objectif  général du projet et sa problématique (150 caractères max espaces compris) 
Paragraphe 1 : (environ 1200 caractères espaces compris) 
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Le paragraphe 1 précise les enjeux et objectifs du projet : indiquez le contexte, l’objectif général, les problèmes traités, 
les solutions recherchées, les perspectives et les retombées au niveau technique ou/et sociétal 
 
 
 
 
Titre 2 : précise les méthodes ou technologies utilisées (150 caractères max espaces compris) 
Paragraphe 2 : (environ 1200 caractères espaces compris) 
Le paragraphe 2 indique comment les résultats attendus sont obtenus grâce à certaines méthodes ou/et technologies. 
Les technologies utilisées ou/et les méthodes permettant de surmonter les verrous sont explicitées (il faut éviter le 
jargon scientifique, les acronymes ou les abréviations). 
 
 Résultats majeurs du projet (environ 600 caractères espaces compris) 
Faits marquants diffusables en direction du grand public, expliciter les applications ou/et les usages rendus possibles, 
quelles sont les pistes de recherche ou/et de développement originales, éventuellement non prévues au départ. 
Préciser aussi toute autre retombée= partenariats internationaux, nouveaux débouchés, nouveaux contrats, start-up, 
synergies de recherche, pôles de compétitivités, etc. 
 
Production scientifique et brevets depuis le début du projet (environ 500 caractères espaces compris)  
Ne pas mettre une simple liste mais faire quelques commentaires. Vous pouvez aussi indiquer les actions de 
normalisation 
 
Illustration 
Une illustration avec un schéma, graphique ou photo et une brève légende. L’illustration doit être clairement lisible à 
une taille d’environ 6cm de large et 5cm de hauteur. Prévoir une résolution suffisante pour l’impression. Envoyer 
seulement des illustrations dont vous détenez les droits. 
 
Informations factuelles 
Rédiger une phrase précisant le type de projet (recherche industrielle, recherche fondamentale, développement 
expérimental, exploratoire, innovation, etc.), le coordonnateur, les partenaires, la date de démarrage effectif, la durée du 
projet, l’aide ANR et le coût global du projet, par exemple « Le projet XXX est un projet de recherche fondamentale 
coordonné par xxx. Il associe aussi xxx, ainsi que des laboratoires xxx et xxx). Le projet a commencé en juin 2006 et a 
duré 36 mois. Il a bénéficié d’une aide ANR de xxx € pour un coût global de l’ordre de xxx  € » 

B.2 RESUME CONSOLIDE PUBLIC EN FRANÇAIS 
GNPANNOT : UN SYSTEME COMMUNAUTAIRE POUR L’ANNOTATION DE GENOMES EUCARYOTES 
 
Des Systèmes communautaires d’annotation (CAS) structurale, fonctionnelle et comparative 
dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
Les produits végétaux constituent la source majeure de l’alimentation humaine et animale. A l'échelle 
mondiale, environ 30% des pertes de cultures sont dues à des insectes nuisibles et des pathogènes (ex. 
champignons). Face à ces enjeux majeurs, un effort considérable est engagé pour le décryptage des 
génomes de plantes et de leurs bioagresseurs. 
L’apparition des nouvelles technologies de séquençage (NGS) et la réduction de leur coût, ont favorisé 
l’explosion de génomes séquencés. Le séquençage, l’assemblage et l’annotation sont les premières 
étapes fondamentales de l’exploitation des génomes. La prédiction de gènes et l’annotation 
fonctionnelle des polypeptides nécessitent néanmoins une curation manuelle pour obtenir des 
annotations de haute qualité qui serviront à des analyses ultérieures (e.g. génomique comparative). 
Notre objectif a été de mutualiser le savoir faire au travers d’un réseau de neuf partenaires français et 
collaborateurs internationaux pour utiliser et développer des outils communs et génériques permettant 
d’offrir à la communauté scientifique des systèmes d’annotation conviviaux, de qualité et durables. Ces 
systèmes font maintenant partie intégrante de projets de séquençage étudiant la structure et l’évolution 
de génomes et/ou recherchant des gènes d’intérêt agronomique. 
 
Utilisation et adaptation de composants génériques (base de données, chaînes de 
traitement, interfaces Web) et développement de nouveaux composants 
Le cœur de nos systèmes d’annotations est basé sur des logiciels libres fournis par le consortium GMOD 
(Generic Model Organism Database) comprenant  un format générique de données (GFF3), des 
schémas de bases de données génériques (Chado, SeqFeatureStore), un navigateur de génome et de 
synténie (GBrowse, GBrowse_syn) ainsi que des éditeurs d’annotations (Apollo et Artemis). Ces 
composants disponibles indépendamment ont été assemblés, connectés et longuement testés afin de 
produire des systèmes d’annotation communautaire (CAS) performants. 
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Nous avons ensuite développé et ajouté des composants originaux adaptés aux besoins de nos 
utilisateurs  et attendus par la communauté scientifique. Les deux principales réalisations sont : 

• Le Chado Controller (CC), composé de trois fonctionnalités principales, permettant un contrôle 
avancé des annotations dont (i) la restriction d’accès des utilisateurs aux annotations au sein 
d’une même base de données, (ii) l’inspection d’annotations pour vérifier la cohérence des 
annotations manuelles et (iii) la conservation de l’historique des annotations pour garder une 
trace des modifications effectuées. Ce composant est particulièrement utile pour gérer des 
projets privés ou en attente de publication. 

• Le Genome Report System (GRS) qui permet de créer à façon des rapports Web conviviaux sur 
l’ensemble des données génomiques stockées dans Chado afin de fournir aux utilisateurs une 
synthèse comprenant des références croisées sur l’information disponible pour un gène. Il 
contient également un navigateur d’ontologie (GO) ainsi qu’un module compatible avec 
SAMtools afin d’ajouter des données d’expression obtenues par NGS. Le module Genome 
Report Editing (GRE) permet aussi d’annoter manuellement la fonction des gènes prédits. 

 
Résultats majeurs du projet  
L’exploitation des systèmes développés a permis de mettre en place quatre types de CAS au sein de 
trois plateformes de bioinformatique appartenant au réseau ReNaBi (Réseau National des plates-formes 
Bioinformatiques) : 

• Plantes tropicales (partenaires CIRAD AGAP, Bioversity; plateforme SouthGreen). 
• Blé, vigne (partenaires INRA URGI ; plateforme URGI) 
• Champignons (partenaires INRA BIOGER ; plateforme URGI). 
• Insectes (partenaires INRA BIO3P et BIVI, INRIA IRISA ; plateforme GenOuest). 

Ces CAS gèrent actuellement plus d’une dizaine d’organismes soit 2626 Mb de séquences génomiques. 
Environ 6250 sur 140185 gènes et 5991 sur 691552 éléments transposables ont été annotés. En 
perspective, ce travail devrait continuer au travers de nouveaux projets tels que l’institut français de 
bioinformatique ou via des collaborations internationales avec GMOD. 
 
Production scientifique et brevets 

• 11 articles de revues internationales (1-11), 25 articles de conférences internationales (12-
36), 15 articles dans des conférences nationales (37-51). 

• Une quinzaine d’actions de diffusion et de formations sur l’utilisation de nos systèmes (52-
72). 

• Un brevet européen (73). 
• Organisation du workshop international ISYIP à Rennes en 2009 (74) et de la journée 

satellite Genome Annotation and comparative Genomics à JOBIM en 2010 (75). 
• Production logicielle (Chado Controller (11), GRS/GRE, modification d’Apollo et d’Artemis) 

 
Illustration 

 
Figure 1. Organisation du système d’annotation communautaire GNPAnnot et flux de données. Les 
composants en italique ont été testés mais ne sont pas en production. 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  5/39 

 
Informations factuelles 
Le projet GNPAnnot est un projet de recherche fondamentale coordonné par Stéphanie Bocs (UMR 
AGAP, CIRAD). Il associe des partenaires INRA, l’URGI (M. Alaux), l’ UMR BIOGER (J. Amselem), 
l’UMR BIO3P (D. Tagu, F. Legeai), l’UMR BIVI (P. Fournier), l’UMR GDEC (P. Leroy), l’UMR SPO (N. 
Terrier) et d’autres partenaires, Bioversity (M. Rouard) et l’UMR IRISA (J. Nicolas, F. Legeai). Le 
projet a commencé en Janvier 2008 pour une période de 36 mois. Il a bénéficié d’une aide ANR de 
512 965 € pour un coût global de l’ordre de 2 662 319 €. 

B.3 RESUME CONSOLIDE PUBLIC EN ANGLAIS 
GNPANNOT : A COMMUNITY ANNOTATION SYSTEM FOR EUCARYOTIC GENOMES 
 
A Structural, functional and comparative annotation platform dedicated to plants and 
their bio-aggressors genomes 
Crops are the major source of food. Up to 30% of crop yield is lost due to pests and pathogens 
(ex: insects, fungi). To face with these major challenges, considerable effort is made to decipher 
plant and their bio-aggressors genome sequences. 
In the era of New Generation Sequencing (NGS), more and more genomes are sequenced, at low 
cost, producing very large amount of data. Sequencing, assembly and annotations are the firsts 
crucial steps for exploiting genomes. Gene prediction and functional annotation need a manual 
curation to provide high quality annotations for further analysis such as comparative genomics. Our 
objective was to join our skills and know-how through a network of nine French partners 
and international collaborators to use and develop common and generic tools to provide up to date, 
user-friendly and sustainable, quality annotation systems to the scientific community. These 
systems are currently used as part of ongoing sequencing projects in the frame of genome 
structure and evolution studies and/or gene discovery analyses for genes of agronomic interest. 
 
Use of generic components (database, pipeline, web interfaces) and development of new 
components 
The annotation system we have set up relies on open source tools developed by the GMOD consortium 
(Generic Model Organism Database) including a generic file format (GFF3), DB schemas (Chado, 
SeqFeatureStore), interfaces for genome browsing (GBrowse) and edition (Apollo and Artemis) and 
comparative genomics (GBrowse_syn). These components were assembled, connected and tested in 
order to produce high-performance Community Annotation System (CAS). We also developed additional 
and original components to provide the scientific community with a more comprehensive system suited 
to identified user’s needs: 

• The Chado Controller (CC), a set of three modules, allows the monitoring of annotations: (i) 
user access restriction to manage public and private data in the same database, (ii) the 
annotation inspector to facilitate and check consistency of manual annotations edited by 
Artemis (iii) storage of annotation history for any modified feature. This is particularly useful for 
ongoing projects dealing with private or unpublished data. 

• The Genome Report System (GRS) allows to produce various and user-friendly Web reports 
using genomic data stored in Chado in order to provide users with a summary with cross 
references related to information available a given gene. GRS proposes also Gene Ontology 
browser and a SAMtools based module to integrate transcriptomic data provided by NGS. The 
Genome Report Editing module (GRE) allows manual functional annotation curation. 

 
Mains results of the project 
Four CAS were developed and settled on three distinct French bioinformatic platforms of the ReNaBi 
network (French Network of Bioinformatic platforms): 

• Tropical plants (CIRAD AGAP, Bioversity CfL; SouthGreen platform). 
• Grapevine, wheat and fungi (INRA URGI; URGI platform). 
• Fungi (INRA BIOGER; URGI platform) 
• Insects (INRA BIO3P and BIVI, INRIA IRISA; GenOuest platform). 

These CAS currently contain more than dozens of organisms, letting 2626 Mb. About 6,250 out of 
140,185 genes and 5,991 out of 691,552 transposable elements were curated. This effort will continue 
through new projects such as French Bioinformatics infrastructure or through International 
collaborations such as GMOD. 
 
Scientific production since the beginning of the project 

• 11 articles published in international journals (1-11), 25 international conference articles 
(12-36), and 15 French conference articles (37-51). 

• 15 diffusion actions and training sessions on the use of our systems (52-72). 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  6/39 

• 1 European patent (73). 
• Organization of the ISYIP international workshop at Rennes in 2009 (74) and of the satellite 

Genome Annotation and comparative Genomics during the JOBIM French symposium, at 
Montpellier in 2010 (75). 

• Software (Chado Controller (11), GRS/GRE, Apollo and Artemis changes). 
 
Illustration 

 
Figure 1. Organization of the GNPAnnot community annotation system and data flow. Components in 
italics have been tested but are not in production. 
 
Miscellaneous information 
The GNPAnnot project is a fundamental research project that brought together a team under the 
direction of Stéphanie Sidibe Bocs (UMR AGAP, CIRAD). The project was carried out in partnership 
with INRA partners, URGI (M. Alaux), BIOGER UMR (J. Amselem), BIO3P UMR (D. Tagu, F. Legeai), 
BIVI UMR (P. Fournier), GDEC UMR (P. Leroy), SPO UMR (N. Terrier) and other partners, Bioversity 
(M. Rouard) and IRISA UMR (J. Nicolas, F. Legeai). The project was launched in January 2008 for a 
3-year period. It received the financial support of the ANR, for total amount of 512,965 € and for a 
global cost of 2,662,319 €. 
 

C MEMOIRE SCIENTIFIQUE 
Maximum 5 pages. On donne ci-dessous des indications sur le contenu possible du mémoire. Ce mémoire peut être 
accompagné de rapports annexes plus détaillés. 
 
Le mémoire scientifique couvre la totalité de la durée du projet. Il doit présenter une synthèse auto-suffisante rappelant 
les objectifs, le travail réalisé et les résultats obtenus mis en perspective avec les attentes initiales et l’état de l’art. C’est 
un document d’un format semblable à celui des articles scientifiques ou des monographies. Il doit refléter le caractère 
collectif de l’effort fait par les partenaires au cours du projet. Le coordinateur prépare ce rapport sur la base des 
contributions de tous les partenaires. Une version préliminaire en est soumise à l’ANR pour la revue de fin de projet.  
 
Un mémoire scientifique signalé comme confidentiel ne sera pas diffusé. Justifier brièvement la raison de la 
confidentialité demandée. Les mémoires non confidentiels seront susceptibles d’être diffusés par l’ANR, notamment 
via les archives ouvertes http://hal.archives-ouvertes.fr. 
 
Mémoire scientifique confidentiel : non 

C.1 RESUME DU MEMOIRE 
Ce résumé peut être repris du résumé consolidé public. 
GNPANNOT : UN SYSTEME COMMUNAUTAIRE POUR L’ANNOTATION DE GENOMES EUCARYOTES 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  7/39 

 
Des Systèmes communautaires d’annotation (CAS) structurale, fonctionnelle et comparative 
dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
Les produits végétaux constituent la source majeure de l’alimentation humaine et animale. A l'échelle 
mondiale, environ 30% des pertes de cultures sont dues à des insectes nuisibles et des pathogènes (ex. 
champignons). Face à ces enjeux majeurs, un effort considérable est engagé pour le décryptage des 
génomes de plantes et de leurs bioagresseurs. 
L’apparition des nouvelles technologies de séquençage (NGS) et la réduction de leur coût, ont favorisé 
l’explosion de génomes séquencés. Le séquençage, l’assemblage et l’annotation sont les premières 
étapes fondamentales de l’exploitation des génomes. La prédiction de gènes et l’annotation 
fonctionnelle des polypeptides nécessitent néanmoins une curation manuelle pour obtenir des 
annotations de haute qualité qui serviront à des analyses ultérieures (e.g. génomique comparative). 
Notre objectif a été de mutualiser le savoir faire au travers d’un réseau de neuf partenaires français et 
collaborateurs internationaux pour utiliser et développer des outils communs et génériques permettant 
d’offrir à la communauté scientifique des systèmes d’annotation conviviaux, de qualité et durables. Ces 
systèmes font maintenant partie intégrante de projets de séquençage étudiant la structure et l’évolution 
de génomes et/ou recherchant des gènes d’intérêt agronomique. 
 
Utilisation et adaptation de composants génériques (base de données, chaînes de 
traitement, interfaces Web) et développement de nouveaux composants 
Le cœur de nos systèmes d’annotations est basé sur des logiciels libres fournis par le consortium GMOD 
(Generic Model Organism Database) comprenant  un format générique de données (GFF3), des 
schémas de bases de données génériques (Chado, SeqFeatureStore), un navigateur de génome et de 
synténie (GBrowse, GBrowse_syn) ainsi que des éditeurs d’annotations (Apollo et Artemis). Ces 
composants disponibles indépendamment ont été assemblés, connectés et longuement testés afin de 
produire des systèmes d’annotation communautaire (CAS) performants. 
Nous avons ensuite développé et ajouté des composants originaux adaptés aux besoins de nos 
utilisateurs  et attendus par la communauté scientifique. Les deux principales réalisations sont : 

• Le Chado Controller (CC), composé de trois fonctionnalités principales, permettant un contrôle 
avancé des annotations dont (i) la restriction d’accès des utilisateurs aux annotations au sein 
d’une même base de données, (ii) l’inspection d’annotations pour vérifier la cohérence des 
annotations manuelles et (iii) la conservation de l’historique des annotations pour garder une 
trace des modifications effectuées. Ce composant est particulièrement utile pour gérer des 
projets privés ou en attente de publication. 

• Le Genome Report System (GRS) qui permet de créer à façon des rapports Web conviviaux sur 
l’ensemble des données génomiques stockées dans Chado afin de fournir aux utilisateurs une 
synthèse comprenant des références croisées sur l’information disponible pour un gène. Il 
contient également un navigateur d’ontologie (GO) ainsi qu’un module compatible avec 
SAMtools afin d’ajouter des données d’expression obtenues par NGS. Le module Genome 
Report Editing (GRE) permet aussi d’annoter manuellement la fonction des gènes prédits. 

 
Résultats majeurs du projet  
L’exploitation des systèmes développés a permis de mettre en place quatre types de CAS au sein de 
trois plateformes de bioinformatique appartenant au réseau ReNaBi (Réseau National des plates-formes 
Bioinformatiques) : 

• Plantes tropicales (partenaires CIRAD AGAP, Bioversity; plateforme SouthGreen). 
• Blé, vigne (partenaires INRA URGI ; plateforme URGI) 
• Champignons (partenaires INRA BIOGER ; plateforme URGI). 
• Insectes (partenaires INRA BIO3P et BIVI, INRIA IRISA ; plateforme GenOuest). 

Ces CAS gèrent actuellement plus d’une dizaine d’organismes soit 2626 Mb de séquences génomiques. 
Environ 6250 sur 140185 gènes et 5991 sur 691552 éléments transposables ont été annotés. En 
perspective, ce travail devrait continuer au travers de nouveaux projets tels que l’institut français de 
bioinformatique ou via des collaborations internationales avec GMOD. 
 

C.2 ENJEUX ET PROBLEMATIQUE, ETAT DE L’ART 
Présenter les enjeux initiaux du projet, la problématique formulée par le projet, et l’état de l’art sur lequel il s’appuie. 
Présenter leurs éventuelles évolutions pendant la durée du projet (les apports propres au projet sont présentés en 0). 
Les projets de séquençages de génomes sont en pleine expansion et encore plus avec l’avènement 
des nouvelles technologies de séquençage (NGS) (76-78). Au cours du projet GNPAnnot (2007 
soumission du projet à 2012 ce rapport final), on est passé de 5 à 25 génomes complets de plantes 
séquencés, 1 à 22 pour les insectes et 10 à 51 pour les champignons (79). Peu de systèmes 
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d’information permettant de gérer ces projets d’analyse de séquences génomiques eucaryotes au 
niveau de l’annotation manuelle des gènes et des éléments transposables existent (80, 81). 
Pour faire face à nos nombreux projets de séquençage de génomes complets, nous avons tout 
d’abord construit un réseau d’informaticiens, des bioinformaticiens, des bioanalystes et des 
biologistes au travers neuf partenaires français et des collaborateurs internationaux. Puis nous 
avons développé, mis en place et utilisé des systèmes communautaires génériques, modulaires et 
robustes au sein de plateformes de bioinformatique permettant d’annoter ces séquences 
génomiques et ainsi de valoriser durablement et d’enrichir ces analyses à grande échelle. 
 

C.3 APPROCHE SCIENTIFIQUE ET TECHNIQUE 
Le projet GNPAnnot est composé de 5 axes (Figure 1) : 

1. La gestion de base de données et de ses flux de données. 
2. Le développement d’interfaces utilisateurs pour l’édition des annotations et la fouille de 

données. 
3. L’interopérabilité avec d’autres systèmes d’informations. 
4. L’exploitation des séquences et la mise en œuvre des systèmes d’annotation 

communautaires (CAS). 
5. L’annotation manuelle et validation des CAS. 

En raison de l’expérience des différents partenaires, il a été décidé de privilégier, dans la mesure 
du possible, les outils développés par le consortium international GMOD (81) et de développer les 
composants manquants pour répondre à des besoins spécifiques de nos communautés. 
 

1. Bases de données et flux de données 
Le cœur de tous nos CAS est constitué d’un « round trip » entre une base de données (Chado) qui 
stocke les séquences et les annotations (82), un navigateur de génome GBrowse (83) et un éditeur 
d’annotation génomique. Pour améliorer la qualité et les fonctionnalités de ce trio, nous avons 
établi un cahier des charges et par la suite des « users story » selon la philosophie des méthodes 
AGILES (84, 85) dans le but d’assurer la confidentialité des données, la qualité des annotations et 
leur traçabilité. Les partenaires P1-CIRAD-AGAP et P6-Bioversity ont développé le Chado Controller 
avec une approche modèle-vue-contrôleur en utilisant les technologies PostgreSQL et Perl (11). 
Nous avons évalué plusieurs logiciels pour l’annotation manuelle. Nos choix se sont portés sur 
Apollo (86) et Artemis (87). Ces 2 logiciels sont directement connectés à la base de données 
Chado, et enregistrent donc en temps réel les modifications faites par les annotateurs. 
Le partenaire P1-CIRAD-AGAP s’est plus particulièrement impliqué dans les développements faits 
autour d’Artemis. Nous nous sommes, pour cela, mis en contact avec le Wellcome Trust Sanger 
Institute (Cambridge,  UK), porteur du projet Artemis, afin d’échanger sur nos développements 
respectifs et assurer l’interopérabilité et une cohérence de développement. 
Les partenaires P3-INRA-BIOGER et P4-INRA-BIO3P se sont focalisées sur l’amélioration d’Apollo 
et, de la même manière, ont soumis régulièrement leurs modifications à la communauté GMOD, 
porteuse du projet Apollo. 
 

2. Interfaces utilisateurs pour l’édition des annotations et la fouille de données 
Afin d’exploiter les ressources stockées, nous avons installé, configuré et évalué plusieurs 
interfaces utilisateurs (Hibernate Search (88) ; Biomart (89) ; Tripal;(90) ; Intermine (91) ; 
Jbrowse (92) ; Galaxy (93)). Chaque partenaire a ainsi pu choisir les composants qu’il souhaitait 
intégrer dans son système en fonction du type d’information présent dans le système. 
Pour combler un manque dans ce panel d’outils, les partenaires P2-INRA-URGI et P9-INRIA-IRISA 
ont établi un cahier des charges pour la réalisation d’un système générique capable d’afficher de 
manière synthétique les données rattachées à un gène (94). Le Genome Report System (Annexe 
figure 3 (95)) a été implémenté en Java, avec la contribution de la société Korilog. Basé sur un 
mapping Hibernate de la base de données Chado, ce logiciel permet de créer facilement une fiche 
de rapport pour chaque gène prédit, mais également de créer assez simplement une nouvelle tache 
pour enrichir spécifiquement le rapport. 
Les partenaires P2-INRA-URGI, P3-INRA-BIOGER, P4-INRA-BIO3P et P9-INRIA-IRISA ont aussi mis 
l’accent sur la mise en place de moteurs de recherche Hibernate search (quick search) et Biomart 
(advanced search) permettant d’interroger ces mêmes données. 
 

3. Interopérabilité avec d’autres systèmes d’informations 
L’interopérabilité des CAS avec d’autres systèmes a été selon trois angles. 
Les P1-CIRAD-AGAP et P6-Bioversity ont d’une part facilité la navigation vers d’autres systèmes en 
utilisant de liens hypertexte sur des identifiants uniques, par exemple des liens entre des gènes 
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des CAS et des transcrits similaires ou leur famille protéique stockés dans d’autres systèmes 
(Annexe figure 4).  
D’autre part, des scripts Perl ont été développés pour permettre l’extraction et la conversion des 
données aux différents standards biologiques (e.g. GFF3, EMBL, fasta) afin notamment de 
soumettre les annotations aux banques généralistes (Extractors D7 Liste des livrables p. 19). 
Finalement, les moteurs de recherche mis en place par les partenaires P2-INRA-URGI, P3-INRA-
BIOGER, P4-INRA-BIO3P et P9-INRIA-IRISA permettent grâce à la collaboration avec le projet ANR 
GnpInteGr d’attaquer plusieurs systèmes simultanément et au delà de nos CAS. Ainsi, les 
utilisateurs peuvent interroger tous les systèmes à la fois avec la recherche simple d’Hibernate 
search ou deux systèmes à la fois avec la recherche avancée de Biomart. 
 

4. L’exploitation des séquences et la mise en œuvre des systèmes d’annotation 
communautaires (CAS) 

Dans la continuité du projet Genoplante BIEP, nous avons poursuivi l’effort de développement de 
chaînes de traitements pour la prédiction de gènes (97) et d’éléments répétés (98) ainsi que 
l’apprentissage statistique et l’optimisation des paramètres nécessaires à ces prédictions. 
Différents systèmes de génomique comparative (workflow, base de données et interface Web) ont 
été évalués du plus basique au plus élaboré (Discussion p. 13). 

• Les analyses BLASTX (99) et MAUVE (100) associés aux interfaces Apollo et CMAP (101) 
dans le système des insectes (7). PhylomeDB (102) est utilisé pour les reconstructions 
phylogénétiques. 

• Pour le système des plantes tropicales, plusieurs outils ont été évalués ou sont utilisés : 
BLASTN avec ACT (103), TBLAT (104) avec Ensembl Compara (105), BLASTP, OrthoMCL 
(106) et C3Part (107) avec GBrowse et PGDD (108, 109), le workflow SynMap (110) avec 
la suite CoGe (111) et enfin GreenPhyl (75) pour la phylogénomique. 

• Blastz (112) pour aligner des génomes complets d’espèces proches et Mercator / MAVID 
(75) pour aligner des génomes plus éloignés sont utilisés avec le système de visualisation 
de blocs de synténie GBrowse_syn (113) dans les systèmes Vignes et Champignons. 

 
5. Annotation manuelle et validation des CAS 

Au préalable, nous avons modélisé la représentation des gènes (Annexe figure 1) et des éléments 
répétés (Annexe figure 3), ainsi que les relations pouvant exister entre chaque entité du modèle, 
en se basant sur la Sequence Ontology (96). Ces modèles sont structurés dans le format générique 
GFF3. 
Nous avons également défini des règles d’annotation, en fonction du recouvrement entre la 
séquence et sa cible, pour apporter un critère de qualité lors du transfert d’annotation. 
Enfin, nous avons défini un ensemble de vocabulaires contrôlés, appliqué aux gènes et aux 
éléments répétés, pour aiguiller, dans la mesure du possible, les choix de l’utilisateur lors de 
l’annotation manuelle. Ces différentes règles sont en cours d’intégration au sein de nos différents 
processus d’annotation pour enrichir les informations rattachées à chaque gène prédit et ainsi 
simplifier le travail de curation. 

C.4 RESULTATS OBTENUS 
Positionner les résultats par rapports aux livrables du projet et aux publications, brevets etc. Revisiter l’état de l’art et 
les enjeux à la fin du projet. 
Nous avons mis en place un site web dédié au projet (114). Ce site utilise le système de gestion de 
contenu Drupal (Content Management System ou CMS). On peut ainsi accéder à différentes 
ressources générées par le projet (Tutoriels, Formations, Publications, Documents techniques, 
Wiki) ainsi qu’une présentation des systèmes communautaires d’annotations déployés par les 
différents partenaires, associés à des statistiques sur les ressources présentes au sein de chaque 
système. Pour certaines sections, une authentification est nécessaire afin de préserver la 
confidentialité des données. 
 
L’un des résultats du projet a été la mise en place du Chado Controller (11). Ce programme 
s’intègre dans le modèle générique Chado selon trois modules : 

1. La gestion des droits d’accès aux ressources et ce, sur n’importe quel objet présent dans la 
base de données (chromosome, contig, gène, mRNA, repeat…). On peut ainsi gérer la 
confidentialité des données avec différents niveaux d’accès pour un utilisateur ou un 
groupe d’utilisateurs (accès en lecture, en lecture/écriture, pas d’accès). Une interface web 
de gestion a été développée. 
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2. La vérification des annotations effectuées est basée sur des vocabulaires contrôlés pour 
assister les curateurs dans l’édition des annotations et veiller à la production d’une 
annotation de qualité. 

3. La gestion de l’historique des annotations afin de conserver une trace de toutes les 
modifications effectuées dans la base de données Chado par les annotateurs. Ainsi, chaque 
transaction est enregistrée dans une table qui conserve le type de modification (mise à 
jour, suppression, insertion), la date, ainsi que le nom de la personne qui a effectué la 
modification. On peut ainsi revenir à un état antérieur en cas d’erreur. 

Le Chado Controller et sa documentation sont disponibles en téléchargement (115) et fonctionne 
sur n'importe quel système disposant de Perl 5 et de PostrgreSQL 8.4. Le système peut être testé 
en utilisant le « bac à sable » GNPAnnot (116), un système de test en ligne ouvert à tous. 
 
Un environnement de développement Java, autour de la base de données génomiques Chado, a été 
implémenté. A l'aide de cet environnement, des « Fiches descriptives d’entité génomiques » 
stockées dans Chado  (Genome Report System ; Annexe figure 3) ont été réalisées afin de 
proposer des d'interfaces simples d'utilisation par les biologistes, mais aussi facilement extensible 
par la communauté de développeurs. Cet environnement a été largement étendu pour gérer les 
ontologies, à la fois par l’implémentation d’un outil de navigation dans l’arbre des ontologies (GO), 
de pages détaillant les termes de la Gene Ontology (117), et leurs associations directes à des 
protéines. D'autre part, un module, directement connecté à des fichiers de type Sequence 
Alignment Map (SAM) ou version binaire de SAM (BAM) obtenues par RNA-Seq, permet, pour 
chaque gène d'intérêt, de connaître en quelques secondes son expression à différents stades ou 
dans différents tissus. Enfin, une interface de recherche Hibernate-search a été installée et 
paramétrée pour la recherche rapide de mots-clés appartenant aux propriétés de diverses entités 
stockées dans Chado.  
Dans la suite de ces travaux, une extension, le Genome Report Editing, est en cours 
d’implémentaton par les partenaires P2-INRA-URGI et P3-INRA-BIOGER pour permettre l’édition de 
l’annotation fonctionnelle qui n’était pas prévu dans Apollo. 
Des documents techniques ont été rédigés (95), d’une part, pour l’installation, la configuration et le 
déploiement du logiciel et d’autre part, pour le développement de nouvelles briques afin de 
permettre aux utilisateurs de personnaliser le rapport final pour chaque gène. 
 
L’outil d’annotation Apollo a été amélioré par la correction de bugs et l’ajout de nouvelles 
fonctionnalités permettant notamment de lancer Apollo via Java WebStart, de donner au curateur 
son nom propre, d’incrémenter les identifiants des gènes dans le cas de génomes incomplets 
(scaffold random ou unknown). Cette nouvelle version de l’outil a été soumise à la communauté 
GMOD et ces changements ont été répercutés à partir de la version d’Apollo 1.10. 
 
Une interface logicielle Perl-objet (ChadoDBI D9 Liste des livrables p. 19) connectée à la base de 
données Chado et un panel d’outils (scripts ou programmes) ont été développés pour permettre 
une meilleure gestion des données stockées dans la base.  

C.5 EXPLOITATION DES RESULTATS 
Les systèmes d’annotation communautaire de GNPAnnot (CAS) sont tous basés sur des composants 
génériques (i) des pipelines d’annotation structurale (e.g. prédiction de gènes avec EuGène (97), 
d’élément transposables avec REPET (98)) et fonctionnelle (e.g. InterproScan (118)), (ii) une base de 
données (i.e. Chado) et (iii) des interfaces de navigation (GBrowse) et d’édition (i.e. Apollo, Artemis). 
Ils ont été installés sur des serveurs Unix ou Linux et alimentés avec des séquences et annotations 
issus de projets de séquençage portant sur la structure et l’évolution des génomes et / ou la recherche 
de gènes d'intérêt agronomique.  
L’exploitation des systèmes développés a permis de mettre en place quatre types de CAS (Annexe 
tableau 1) au sein de trois plateformes de bioinformatique : 

1. Plantes tropicales (partenaires Cirad AGAP, Bioversity ; plateforme SouthGreen Annexe 
figure 4). 

2. Blé, Vigne (partenaires INRA URGI ; plateforme URGI) 
3. Champignons (partenaires INRA BIOGER, GDEC, SPO ; plateforme URGI Annexe figure 5). 
4. Insectes (partenaires INRA BIO3P et BIVI, INRIA IRISA ; plateforme GenOuest Annexe 

figure 6). 
 

1. CAS plantes tropicales 
Le CAS sur les séquences de plantes tropicales (119) utilise Artemis comme éditeur d’éléments 
génomiques car il permet de gérer simultanément l’annotation structurale et fonctionnelle (Annexe 
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figure 4). De plus l’annotation fonctionnelle peut être faite à partir de vocabulaires contrôlés 
personnalisés et d’ontologies (e.g. sequence ontology et gene ontology). Le Chado Controller est 
en place sur cette instance. La restriction d’accès nous permet d’avoir une seule base par groupe 
d’espèces au lieu d’une base privée et d’une base publique. L’inspecteur des annotations (84) nous 
aide à respecter les règles d’annotation structurale et fonctionnelle des objets génomiques lors de 
la curation manuelle (120). Nous avons mis l’accent sur l’annotation automatique et manuelle des 
éléments transposables. Concernant la génomique comparative, nous utilisons Greenphyl (74) pour 
la reconstruction phylogénétique. Le pipeline de reconstruction de groupe de synténie basé sur 
BLASTP / OrthoMCL / C3Part et la visualisation dans le navigateur de génome GBrowse a été testé 
sur la comparaison des polypeptides des 65 BACs de bananier avec les protéomes des 12 
chromosomes de riz (121). Nous avons aussi développé un script pour transformer les annotations 
d’une séquence génomique au format EMBL en GFF3 dans un format compatible avec Chado et un 
script pour extraire les annotations d’une séquence génomique de Chado au format EMBL pour la 
soumission à l’entrepôt généraliste EMBL (122). 
Nous avons six instances de CAS contenant les résultats de différentes analyses de séquences 
génomiques (Annexe tableau 1) permettant d’annoter gènes (Annexe tableau 2) et éléments 
transposables (Annexe tableau 3) : 

1. BACs de bananier (3, 5, 123), 
2. BACs de canne à sucre (2), 
3. BACs de caféier (collaboration avec ANR COFFEASEQ), 
4. BACs de palmier (collaboration avec AAP Genoscope Comparison within Arecaceae in 

relation to rice), 
5. Génome du bananier (collaboration avec ANR MusaTract) (10), 
6. Scaffolds de cacaoyer (1). 

Dans ces 2 derniers exemples, nous avons utilisés le CAS afin de constituer le jeu de gènes 
expertisés (124) nécessaire pour l’apprentissage spécifique des logiciels de prédictions (EuGène, 
Gaze). 
Nous avons réalisé des tutoriels (125), des cours d’apprentissage à distance (126) et encapsulé des 
pipelines (127) comme support d‘enseignement lors de nos trois formations (53-55). 
 

2. CAS Blé, Vigne 
Le CAS blé tendre (Triticum aestivum L.) est composé de bases de données (schémas Chado et 
SeqFeatureStore) accessibles par le navigateur de génome GBrowse 2 et Artemis pour l’annotation 
manuelle. A terme, le GBrowse affichera la séquence et les annotations du chromosome 3B du blé 
tendre en cours de production dans le cadre du projet ANR 3BSEQ. 13 contigs « pilotes » annotés 
manuellement dans une région d’intérêt du chromosome 3B (contenant le QTL de résistance à la 
rouille) ont permis de mettre en place un prototype (128). 
Un programme (InsertGFF3ToChado.py D10 Liste des livrables p. 19) a été développé pour 
insérer automatiquement les annotations dans la base de données utilisée pour le stockage et la 
curation manuelle des annotations du chromosome 3B. Ce programme vérifie la cohérence des 
formats de données et le respect de la Sequence Ontology. Il est utilisé actuellement pour 
l'insertion de données de séquences du 3B provenant du pipeline Triannot (Partenaire GDEC).  
La version de l’éditeur d’annotations Artemis intégrant le Chado Controller a été mise en place et 
testé sur le prototype. Ce système d’annotation va être proposé à la communauté pour la curation 
manuelle des autres chromosomes de blé. 
 
Le CAS vigne (Vitis vinifera) (129) est composé des bases de données Chado et SeqFeatureStore 
accessibles par GBrowse 2, Apollo pour l’annotation manuelle. GBrowse affiche les assemblages 
des séquences 8X et 12X (couverture en Sanger) du génome de la vigne avec leurs 
annotations (130, 131). Le système de visualisation de blocs de synténie GBrowse_syn permet de 
réconcilier les deux versions (132). GBrowse_syn permet aussi de comparer (i) la région Run1 
(contenant le QTL de résistance à l’oïdium) de la Muscadine (Muscadinia rotundifolia) et le 
chromosome 12 de l’assemblage 12X de la vigne. 
Le système d’annotation manuelle basé sur Chado/Apollo (Partenaire INRA-BIOGER) a  été mis en 
place pour la correction/validation manuelle des gènes prédits sur la vigne 12X (133). Ce système 
a été utilisé par la communauté vigne pour la curation manuelle des annotations de l’assemblage 
12X, en particulier lors de 2 jamboree internationaux (65, 70) et 3 démonstrations sur sites 
nationaux (59, 66, 67) 
De plus, ces deux systèmes (annotation manuelle des gènes basée sur Apollo ainsi que les outils de 
synténie) ont été utilisé dans le cadre du projet ANR Transnet pour l’étude comparative de trois 
génomes d’arabettes : Arabis alpina, Arabidopsis thaliana et Arabidopsis lyrata (134). 
 

3. CAS Champignons 
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Deux CAS champignons, Botrytis cinerea T4 (4) et Leptosphaeria maculans (9), ont été développés 
et mis en production. Les données de ces deux CAS ont servit de pilotes pour (Annexe figure 5) : 

1. la mise en place du système d’annotation manuelle via Apollo,  
2. l’amélioration du GRS, 
3. le développement du module GRS Edition à l’URGI,  
4. la mise en place du système de reconstruction et visualisation de blocs de synténie.  

Aujourd’hui, nous proposons un système intégré d’annotation pour ces 2 génomes B. cinerea et L. 
maculans. Les instances pour Venturia inaequalis et Microbotryum violaceum sont en cours dans le 
cadre de deux autres projets ANR (Fungisochores et Fungisex) et tirent profit des développements 
réalisés dans le cadre de GNPAnnot.  
Les données produites par les différents pipelines d’annotations structurales (i) détection, 
classification et annotation des éléments transposables grâce à REPET (98), (ii) prédiction des 
gènes à l’aide d’EuGene (97) et (iii) annotation  fonctionnelle des protéines prédites, sont insérées 
dans les bases de données (schémas Chado et SeqFeatureStore) et interrogeables/visualisables via 
les différentes interfaces qui composent le système : 

1. Le génome Browser (SeqFeatureStore/Gbrowse 2) pour explorer les annotations sur le 
génome et les domaines, motifs fonctionnels prédits sur les protéines a été mis en place 
pour B. cinerea et L. maculans (135). 

2. Le système de visualisation de relations de synténie entre génomes (GBrowse_syn). Une 
première instance de ce dernier a été réalisée avec 3 génomes proches (2 isolats de B. 
cinerea (T4+B05.10) et Sclerotinia sclerotiorum (136),) et une autre instance (7 génomes 
d’espèces de L. maculans dans le cadre du projet Fungisochores).   

3. Le Genome Report System (137) permet d’afficher sous forme de rapport de gènes, les 
données structurales et fonctionnelles stockées dans la base de données Chado,  incluant 
les références croisées et la Gene Ontology. Un service orienté « orthologie » a été 
développé et ajouté afin de relier les gènes orthologues de S. sclerotiorum , B. cinerea 
B0510 et T4. Pour assurer cette interopérabilité, deux rapports simplifiés ont été configurés 
pour interfacer les bases Chado de S. sclerotiorum et B. cinerea B0510 ne contenant que 
les annotations fonctionnelles. 

4. Un Système d’annotation manuelle de gènes (138) et fonctionnelle (Chado/GRS Edition). 
Ce système a été exploité lors d’un jamboree international par les communautés Botrytis, 
Leptosphaeria (71). Environ 1400 gènes de B. cinerea et une cinquantaine de L. maculans 
ont été corrigés/validés par ce système.  

5. Le système d’édition fonctionnelle a été mis en place en s’appuyant sur les données pilotes 
pour de B. cinerea et L. maculans. Seuls quelques gènes ont été annotés, car il est difficile 
de mobiliser la communauté d’annotateurs une fois que les familles de gènes ont été 
annotées et les génomes publiés. Il sera réellement utilisé dans le cadre des prochains 
projets car il sera mis à disposition en même temps que l’annotation fonctionnelle 
automatique.  

6. Un Système de recherche rapide (Quick search) basé sur Hibernate Search et de recherche 
avancée basée sur Biomart est proposé pour réaliser les requêtes sur l’ensemble des bases 
de données. Ils ont été développé dans le cadre du projet ANR GnpIntegr (139). Les 
résultats renvoient vers GBrowse pour les données structurales et GRS pour les données 
fonctionnelles. 

 
4. CAS Insectes 

Grâce aux efforts fournis par les différents partenaires, le système d’information AphidBase (8), 
intègre de nouveaux outils (Annexe figure 6) facilitant son utilisation par les biologistes membres 
du consortium international de la génomique des pucerons. Suite à une présentation et une 
formation internationale (22, 56), AphidBase est la base de données officielle de l’IAGC recensant 
environ 200 scientifiques.  
Le partenariat et l'expertise partagée dans le groupe de travail GNPAnnot a permis de construire et 
de faire évoluer le système génomique des insectes (Annexe figure 6), d’exploiter un grand nombre 
de données et de faciliter le travail d'une large communauté scientifique internationale. Ainsi, une 
cinquantaine d’annotateurs internationaux ont pu annoter et corriger plus de 2000 gènes en 
quelques mois. Elle a permis notamment de traiter et d'annoter 2 versions du génome du puceron 
du pois (6), et de comparer plusieurs dizaines de triplets des séquences génomiques de nos actuels 
ravageurs et de bombyx (7). Les résultats obtenus et les environnements mis en place dans le 
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cadre de ce projet autorise aujourd'hui le traitement efficace des données issues du séquençage à 
haut débit et notamment du transcriptome par RNA-Seq, ou l'identification de petits ARNs. 
Un Biomart sur LepidoDB (140) a été installé et configuré. Le modèle de base de données Chado 
LepidoDB a été étendu (addition de deux tables dans le nouveau schéma) pour stocker les valeurs 
reads per million (RPM) ou reads per kilobase million (RPKM) des expériences RNA-Seq. Elles sont 
visualisable grâce à une interface en développement qui utilise Biomart et le Genome Report 
System.  
Une publication compagnon (8) du papier génome du puceron du pois (6) décrivant cet effort 
collaboratif et les outils ont été présentés lors de nombreuses conférences internationales (21-23, 
43) et nationale (46). En 2011, AphidBase a été visité 21 635 fois par plus de 8 500 visiteurs 
différents, et LepidoDB plus de 1070 fois par 385 visiteurs.  
D'autre part, les travaux sur les lépidoptères ont aussi été présentés à des conférences 
internationales (34, 43) et publiés dans PNAS (7). Mises en avant dans le projet de séquençage du 
génome complet de Spodoptera frugiperda soumis au Genoscope en 2010, ces réalisations en ont 
facilité l'obtention. 
 
Au total, l’ensemble de ces CAS sur les plantes, champignons et insectes permettent de gérer plus 
d’une dizaine d’organismes (Annexe tableau 4) soit 2626 Mb de séquences génomiques. Environ 6 250 
sur 140 185 gènes et 5 991 sur 691 552 éléments transposables ont été curés principalement par les 
partenaires biologistes (P1-CIRAD-AGAP, P3-INRA-BIOGER, P4-INRA-BIO3P, P5-INRA-BIVI, P7-INRA-
GDEC, P8-INRA-SPO). 
 

C.6 DISCUSSION  
Discussion sur le degré de réalisation des objectifs initiaux, les verrous restant à franchir, les ruptures, les 
élargissements possibles, les perspectives ouvertes par le projet, l’impact scientifique, industriel ou sociétal des 
résultats.  
Conformément à son objectif initial, le projet GNPAnnot a contribué au développement de 
méthodes et d’outils bioinformatiques pour améliorer la qualité des annotations des séquences 
génomiques eucaryotes au travers d’un système communautaire modulaire et durable. Pour chacun 
des systèmes,  les choix technologiques n’ont pas toujours été les mêmes, laissant ouvert des 
perspectives diverses pour chaque système. Nous avons réussi à surmonter de nombreuses 
difficultés tant au niveau matériel, humain qu’au niveau du développement informatique. 
Tout d’abord, nous avons recruté du personnel qualifié en informatique appliqué à la génomique 
afin d’atteindre les objectifs du projet. Nous avons mis en place une infrastructure informatique 
performante pour gérer de grande quantité de données (i.e. génomes complets et transcriptomes 
issues des nouvelles générations de séquençage). 
Les échanges de développements entre les plateformes de bioinformatiques ont été fondamentaux 
pour développer des outils génériques et robustes. Pour plus d’efficacité, ces échanges se sont faits 
sur site et se sont avérés très fructueux (141-148). 
Au départ, nous pensions pouvoir concilier plusieurs modèles de données. Par exemple, au niveau 
de la notion fondamentale du gène codant des polypeptides, nous avons testé trois modèles : 

1. Dans le modèle utilisé à l’origine par Artemis, l’entité génique relie les objets gene, mRNA, 
CDS, UTR et polypeptide. 

2. Dans le modèle synthétique préconisé par GMOD (format GFF) et donc utilisé par Apollo, 
l’entité génique relie les objets gene, mRNA, exon, polypeptide (les UTR sont alors déduits 
de la différence entre exons et polypeptide). 

3. Dans le modèle complet préconisé par ENSEMBL (format GTF), l’entité génique relie tous 
les objets gene, mRNA, exon, CDS, UTR, polypeptide. 
 

Afin que les modules développés (i.e. Chado Controller, Genome Report System) soient 
compatibles avec le reste de l’architecture, nous avons du finalement travailler avec un même 
modèle de données. Nous avons donc homogénéisé nos modèles de gènes : nous avons fait le 
choix du modèle synthétique et avons développé des composants les plus génériques possibles. En 
revanche, d’autres types d’objets (e.g. résultats de recherche de similarité, éléments 
transposables) sont toujours stockés de manière hétérogène, ce qui complique la portabilité des 
composants. Un chantier ouvert est donc celui de la modélisation des objets génomiques et de 
leurs propriétés. En effet, bien souvent les formats texte et les recommandations des banques 
généralistes autorisent une certaine souplesse, ce qui au départ peut être vu comme un avantage. 
La contrepartie est qu’au final il devient très difficile de développer des programmes génériques et 
portables. 
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Nous avons confirmé qu’on ne pouvait utiliser les deux éditeurs de features génomiques sur un 
même CAS. En effet nous avons constaté qu’un gène modifié avec Apollo n’était alors plus lisible 
avec Artemis. Quand l’un a été choisi pour un projet, l’autre peut être utilisé mais en mode de 
lecture. 
Nous avons suivi l’évolution des logiciels par exemple les interfaces de GMOD comme GBrowse et 
Apollo. Là encore, nous avons éprouvé la portabilité de nos composants. Par exemple, le passage à 
GBrowse 2 n’est pas terminé sur tous les CAS et demande des modifications sur la partie historique 
du Chado Controller. Le passage à JBrowse a finalement été considéré comme trop prématuré. 
Apollo serait en cours de refonte totale ce qui explique le choix d’avoir développé le GRE plutôt que 
d’avoir intégré l’annotation fonctionnelle dans Apollo. L’interopérabilité entre les systèmes d’une 
plateforme bioinformatique est une priorité développée par l’URGI, via des interfaces de requêtes 
et de fouilles de données (projet ANR GnpInteGr) que la plateforme SouthGreen ne possède pas 
encore. 
 
L’inspecteur des éléments transposables du Chado Controller n’est pas complètement terminé. 
L’historique pourrait être intégré dans le GRS et ou dans Tripal. Les résultats de recherche 
d’homologues pourraient être ajoutés dans le GRS. Nous avons été confronté à des problèmes de 
performance lors des passages à l’échelle (e.g. de quelques scaffolds à l’ensemble de 
pseudomolécules). GBrowse 2 semble permettre de résoudre en partie le problème de lenteur de 
l’adaptateur GBrowse pour Chado. En effet, tel qu’il est utilisé pour le CAS plantes tropicales, il 
permet d’attaquer plusieurs bases simultanément (Annexe figure 4). L’adaptateur performant 
Bio::DB::SeqFeature::Store est utilisé pour les annotations statiques stockées dans une base 
MySQL (e.g. résultats de recherche de similitudes) et l’adaptateur Bio::DB::Das::Chado pour les 
annotations susceptibles d’être retouchées manuellement et stockées dans une base PostgreSQL. 
L’URGI a favorisé une autre solution, plus conforme à leurs besoins. Trois bases co-existent 
(Annexe figure 5) : deux bases Chado, une pour l’annotation structurale et une pour l’annotation 
fonctionnelle ; et une base SeqFeatureStore qui contient toutes les annotations structurales. Cette 
dernière est la seule à être accessible par GBrowse. Par conséquent, les structures de gènes 
annotées dans Chado avec Apollo doivent être exportés régulièrement vers SeqFeatureStore. Si on 
stocke de grandes quantités de données génomiques diverses, un problème d’actualité reste 
l’amélioration des systèmes afin que l’utilisateur puisse visualiser rapidement les résultats de ses 
requêtes. 
 
Concernant la génomique comparative aucun système évalué n’a pris le dessus. GBrowse_syn est 
en production à l’URGI mais ne permet pas de visualiser les alignements au niveau nucléique et 
Mercator ne gère pas les réarrangements de type duplication. C3Part a été utilisé selon une 
approche protéique par paire de chromosomes mais tout comme Mercator il ne permet pas 
d’aligner les éléments transposables. Ensembl Compara est complexe à utiliser d’autant plus qu’il 
soulève le problème de l’interopérabilité entre les systèmes GMOD et Ensembl. SynMap semble 
prometteur mais CoGe n’est pas une suite distribuée. Ainsi la génomique comparative nécessiterait 
d’utiliser différentes approches (alignements nucléiques et protéiques, phylogénomique, datation, 
polymorphisme) et interfaces permettant différentes échelles (macrosynténie, microsynténie) pour 
répondre à l’ensemble des besoins nécessaires à l’étude l’évolution et la structure des génomes. 
Au cours du projet est né le besoin d’un système de gestionnaire de workflow pour que l’utilisateur 
puisse lancer des analyses à façon pendant ou après l’annotation manuelle d’une famille de gènes 
et aussi comme support de cours. Le logiciel Galaxy de GMOD a ainsi été choisi (68, 69, 127). 
 
Enfin le chantier qui n’a pas été ouvert est celui de la réconciliation et mise à jour des données en 
ajoutant la possibilité de supprimer une analyse ou une séquence et ses analyses de Chado et celle 
de comparer des fichiers d’annotation de séquences au format GFF3. 

C.7 CONCLUSIONS  
Ainsi, le projet GNPAnnot a permis un travail à la fois collaboratif avec 9 partenaires, innovant avec 
le développement de deux nouveaux composants bioinformatique, utile à la communauté des 
biologistes / bioanalystes avec la mise en place de systèmes d’annotation communautaires sur 11 
organismes. Le projet a atteint une bonne visibilité grâce aux nombreuses communications. Le 
projet est à la fois générique puisqu’il a permis de travailler avec un cœur logiciel commun sur des 
séquences d’insectes, de plantes ou de champignons et modulaire car au sein des trois plateformes 
de bioinformatique les CAS mis en place n’ont pas utilisé exactement la même architecture. 
Cependant, il n’existe pas de package clé en main pour installer un CAS complet. Par conséquent, il 
est conseillé aux équipes de biologistes qui souhaitent s’engager dans un projet de séquençage de 
génome de mettre en place un partenariat avec les plateformes de bioinformatique au moment du 
montage du projet. 
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Du point de vu collaboratif les échanges entre les différents partenaires ont été fructueux, avec  
notamment une quinzaine de rencontres effectuées sur les différents sites. 
Fort de son succès, de nouveaux partenariats voient le jour et vont permettre de pérenniser les 
différents systèmes et d’améliorer toujours et encore les outils existants. Ainsi, à titre d’exemple, le 
système bioinformatique des insectes ravageurs a été associée à de nombreux projets et réponses 
à appel d'offres nationaux (AAP Bases de données PlantPestDB ; ANR Holocentrisme, Sympadev, 
GW-Aphid, Speciaphid, mirnAdapt, ADASpodo, BioAdapt, DicoWasp, Lepidolf ; AO Infrastructures 
Institut Français de Bioinformatique), européen (projet Crossomics) ou américain (séquençage du 
génome du puceron vert du pêcher, séquençage du génome de la chrysomèle des racines du 
maïs). AphidBase est aussi en train d’être installé au SIPPE en Chine. Concernant le système des 
plantes tropicales, il existe des collaborations nationales (e.g. ANR COFFEASEQ pour le caféier) et 
internationales (e.g. consortium SUGESI pour la canne à sucre, consortium industriel OPGP pour le 
palmier à huile). Le système du blé est en plein essor avec le séquençage des chromosomes 3B et 
1BL de blé tendre (ANR 3BSEQ). 
Cependant les nouveaux chantiers sont nombreux car les techniques de séquençage, le matériel 
informatique, les outils de bioinformatique et les connaissances en bioinformatique évoluent 
rapidement ; de plus, les projets de séquençage affluent. Ce sont donc des systèmes en perpétuel 
mouvement que nous avons développés et c’était l’objectif souhaité : faire des systèmes évolutifs 
et dynamiques pour des annotations durables et de qualité. 
 

C.8 REFERENCES (les référence de 1 à 72 se trouvent en E.2 LISTE DES PUBLICATIONS ET 
COMMUNICATIONS p. 22) 

73. d'Alençon, E., Stanojcic, S., Cousserans, F., Gimenez, S., Fournier, P., Quesneville, H., and Permal, E. 
(Submitted in 2011) Nucleic acid and gene silencing for insecticide strategies. European Patent 
11000132. 

74. Legeai, F., Nicolas, J., and Tagu, D. (2009) Information Systems for Insect Pests 1st International 
Workshop https://colloque4.inra.fr/isyip, INRIA Rennes-Bretagne-Atlantique, Rennes, France. 

75. Mégy, K., and Bocs, S. (2010) Genome annotation and comparative genomics 
http://www.jobim2010.fr/indexed80.html?q=en/node/43, GTGC Workshop, 11ème édition de JOBIM, 
SupAgro, Montpellier, France. 

76. Margulies, M., Egholm, M., Altman, W. E., Attiya, S., Bader, J. S., Bemben, L. A., Berka, J., 
Braverman, M. S., Chen, Y. J., Chen, Z., Dewell, S. B., Du, L., Fierro, J. M., Gomes, X. V., Godwin, B. 
C., He, W., Helgesen, S., Ho, C. H., Irzyk, G. P., Jando, S. C., Alenquer, M. L., Jarvie, T. P., Jirage, K. 
B., Kim, J. B., Knight, J. R., Lanza, J. R., Leamon, J. H., Lefkowitz, S. M., Lei, M., Li, J., Lohman, K. L., 
Lu, H., Makhijani, V. B., McDade, K. E., McKenna, M. P., Myers, E. W., Nickerson, E., Nobile, J. R., 
Plant, R., Puc, B. P., Ronan, M. T., Roth, G. T., Sarkis, G. J., Simons, J. F., Simpson, J. W., Srinivasan, 
M., Tartaro, K. R., Tomasz, A., Vogt, K. A., Volkmer, G. A., Wang, S. H., Wang, Y., Weiner, M. P., Yu, 
P., Begley, R. F., and Rothberg, J. M. (2005) Genome sequencing in microfabricated high-density 
picolitre reactors., Nature 437, 376-380. 

77. Bennett, S. (2004) Solexa Ltd., Pharmacogenomics 5, 433-438. 
78. Metzker, M. L. (2010) Sequencing technologies - the next generation., Nature reviews 11, 31-46. 
79. Pagani, I., Liolios, K., Jansson, J., Chen, I. M., Smirnova, T., Nosrat, B., Markowitz, V. M., and 

Kyrpides, N. C. (2012) The Genomes OnLine Database (GOLD) v.4: status of genomic and 
metagenomic projects and their associated metadata, Nucleic Acids Res 40, D571-579. 

80. Flicek, P., Amode, M. R., Barrell, D., Beal, K., Brent, S., Chen, Y., Clapham, P., Coates, G., Fairley, S., 
Fitzgerald, S., Gordon, L., Hendrix, M., Hourlier, T., Johnson, N., Kahari, A., Keefe, D., Keenan, S., 
Kinsella, R., Kokocinski, F., Kulesha, E., Larsson, P., Longden, I., McLaren, W., Overduin, B., Pritchard, 
B., Riat, H. S., Rios, D., Ritchie, G. R., Ruffier, M., Schuster, M., Sobral, D., Spudich, G., Tang, Y. A., 
Trevanion, S., Vandrovcova, J., Vilella, A. J., White, S., Wilder, S. P., Zadissa, A., Zamora, J., Aken, B. 
L., Birney, E., Cunningham, F., Dunham, I., Durbin, R., Fernandez-Suarez, X. M., Herrero, J., Hubbard, 
T. J., Parker, A., Proctor, G., Vogel, J., and Searle, S. M. (2011) Ensembl 2011, Nucleic Acids Res 39, 
D800-806. 

81. Cain, S. (2008) Genome Model Organism Database project (GMOD) http://gmod.org, National Science 
Foundation (DBI-0849896). 

82. Mungall, C. J., and Emmert, D. B. (2007) A Chado case study: an ontology-based modular schema for 
representing genome-associated biological information, Bioinformatics 23, i337-346. 

83. Stein, L. D., Mungall, C., Shu, S., Caudy, M., Mangone, M., Day, A., Nickerson, E., Stajich, J. E., 
Harris, T. W., Arva, A., and Lewis, S. (2002) The generic genome browser: a building block for a 
model organism system database, Genome Res 12, 1599-1610. 

84. Bocs, S. (2010) Chado controller inspector module [User story], pp 1-5. 
85. Bocs, S. (2009) ANR-07-GPLA-004-GNPANNOT : DÉFINITION OF GENOMIC OBJECT (Ontology of 

tags/values) [Specification], pp 1-78, ANR GENOPLANTE. 
86. Lewis, S. E., Searle, S. M., Harris, N., Gibson, M., Lyer, V., Richter, J., Wiel, C., Bayraktaroglir, L., 

Birney, E., Crosby, M. A., Kaminker, J. S., Matthews, B. B., Prochnik, S. E., Smithy, C. D., Tupy, J. L., 
Rubin, G. M., Misra, S., Mungall, C. J., and Clamp, M. E. (2002) Apollo: a sequence annotation editor, 
Genome Biol 3, RESEARCH0082. 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  16/39 

87. Carver, T., Berriman, M., Tivey, A., Patel, C., Bohme, U., Barrell, B. G., Parkhill, J., and Rajandream, 
M. A. (2008) Artemis and ACT: viewing, annotating and comparing sequences stored in a relational 
database, Bioinformatics 24, 2672-2676. 

88. Bernard, E., Ferentschik, H., Fernandes, G., Grinovero, S., and Nabeel, A. M. (2012) Hibernate Search 
http://www.hibernate.org/subprojects/search.html. 

89. Smedley, D., Haider, S., Ballester, B., Holland, R., London, D., Thorisson, G., and Kasprzyk, A. (2009) 
BioMart--biological queries made easy, BMC Genomics 10, 22. 

90. Ficklin, S. P., Sanderson, L. A., Cheng, C. H., Staton, M. E., Lee, T., Cho, I. H., Jung, S., Bett, K. E., 
and Main, D. (2011) Tripal: a construction toolkit for online genome databases, Database (Oxford) 
2011, bar044. 

91. Smith, R. (2007) Intermine Open source data warehouse and web interface http://intermine.org/, 
FlyMine and InterMine are funded by the Wellcome Trust. 

92. Skinner, M. E., Uzilov, A. V., Stein, L. D., Mungall, C. J., and Holmes, I. H. (2009) JBrowse: a next-
generation genome browser, Genome Res 19, 1630-1638. 

93. Afgan, E., Ananda, G., Baker, D., Blankenberg, D., Bouvier, D., Clements, D., Coraor, N., Goecks, J., 
Hillman Jackson, J., von Kuster, G., Lazarus, R., Nekrutenko, A., and Taylor, J. (2012) Galaxy 
Bioinformatics workflow management systems https://main.g2.bx.psu.edu/, Galaxy is funded by 
National Science Foundation, Eberly College of Science, and Huck Institutes for the Life Sciences. 

94. Legeai, F. (2009) Fiches descriptives d'entité génomiques stockées dans Chado [Specification], pp 1-
28, ANR GENOPLANTE. 

95. Legeai, F. (2011) GenOuest GNPAnnot Genome Report System 
http://www.aphidbase.com/aphidbase/downloads/grs, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

96. Eilbeck, K., Lewis, S. E., Mungall, C. J., Yandell, M., Stein, L., Durbin, R., and Ashburner, M. (2005) 
The Sequence Ontology: a tool for the unification of genome annotations, Genome Biol 6, R44. 

97. Foissac, S., Gouzy, J., Rombauts, S., Mathé, C., Amselem, J., Sterck, L., Van de Peer, Y., Rouze, P., 
and Schiex, T. (2008) Genome annotation in plants and fungi: EuGène as a model platform, Current 
Bioinformatics 3, 87-97. 

98. Flutre, T., Duprat, E., Feuillet, C., and Quesneville, H. (2011) Considering transposable element 
diversification in de novo annotation approaches, PLoS One 6, e16526. 

99. Altschul, S. F., Madden, T. L., Schaffer, A. A., Zhang, J., Zhang, Z., Miller, W., and Lipman, D. J. 
(1997) Gapped BLAST and PSI-BLAST: a new generation of protein database search programs, Nucleic 
Acids Res 25, 3389-3402. 

100. Darling, A. C., Mau, B., Blattner, F. R., and Perna, N. T. (2004) Mauve: multiple alignment of 
conserved genomic sequence with rearrangements, Genome Res 14, 1394-1403. 

101. Youens-Clark, K., Faga, B., Yap, I. V., Stein, L., and Ware, D. (2009) CMap 1.01: a comparative 
mapping application for the Internet, Bioinformatics 25, 3040-3042. 

102. Huerta-Cepas, J., Capella-Gutierrez, S., Pryszcz, L. P., Denisov, I., Kormes, D., Marcet-Houben, M., 
and Gabaldón, T. (2011) PhylomeDB v3.0: an expanding repository of genome-wide collections of 
trees, alignments and phylogeny-based orthology and paralogy predictions., Nucleic Acids Res 39, 
D556-560. 

103. Carver, T. J., Rutherford, K. M., Berriman, M., Rajandream, M. A., Barrell, B. G., and Parkhill, J. 
(2005) ACT: the Artemis Comparison Tool, Bioinformatics 21, 3422-3423. 

104. Kent, W. J. (2002) BLAT--the BLAST-like alignment tool, Genome Res 12, 656-664. 
105. Vilella, A. J., Severin, J., Ureta-Vidal, A., Heng, L., Durbin, R., and Birney, E. (2009) EnsemblCompara 

GeneTrees: Complete, duplication-aware phylogenetic trees in vertebrates, Genome Res 19, 327-335. 
106. Li, L., Stoeckert, C. J., Jr., and Roos, D. S. (2003) OrthoMCL: identification of ortholog groups for 

eukaryotic genomes, Genome Res 13, 2178-2189. 
107. Boyer, F., Morgat, A., Labarre, L., Pothier, J., and Viari, A. (2005) Syntons, metabolons and 

interactons: an exact graph-theoretical approach for exploring neighbourhood between genomic and 
functional data, Bioinformatics 21, 4209-4215. 

108. Tang, H., Bowers, J. E., Wang, X., Ming, R., Alam, M., and Paterson, A. H. (2008) Synteny and 
collinearity in plant genomes, Science 320, 486-488. 

109. Tang, H. (2008) Plant Genome Duplication Database 
http://chibba.agtec.uga.edu/duplication/index/home https://github.com/tanghaibao/pgdd/, National 
Science Foundation (DBI-0849896). 

110. Tang, H., Lyons, E., Pedersen, B., Schnable, J. C., Paterson, A. H., and Freeling, M. (2011) Screening 
synteny blocks in pairwise genome comparisons through integer programming, BMC Bioinformatics 12, 
102. 

111. Lyons, E., Pedersen, B., Kane, J., Alam, M., Ming, R., Tang, H., Wang, X., Bowers, J., Paterson, A., 
Lisch, D., and Freeling, M. (2008) Finding and comparing syntenic regions among Arabidopsis and the 
outgroups papaya, poplar, and grape: CoGe with rosids, Plant Physiol 148, 1772-1781. 

112. Schwartz, S., Kent, W. J., Smit, A., Zhang, Z., Baertsch, R., Hardison, R. C., Haussler, D., and Miller, 
W. (2003) Human-mouse alignments with BLASTZ, Genome Res 13, 103-107. 

113. McKay, S. J., Vergara, I. A., and Stajich, J. E. (2010) Using the Generic Synteny Browser 
(GBrowse_syn), Curr Protoc Bioinformatics Chapter 9, Unit 9 12. 

114. Guignon, V., Droc, G., and Bocs, S. (2008-2011) GNPAnnot portal http://www.gnpannot.org. 
115. Guignon, V. (2011) SouthGreen GNPAnnot Chado Controller http://www.gnpannot.org/content/chado-

controller, ANR Genoplante GNPAnnot. 
116. Guignon, V. (2011) SouthGreen GNPAnnot sandbox http://www.gnpannot.org/content/gnpannot-

sandbox-form, ANR Genoplante GNPAnnot. 
117. Ashburner, M., Ball, C. A., Blake, J. A., Botstein, D., Butler, H., Cherry, J. M., Davis, A. P., Dolinski, K., 

Dwight, S. S., Eppig, J. T., Harris, M. A., Hill, D. P., Issel-Tarver, L., Kasarskis, A., Lewis, S., Matese, 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  17/39 

J. C., Richardson, J. E., Ringwald, M., Rubin, G. M., and Sherlock, G. (2000) Gene ontology: tool for 
the unification of biology. The Gene Ontology Consortium, Nat Genet 25, 25-29. 

118. Quevillon, E., Silventoinen, V., Pillai, S., Harte, N., Mulder, N., Apweiler, R., and Lopez, R. (2005) 
InterProScan: protein domains identifier, Nucleic Acids Res 33, W116-120. 

119. Droc, G., and Bocs, S. (2010) GNPAnnot HOWTO, ANR Genoplante GNPAnnot. 
120. Allegre, M. (2010) Tutoriel d'annotation manuelle GNPAnnot, ANR Genoplante GNPAnnot. 
121. Bocs, S. (2011) Blastp / OrthoMCL / C3_part Musa BAC / rice chr [User story], pp 1-5. 
122. Bocs, S. (2011) Chado to fasta gff embl tab files [User story], pp 1-2. 
123. Baurens, F. C., Droc, G., Guignon, V., Rouard, M., Hippolyte, I., Bakry, F., Souza, M. T. J., Heslop 

Harrison, P., Dolezel, J., Roux, N., Bocs, S., and Sasaki, T. (2010) Sequenced Musa BAC resources 
http://www.gnpannot.org/content/musaceae-statistics. 

124. Bocs, S. (2010) Règles d'annotation du jeu de gènes Musa pour l'apprentissage de combiners, ANR 
Genoplante GNPAnnot. 

125. Bocs, S. (2009) SouthGreen GNPAnnot tutorials http://www.gnpannot.org/content/monocots-tutorials, 
ANR Genoplante GNPAnnot. 

126. Bocs, S., and Pellecuer, M. (2010) SouthGreen GNPAnnot e-Learning Courses 
http://www.gnpannot.org/content/monocots-e-learning-courses, ANR Genoplante GNPAnnot. 

127. Droc, G., This, D., Garsmeur, O., and Bocs, S. (2012) SouthGreen Galaxy Gene annotation pipeline 
with EuGène Rice http://gohelle.cirad.fr/galaxy/u/gaetan/w/eugeneimm32-training-2012, ANR 
Genoplante GNPAnnot. 

128. Alaux, M., Choulet, F., and Leroy, P. (2012) URGI Wheat community annotation system 
http://urgi.versailles.inra.fr/Species/Wheat 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse/wheat_3B_RPH7_pub/, ANR GENOMIQUE ET 
BIOTECHNOLOGIES VEGETALES 3BSEQ. 

129. Alaux, M., Choisne, N., Terrier, N., and Adam-Blondon, A. F. (2011) URGI Vitis vinifera community 
annotation system http://urgi.versailles.inra.fr/Species/Vitis, ANR Genoplante GrapeSeq. 

130. Alaux, M., and Choisne, N. (2010) URGI Vitis vinifera (8X) Genome Browser 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse/grape_pub/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

131. Alaux, M., and Choisne, N. (2011) URGI Vitis vinifera (12X) Genome Browser 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse/vitis_12x_pub/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

132. Brigitte, L., Amselem, J., and Choisne, N. (2011) URGI Vitis genome GBrowse_syn 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse_syn/vitis_pub/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

133. Brault, B., Amselem, J., and Choisne, N. (2010) URGI Vitis 12x Apollo Webstart 
http://urgi.versailles.inra.fr/Species/Vitis/Annotations, ANR Genoplante GNPAnnot. 

134. Zytnicki, M. (2011) URGI Arabidopsis genome GBrowse_syn 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse_syn/transnet-syn/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

135. Brault, B., and Amselem, J. (2010) URGI Genome Browser GBrowse 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse, ANR Genoplante GNPAnnot. 

136. Brigitte, L., and Amselem, J. (2011) URGI fungi genome GBrowse_syn 
http://urgi.versailles.inra.fr/gb2/gbrowse_syn/botrytis/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

137. Brault, B., Lapalu, N., and Amselem, J. (2011) URGI fungi Genome Report System 
http://urgi.versailles.inra.fr/grs/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

138. Brault, B., and Amselem, J. (2010) URGI Apollo Webstart http://urgi.versailles.inra.fr/Tools/Apollo, 
ANR Genoplante GNPAnnot. 

139. Steinbach, D. (2011) GnpIS URGI Genetic and Genomic Information System 
http://urgi.versailles.inra.fr/gnpis/, ANR GENOPLANTE GnpInteGr. 

140. Legeai, F. (2011) GenOuest Lepido-DB http://www.inra.fr/lepidodb, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 
141. Lapalu, N., Droc, G., Guignon, V., and Bocs, S. (2011) Rapport de la visite de Nicola Lapalu pour 

l'installation Genome Report System avec le système GNPAnnot de la plateforme SouthGreen, p 1, 
ANR GENOPLANTE GNPAnnot, Cirad, Montpellier, France. 

142. Bocs, S., and Pitollat, B. (2010) Ensembl Compara training report, p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, 
EBI, Hinxton, Cambridge. 

143. Brault, B., and Guignon, V. (2010) Rapport de la visite de Baptiste Brault pour l'installation d'Apollo 
avec le système GNPAnnot de la plateforme SouthGreen, p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, Cirad, 
Montpellier, France. 

144. Bocs, S. (2009) Rapport de la visite de Korilog pour l'installation du Genome Report System au sein de 
la plateforme SouthGreen, pp 1-7, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, Cirad, Montpellier, France. 

145. Guignon, V., and Droc, G. (2009) FICHE D ’EXPLOITATION D’UNE APPLICATION Chado Controller dans 
le système GNPAnnot de la plateforme SouthGreen, pp 1-8, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, Cirad, 
Montpellier, France. 

146. Guignon, V. (2009) Rapport de la visite de Valentin Guignon pour l'installation du Chado Controller et 
d'Artemis avec le système GNPAnnot de la plateforme URGI, p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, INRA, 
Versailles, France. 

147. Guignon, V., and Rouard, M. (2008) InterMine workshop report, pp 1-9, ANR GENOPLANTE GNPAnnot, 
Genetics Department, Downing Street, University of Cambridge. 

148. Droc, G., Guignon, V., Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2011) Système 
communautaire d’annotation structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes 
et de leurs bioagresseurs (GNPAnnot) (Compte rendu de réunion technique du 06/12/2011), p 1, ANR 
GENOPLANTE GNPAnnot. 

149. Amselem, J. (2008) CR meeting du 18/12/08 BBrault/Jamselem [User Story], pp 1-4, ANR 
GENOPLANTE. 

150. Amselem, J. (2009) CR meeting du 05/01/09 BBrault/Jamselem [User Story], p 1, ANR GENOPLANTE. 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  18/39 

151. Amselem, J. (2009) Work meeting BB - JA 19 January 2009 [User Story], p 1, ANR GENOPLANTE. 
152. Kimmel, E., Amselem, J., and Steinbach, D. (2011) GnpIS quick search 

http://urgi.versailles.inra.fr/gnpis/search.do, ANR GENOPLANTE GnpInteGr. 
153. Keliet, A., and Steinbach, D. (2011) GnpIS advanced search 

http://urgi.versailles.inra.fr/biomart/martview, ANR GENOPLANTE GnpInteGr. 
154. Legeai, F. (2011) AphidBase quick search http://isyip.genouest.org/apps/chadobrowser-

aphidbrowser.2.1/search.jsp, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 
155. Droc, G., Guignon, V., Rouard, M., Baurens, F. C., and Bocs, S. (2009) SouthGreen Musa BAC 

Community Annotation System http://gnpannot.cirad.fr/cgi-bin/gbrowse/musa/, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

156. Legeai, F. (2011) GenOuest Lepido-DB Apollo synteny http://genouest.org/Insect/Lepido/apollo-
lepido.jnlp, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

157. Brault, B. (2009) RAPPORT Apollo [Delivrable], pp 1-6, ANR Genoplante GNPAnnot. 
158. Brigitte, L. (2011) HOW TO VISUALIZE A MULTIPLE ALIGNMENT WITH GBROWSE_SYN [Technical 

Guide], pp 1-22, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 
159. Droc, G., Guignon, V., Garsmeur, O., Charron, C., and Bocs, S. (2010) SouthGreen Poaceae Genome 

Community Annotation System http://gnpannot.cirad.fr/cgi-bin/gbrowse/sugarcane/, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

160. Droc, G., Guignon, V., Garsmeur, O., Poiron, C., and Bocs, S. (2010) SouthGreen Arecaceae BAC 
Community Annotation System http://gnpannot.cirad.fr/cgi-bin/gbrowse/arecaceae/, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

161. Argout, X., Droc, G., Bocs, S., and Lanaud, C. (2009) SouthGreen Cocoa genome GBrowse 
http://cocoagendb.cirad.fr/gbrowse/cgi-bin/gbrowse/theobroma/, ANR Genoplante GNPAnnot. 

162. Droc, G., Guignon, V., Argout, X., Allegre, M., and Bocs, S. (2009) SouthGreen Cocoa scaffold 
Community Annotation System http://gnpannot.cirad.fr/cgi-bin/gbrowse/theobroma/, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

163. Dereeper, A., Bocs, S., Guignon, V., and Droc, G. (2011) SouthGreen Coffee scaffold Community 
Annotation System http://gnpannot.cirad.fr/cgi-bin/gbrowse/coffea/, ANR GENOMIQUE ET 
BIOTECHNOLOGIES VEGETALES COFFEASEQ. 

164. Droc, G., Guignon, V., Rouard, M., Baurens, F. C., and Bocs, S. (2012) SouthGreen Musa acuminata 
Genome Community Annotation System http://banana-genome.cirad.fr/, ANR GENOMIQUE ET 
BIOTECHNOLOGIES VEGETALES MusaTract. 

165. Brault, B., Lapalu, N., and Amselem, J. (2011) URGI Leptoshaeria community annotation system 
http://urgi.versailles.inra.fr/Species/Leptosphaeria/Sequences-Databases, AAP Genoscope. 

166. Brault, B., Lapalu, N., Brigitte, L., and Amselem, J. (2010) URGI Botrytis community annotation 
system http://urgi.versailles.inra.fr/Species/Botrytis, AAP Genoscope. 

167. Amselem, J. (2011) URGI fungi Introduction to apollo And rules for gene editing 
http://urgi.versailles.inra.fr/content/download/1365/10570/file/Apollo_intro_and_rules.pdf, ANR 
Genoplante GNPAnnot. 

168. Bocs, S., and Pellecuer, M. (2009) SouthGreen Tutoriel d'annotation [Cours], ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

169. Amselem, J. (2011) URGI fungi Apollo Editing and curating interface 
http://urgi.versailles.inra.fr/content/download/1360/10550/file/ApolloWebstart.pdf, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

170. Legeai, F. (2008) GenOuest Aphid Manual annotation using Apollo 
https://wiki.cgb.indiana.edu/display/aphid/Manual+annotation+using+Apollo, ANR Genoplante 
GNPAnnot. 

171. Bocs, S., Alaux, M., Leroy, P., Legeai, F., and Amselem, J. (2008) Système communautaire 
d’annotation structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs 
bioagresseurs (GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°1/6), pp 1-13, ANR GENOPLANTE. 

172. Bocs, S., Alaux, M., Leroy, P., Legeai, F., and Amselem, J. (2009) Système communautaire 
d’annotation structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs 
bioagresseurs (GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°2/6), pp 1-14, ANR GENOPLANTE. 

173. Bocs, S., Alaux, M., Leroy, P., Legeai, F., and Amselem, J. (2009) Système communautaire 
d’annotation structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs 
bioagresseurs (GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°3/6), pp 1-11, ANR GENOPLANTE. 

174. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°4/6), pp 1-15, ANR GENOPLANTE. 

175. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°5/6), pp 1-14, ANR GENOPLANTE. 

176. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2011) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu semestriel d’activité n°6/6), pp 1-15, ANR GENOPLANTE. 

177. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2007) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 09/11/2007), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

178. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2008) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 08/02/2008), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  19/39 

179. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2008) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 26/05/2008), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

180. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2008) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 07/10/2008), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

181. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2009) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 26/03/2009), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

182. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2009) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 12/10/2009), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

183. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 07/04/2010), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

184. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 18/06/2010), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

185. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 24/09/2010), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

186. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 20/10/2010), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

187. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2010) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 03/12/2010), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

188. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2011) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 28/01/2011), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

189. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2011) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 15/04/2011), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

190. Bocs, S., Alaux, M., Legeai, F., and Amselem, J. (2011) Système communautaire d’annotation 
structurale, fonctionnelle et comparative dédiée aux génomes de plantes et de leurs bioagresseurs 
(GNPAnnot) (Compte rendu de réunion du 21/10/2011), p 1, ANR GENOPLANTE GNPAnnot. 

 

D LISTE DES LIVRABLES 
Quand le projet en comporte, reproduire ici le tableau des livrables fourni au début du projet. Mentionner l’ensemble 
des livrables, y compris les éventuels livrables abandonnés, et ceux non prévus dans la liste initiale. 
 
Date de 
livraiso

n 

N° Titre Nature 
(rapport, 
logiciel, 

prototype, 
données) 

Partenaires 
(souligner le 
responsable) 

Commentaires 

Tout au 
long du 
projet 

D1 
Biocomputing 
specifications 

Rapport 

P1-CIRAD-AGAP 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

(84, 94, 121, 122, 149-151) 
 

2012 D2 Data integrity 
checker 

Logiciel P1-CIRAD-AGAP 
P6-Bioversity-CfL 

Inspecteur du Chado 
Contrôleur (11, 84) 

Abando
n 

D3 
Annotation 
update 
process 

Prototype P1-CIRAD-AGAP 

V. Guignon a développé un 
script pour sauvegarder les 
bases (psqldb_dumper.pl) et 
commencé un script pour 
décharger une analyse de 
Chado (chado_undo.pl) 
(Annexe tableau 5). 

2011 D4 
Query 
interface Logiciel 

P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

GnpIS (152, 153) 
AphidBase (154) 

2012 D5 Editable 
gene/protein 

Logiciel P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 

P4, P9 (95) 
P3 GRS Edition (137) 
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report 
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P4-INRA-BIO3P 
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2011 D6 
Light 
comparative 
interface 

Prototype 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

P1 : (155) 
P2 : Vitis (132) 
P3 (136) 
P4, P9 : (156) 
 

2012 D7 Extractors Prototype 
P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 

Non fini plusieurs tentatives 
P1 : J. Lengelle 
(Chado2embl_fasta_gff_tab_fe
ature_cvterm_version.pl), 
équipe Galaxy 
(extract_feature_from_chado.p
l), reprise G. Droc 
chado2gff3.pl 
P2 : reprise N. Lapalu 

Abando
n 

D8 
Annotation 
reconciler 
process 

Logiciel 
P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 

Mise à jour Vitis 8x vers 12x : 
2 systèmes coexistent (130, 
131) et un 3ième fait la jonction 
(132) 

2010 D9 
Open sources 
of platform, 
toolbox 

Logiciel 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

P1 : update_cv.pl (V. Guignon 
Annexe tableau 5) 
P3 : Apollo (133, 138, 157), 
EuGène training (60) 
P4, P9 : ChadoDBI (F. Legeai) 

2011 D10 
Parsers and 
GFF3 
converter 

Logiciel 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

P1 : GnpParser.pm 
GnpWriter.pm (G. Droc) 
P2 : InsertGFF3ToChado.py (L. 
Brigitte) 

2011 D11 
Comparative 
genomics 
pipeline 

Prototype 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

P1 : BLASTP / OrthoMCL / 
C3Part (121) 
P2 : Mercator / MAVID (158) 

2011 D12 
Annotation 
refinment 
pipeline 

Logiciel 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
 

P1 : egn_pipeline.pl (G. Droc) 
(119, 127) 

2012 D13 
Monocot 
annotation 
platform 

Logiciel P1-CIRAD-AGAP 
P6-Bioversity 

Finally not only monocot (155, 
159-164) 

2012 D14 
Wheat/Grape 
annotation 
platform 

Logiciel 

P2-INRA-URGI 
P7-INRA-GDEC 
P8-INRA-SPO 
 

(128, 129) 

2011 D15 
Fungal 
annotation 
platform 

Logiciel 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
 

(165, 166) 

2010 D16 
Insect 
annotation 
platform 

Logiciel 
P4-INRA-BIO3P 
P5-INRA-BIVI 
P9-INRIA-IRISA 

(8, 140) 

2009 D17 
Manual 
annotation 
specifications 

Rapport 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

(85) 

2011 D18 Annotation Rapport P1-CIRAD-AGAP P1 (84, 124) 
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Date de 
livraiso

n 

N° Titre Nature 
(rapport, 
logiciel, 

prototype, 
données) 

Partenaires 
(souligner le 
responsable) 

Commentaires 

rules P6-Bioversity P3 (167) 

 D19 
Manual 
annotation 
training 

Rapport 

P1 (53-55, 126, 168) 
P2 (70) 
P3 (71) 
P4, P9 (56) 

 D20 Annotator 
manual 

Rapport 
P1 (120, 125) 
P3 (169) 
P4, P9 (170) 

 D21 Meetings and 
reports 

Rapport 

P1-CIRAD-AGAP 
P2-INRA-URGI 
P3-INRA-BIOGER 
P4-INRA-BIO3P 
P9-INRIA-IRISA 

(141-148, 171-190) 

 

E IMPACT DU PROJET 
Ce rapport rassemble des éléments nécessaires au bilan du projet et plus globalement permettant d’apprécier l’impact 
du programme à différents niveaux. 
 

E.1 INDICATEURS D’IMPACT 

Nombre de publications et de communications (à détailler en E.2) 
Comptabiliser séparément les actions monopartenaires, impliquant un seul partenaire, et les actions multipartenaires  
résultant d’un travail en commun. 
Attention : éviter une inflation artificielle des publications, mentionner uniquement celles qui résultent directement 
du projet (postérieures à son démarrage, et qui citent le soutien de l’ANR et la référence du projet). 
 
  Publications 

multipartenaires 
Publications 

monopartenaires 
Revues à comité de 
lecture 8 3 

Ouvrages ou chapitres 
d’ouvrage  1 International 

 
Communications 
(conférence) 13 12 

Revues à comité de 
lecture   

Ouvrages ou chapitres 
d’ouvrage   France 

 
Communications 
(conférence) 5 10 

Articles vulgarisation 
   

Conférences 
vulgarisation   Actions de 

diffusion 
Autres 
 2 18 

 
Autres valorisations scientifiques (à détailler en E.3)  
Ce tableau dénombre et liste les brevets nationaux et internationaux, licences, et autres éléments de propriété 
intellectuelle consécutifs au projet, du savoir faire, des retombées diverses en précisant les partenariats éventuels. Voir 
en particulier celles annoncées dans l’annexe technique).  
 
 Nombre, années et commentaires  

(valorisations avérées ou probables) 
Brevets internationaux 
obtenus 

 

Brevet internationaux en 
cours d’obtention 

1 

Brevets nationaux obtenus 
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Brevet nationaux en cours 
d’obtention 

 

Licences d’exploitation 
(obtention / cession) 

 

Créations d’entreprises ou 
essaimage 

 

Nouveaux projets 
collaboratifs  

2 ANR avec le Genoscope MusaTract COFFEASEQ 
1 ANR 3BSEQ 
2 ANR Fungisochores et Fungisex 
1 Genoscope (Séquençage Spodoptera frugiperda) 

Colloques scientifiques 
 

 

Autres (préciser) 
 

 

 

E.2 LISTE DES PUBLICATIONS ET COMMUNICATIONS 
Répertorier les publications résultant des travaux effectués dans le cadre du projet. On suivra les catégories du premier 
tableau de la section Erreur ! Source du renvoi introuvable. en suivant les normes éditoriales habituelles. En ce qui 
concerne les conférences, on spécifiera les conférences invitées. 
Publications internationales, revues à comité de lecture, monopartenaires 
1. Argout, X., Salse, J., Aury, J. M., Guiltinan, M. J., Droc, G., Gouzy, J., Allegre, M., Chaparro, C., 

Legavre, T., Maximova, S. N., Abrouk, M., Murat, F., Fouet, O., Poulain, J., Ruiz, M., Roguet, Y., 
Rodier-Goud, M., Barbosa-Neto, J. F., Sabot, F., Kudrna, D., Ammiraju, J. S., Schuster, S. C., Carlson, 
J. E., Sallet, E., Schiex, T., Dievart, A., Kramer, M., Gelley, L., Shi, Z., Berard, A., Viot, C., Boccara, 
M., Risterucci, A. M., Guignon, V., Sabau, X., Axtell, M. J., Ma, Z., Zhang, Y., Brown, S., Bourge, M., 
Golser, W., Song, X., Clement, D., Rivallan, R., Tahi, M., Akaza, J. M., Pitollat, B., Gramacho, K., 
D'Hont, A., Brunel, D., Infante, D., Kebe, I., Costet, P., Wing, R., McCombie, W. R., Guiderdoni, E., 
Quetier, F., Panaud, O., Wincker, P., Bocs, S., and Lanaud, C. (2010) The genome of Theobroma 
cacao, Nat Genet 43, 101-108. 

2. Garsmeur, O., Charron, C., Bocs, S., Jouffe, V., Samain, S., Couloux, A., Droc, G., Zini, C., 
Glaszmann, J. C., Van Sluys, M. A., and D'Hont, A. (2011) High homologous gene conservation despite 
extreme autopolyploid redundancy in sugarcane, New Phytol 189, 629-642. 

3. Mbeguie, A. M. D., Hubert, O., Baurens, F. C., Matsumoto, T., Chillet, M., Fils-Lycaon, B., and Bocs, S. 
(2009) Expression patterns of cell wall-modifying genes from banana during fruit ripening and in 
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- brevets nationaux et internationaux, licences, et autres éléments de propriété intellectuelle consécutifs au 
projet. 

- logiciels et tout autre prototype 
- actions de normalisation  
- lancement de produit ou service, nouveau projet, contrat,… 
- le développement d’un nouveau partenariat, 
- la création d’une plate-forme à la disposition d’une communauté 
- création d’entreprise, essaimage, levées de fonds 
- autres (ouverture internationale,..) 

Elle en précise les partenariats éventuels. Dans le cas où des livrables ont été spécifiés dans l’annexe technique, on 
présentera ici un bilan de leur fourniture. 
 
Brevets 

European Patent : d’Alençon, E., Stanojcic, S., Cousserans, F., Gimenez, S., Fournier, P., 
Quesneville, H., Permal, E. 2011. Nucleic acid and gene silencing for insecticide strategies. 
EP 11000132. 

This patent relies upon the possibility offered through the project to co-map different types of 
sequence objects on the genome browser and so to identify important sequences displaying a role 
in the insect development. 
 
Site web 

GNPAnnot portal (114) 
Southgreen (155, 159, 160, 162-164) 
URGI (128, 129, 165, 166) 
GenOuest (8, 140) 

 
Logiciels 

Chado Controller (11) 
 Genome Report System (95) 
 Genome Report Editing 
 Perl Chado API : ChadoDBI (F. Legeai) 
 EuGène training (60) 
 Apollo debugging (157) 
 egn_pipeline.pl (G. Droc) (119) 
 
Prototypes 
 chado2gff3.pl 
 BLASTP / OrthoMCL / C3Part (121) et GBrowse  (155) 
 Mercator / MAVID (158) et GBrowse_syn (132) 
 
Action de normalisation 

Spécifications vers user story (84, 94, 121, 122, 149-151) 
 
Nouveaux projets 
 2 ANR avec le Genoscope MusaTract COFFEASEQ 
 1 ANR 3BSEQ 
 2 ANR Fungisochores et Fungisex 
 1 Genoscope (Séquençage Spodoptera frugiperda) 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  27/39 

 
Participation aux plateformes de bioinformatique SouthGreen , URGI, GenOuest 
 
Développement d’un nouveau partenariat international 
Avec GMOD (81) et Ensembl Compara (105) 
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E.4 BILAN ET SUIVI DES PERSONNELS RECRUTES EN CDD (HORS STAGIAIRES) 
Ce tableau dresse le bilan du projet en termes de recrutement de personnels non permanents sur CDD ou assimilé. Renseigner une ligne par personne embauchée sur le projet quand l’embauche a été 
financée partiellement ou en totalité par l’aide de l’ANR et quand la contribution au projet a été d’une durée au moins égale à 3 mois, tous contrats confondus, l’aide de l’ANR pouvant ne représenter 
qu’une partie de la rémunération de la personne sur la durée de sa participation au projet. 
Les stagiaires bénéficiant d’une convention de stage avec un établissement d’enseignement ne doivent pas être mentionnés. 
 
Les données recueillies pourront faire l’objet d’une demande de mise à jour par l’ANR jusqu’à 5 ans après la fin du projet. 
 
Identification Avant le recrutement sur le projet Recrutement sur le projet Après le projet 
Nom et 
prénom 

Sex
e 
H/F 

Adresse 
email (1) 

Date des 
dernières 
nouvelles 

Dernier 
diplôme 
obtenu au 
moment du 
recrutement 

Lieu d'études 
(France, UE, 
hors UE) 

Expérience 
prof. 
Antérieure, 
y compris 
post-docs 
(ans) 

Partenaire 
ayant 
embauché la 
personne 

Poste dans 
le projet (2) 
 

Durée  
missions 
(mois) (3) 

Date de fin 
de mission 
sur le 
projet 

Devenir 
professionnel  
(4) 

Type 
d’employeur (5) 

Type d’emploi 
(6) 

Lien au 
projet 
ANR (7) 

Valorisatio
n 
expérience 
(8) 

CDI 5 mois Autre privé Ingénieur Non 
partenaire OUI BRAULT 

Baptiste  H 
Baptiste.br
ault@versa
illes.inra.fr 

Mars 2012 Master2 France Stages P4 Ingénieur 24 30/11/2010 
CDD depuis 
Mai 2011 

Ens et Rech 
Publique (INRA) Ingénieur Partenaire OUI 

BRIGITTE 
Laetitia 

F Laetitia.bri
gitte@vers
ailles.inra.fr 

Mars 2012 Master2 France Stages P2 INRA-URGI Ingénieur 12 31/01/2011 CDD 
01/02/2011 – 
31/01/2012 

Ens et Rech 
Publique (INRA) 

Ingénieur 
Partenaire OUI 

GUIGNON 
Valentin 

H v.guignon
@cgiar.org 

Mars 2012 Master (MSc)  Hors UE 2 P1 Ingénieur 18 30/12/2011 CDD depuis 
Janvier 

Autre Privé Ingénieur Partenaire OUI 

 
Aide pour le remplissage 
(1) Adresse email : indiquer une adresse email la plus pérenne possible 
(2) Poste dans le projet : post-doc, doctorant, ingénieur ou niveau ingénieur, technicien, vacataire, autre (préciser) 
(3) Durée missions : indiquer en mois la durée totale des missions (y compris celles non financées par l’ANR) effectuées sur le projet 
(4) Devenir professionnel : CDI, CDD, chef d’entreprise, encore sur le projet, post-doc France, post-doc étranger, étudiant, recherche d'emploi, sans nouvelles 
(5) Type d’employeur : enseignement et recherche publique, EPIC de recherche, grande entreprise, PME/TPE, création d’entreprise, autre public, autre privé, libéral, autre (préciser) 
(6) Type d’emploi : ingénieur, chercheur, enseignant-chercheur, cadre, technicien, autre (préciser) 
(7) Lien au projet ANR : préciser si l’employeur est ou non un partenaire du projet  
(8) Valorisation expérience : préciser si le poste occupé valorise l’expérience acquise pendant le projet. 
 
Les informations personnelles recueillies feront l’objet d’un traitement de données informatisées pour les seuls besoins de l’étude anonymisée sur le devenir professionnel des personnes recrutées sur 
les projets ANR. Elles ne feront l’objet d’aucune cession et seront conservées par l'ANR pendant une durée maximale de 5 ans après la fin du projet concerné. Conformément à la loi n° 78-17 du 6 
janvier 1978 modifiée, relative à l'Informatique, aux Fichiers et aux Libertés, les personnes concernées disposent d'un droit d'accès, de rectification et de suppression des données personnelles les 
concernant. Les personnes concernées seront informées directement de ce droit lorsque leurs coordonnées sont renseignées. Elles peuvent exercer ce droit en s'adressant l'ANR (http://www.agence-
nationale-recherche.fr/Contact).  
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F ANNEXE 

 
Annexe figure 1. Représentation des connaissances liés aux gènes 
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Annexe figure 2. Représentation des connaissances liés aux éléments répétées 
 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  31/39 

 

 
Annexe figure 3. Schéma du Genome Report System. Différentes couches Java sont utilisées 
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Annexe figure 4. Schéma du système d’annotation communautaire de la plateforme de bioinformatique SouthGreen.  GBrowse 2 accède à deux bases : la base Chado où sont stockés 
les feature éditable et la base SeqFeatureStore où sont stockés les résultats d’analyses statiques. 



Référence du formulaire : ANR-FORM-090601-01-01  33/39 

 

 
Annexe figure 5. Schéma du système d’annotation communautaire de la plateforme de bioinformatique URGI.  GBrowse 2 accède à une base : la base SeqFeatureStore où sont stockés 
tous les résultats d’annotation. Régulièrement, les gènes annotés dans Chado sont exportés vers la base SeqFeatureStore. 
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Annexe figure 6. Schéma du système d’annotation communautaire de la plateforme de bioinformatique GenOuest.  GBrowse 2 accède à une base : la base Chado où sont stockés tous 
les résultats d’annotation. Régulièrement, les gènes annotés dans la première base Chado sont exportés vers la seconde. 
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Annexe tableau 1. Composants des différents systèmes GNPAnnot 
GNPAnnot CAS Monocots Wheat / GrapeVine Fungi Insects 

Type d'outils Nom de l'outil Bananier Canne à sucre Palmier Vigne Blé Botrytis 
cinerea 

Leptosphaeria 
maculans Puceron Papillon 

EuGène  3.2 Riz 2.1  3.2 Riz 2.1  3.2 Riz 2.1 NON  3.2 Riz 2.1 3.2 Botrytis 3.5 Lepto NON NON Gene Combiner TriAnnot NON NON NON NON OUI NON NON NON NON 
TE combiner REPET 1.2.2 1.2.2 1.2.2 1.2.2 1.2.2 1.2.2 1.2.2 NON NON 

Postgres 8.4.2 8.4.2 8.4.2 8.2.6 8.2.6 8.2.6 8.2.6 8.2.5 8.2.5 SGBD MySQL 5 5 5 5 5 5 5 5 5 
Java JRE 1.6.0_19 1.6.0_19 1.6.0_19 1.6 1.6 1.6 1.6 1.6.0_05 1.6.0_05 

Chado 1.1 1.1 1.1 0.5 0.5 0.5 0.5 0.5 0.5 Data model Bio::DB::SeqFeature NON NON NON OUI OUI OUI OUI NON NON 
 Bio::DB::GFF NON NON NON NON OUI NON NON NON NON 
 Bio::DB::BAM NON NON NON NON NON NON NON NON NON 
Controller Chado Controller 1.5 1.5 1.5 NON 1.1 NON NON OUI NON 

1.7 1.7 1.7 1.7 1.7 1.7 1.7 1.7 1.7 Generic genome 
browser GBrowse 2.39 NON NON 2.33 2.33 2.33 2.33 2.26 NON 
Genomic object report Genome Report System NON NON NON NON NON 1.9 1.9 2.1 NON 
 Genome Report Editing NON NON NON NON NON En dév En dév NON NON 

Apollo javaws 1.11.1 1.11.1 1.11.1 1.11.1 NON 1.11.1 1.11.1 1.11.1 1.11.1 Genomic object editor Artemis javaws 13.2.8 13.2.8 13.2.8 NON 11 NON NON NON NON 
Biomart NON NON NON OUI NON OUI NON En dév OUI Query builder Hibernate search NON NON NON OUI NON OUI OUI OUI Lucene 1.0 

Worflow builder Galaxy OUI OUI OUI OUI NON NON NON NON NON 

BAC nb 65 16 3 NON 20% chr 3B (1 
Gb) NON NON NON 

Spodoptera 
frugiperda, 
Helicoverpa 
armigera 

Séquences 
génomiques 

Complete genome (Mb) 472 NON NON 480 NON 39,5 44,9 460 Bombyx mori 
REPET RepBase RepBase NON RepBase RepBase RepBase RepBase RepBase RepBase 

RepeatMasker 

TREP, 
RetrOryza, 
MSU Plant 
Repeat DB 

TREP, 
RetrOryza, 
MSU Plant 
Repeat DB 

TREP, 
RetrOryza, 
MSU Plant 
Repeat DB 

OUI 

TREP ; 
RepBase ; 
MSU Plant 
Repeat DB 

NON NON NON NON 

TRF NON OUI NON OUI OUI OUI OUI NON NON 
LTR_STRUC OUI OUI OUI NON NON NON NON NON NON 
LTR_finder OUI OUI OUI NON NON NON NON NON NON 
LTR_harvest OUI OUI OUI NON NON NON NON NON NON 
FINDMITE OUI OUI OUI NON NON NON NON NON NON 

Eléments répétés 

Repseek OUI OUI OUI NON NON NON NON NON NON 
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GNPAnnot CAS Monocots Wheat / GrapeVine Fungi Insects 

Type d'outils Nom de l'outil Bananier Canne à sucre Palmier Vigne Blé Botrytis 
cinerea 

Leptosphaeria 
maculans Puceron Papillon 

GenomeThreader  EST monocots  EST monocots  EST monocots NON NON NON NON EST puceron, 
FL-cDNA 

ESTs de 
SpodoBase 

Sim4 NON NON NON NON NON EST, contigs 
de B. cinerea 

EST, contigs 
M. maculans NON NON 

BLAST/Gmap NON NON NON NON 

Transcrits 
Tritcicum, 
Hordeum, 
Poaceae 

NON NON NON NON 

est2genome Transrits Musa NON NON Transrits Vigne NON NON    

Transcripts 

G-Mo.R-Se Transrits Musa NON NON Transrits Vigne NON NON NON NON NON 
GeneMark OUI OUI OUI NON OUI NON NON NON NON 
Fgenesh OUI OUI OUI NON OUI OUI OUI NON NON 
EuGèneIMM OUI OUI OUI OUI OUI OUI OUI NON NON 
GeneID OUI NON NON OUI OUI NON NON OUI NON 
RefSeq NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 
GnoMon NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 
GenScan NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 
SNAP/maker OUI NON NON OUI NON NON NON OUI NON 

Prédictions ab initio 

Augustus NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 

Similarités nucléiques BLASTN NON NON NON NON 

Unigene 
plantes NCBI, 
chr riz, 
genbank (est, 
gss, htg, sts), 
génomes blé 
mitocho, chloro 

Botrytis, 
Sclerotinia NON 

EST autres 
espèces de 
pucerons 

NON 

BLASTX UniProt UniProt UniProt NON 

UniProt, NR, 
RefSeq, 
protéomes 
plantes  

UniProt, 
proteines 
fongiques 

UniProt, 
proteines 
fongiques 

UniProt, 
BeeBase,  
Flybase 

NR, BeeBase 

Exonerate UniProt UniProt UniProt NON En dév NON NON NON NON 

Similarités nucléique / 
protéiques 

Genewise NON NON NON UniProt NON NON NON NON NON 
EuGène EuGène EuGène EuGène NON NON EuGène EuGène NON NON 
Gene Modeling (RAP-
like) NON NON NON NON OUI NON NON NON NON 

GAZE OUI NON NON OUI NON NON NON NON NON 
Glean NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 

Protein coding gene 
combiner 

KAIKOGAAS NON NON NON NON NON NON NON NON OUI 

BLASTP UniProt UniProt UniProt UniProt UniProt Kegg, PDB, 
Swiss-prot 

Kegg, PDB, 
Swiss-prot   Similarités protéiques 

rpsBLAST NON NON NON NON NON CDD CDD NON NON 
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GNPAnnot CAS Monocots Wheat / GrapeVine Fungi Insects 

Type d'outils Nom de l'outil Bananier Canne à sucre Palmier Vigne Blé Botrytis 
cinerea 

Leptosphaeria 
maculans Puceron Papillon 

InterProScan OUI OUI OUI NON HMMPfam OUI OUI OUI  
signalP NON NON NON NON NON OUI OUI NON NON 
TargetP NON NON NON NON NON OUI OUI NON NON Domaines protéiques 

TMHMM NON NON NON NON NON OUI OUI NON NON 

BBMH RBH Riz, Sorgho NON NON NON  riz, ARATH Botrytis, 
Sclerotinia NON NON 

B. mori, S. 
frugiperda, H. 
armigera 

Ensembl Compara En dév NON NON NON NON NON NON NON NON 
OrthoMCL En dév NON NON NON NON NON NON NON NON 
Greenphyl En dév NON NON NON NON NON NON NON NON 
PhylomeDB NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 

Mercator / Mavid / 
Gbrowse_syn Testé NON NON 

8X vs 12X 
Run1 vs Chr12 
12X 

NON Botrytis, 
Sclerotinia NON NON NON 

Génomique 
comparative 

Blastx / Mauve / CMap / 
Apollo NON NON NON NON NON NON NON NON OUI 

PRIAM OUI NON NON NON NON NON NON NON NON Métabolisme Pathway Tools BioCyc OUI NON NON NON NON NON NON OUI NON 
tRNAscan-SE OUI OUI OUI NON OUI OUI NON OUI NON ncRNA genes miRDeep/GR4500 NON NON NON NON NON NON NON OUI NON 
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Annexe tableau 2. Gene results for SouthGreen GNPAnnot CAS 
 

CAS Name scaffold Count Length 
(bp) 

Predicted 
Gene Count 

Current 
Gene count 

Curated 
Gene Count 

Obsolete 
Gene Count 

Current 
Gene 
Density 
(bp/gene) 

%Current 
Gene 
(scaffold 
length) 

%Curated 
Gene 
(scaffold 
length) 

%Curated 
Gene 
(overall 
genes) 

Musa	
  BAC	
   	
  64	
  scaffolds	
   7125141	
   1506	
   1241	
   594	
   133	
   5741	
   39%	
   21%	
   39%	
  

Musa	
  Pseudo	
  
	
  12	
  
chromosomes	
   472960417	
   36542	
   36538	
   216	
   14	
   12944	
   28%	
   0%	
   n/a	
  

Musa	
  Total	
   76	
  sequences	
   480085558	
   38048	
   37779	
   810	
   147	
   	
   	
   	
   	
  
Arecaceae	
   16	
  scaffolds	
   1342218	
   202	
   187	
   30	
   4	
   7178	
   47%	
   3%	
   15%	
  
Malvaceae	
   109	
  scaffolds	
   4739862	
   1482	
   1386	
   161	
   51	
   3420	
   47%	
   7%	
   11%	
  
Rubiaceae	
   79	
  scaffolds	
   2105111	
   705	
   206	
   449	
   291	
   10219	
   31%	
   40%	
   64%	
  
Poaceae	
   46	
  scaffolds	
   4779367	
   995	
   1083	
   17	
   12	
   4413	
   66%	
   2%	
   2%	
  
Total	
   326	
  sequences	
   493052116	
   41432	
   78420	
   2277	
   652	
   43915	
   	
   	
   	
  
 
Annexe tableau 3. TE results for SouthGreen GNPAnnot CAS 
 

CAS Name scaffold count Length (bp) Predicted 
TE Count 

Current TE 
Count 

Curated TE 
Count 

Obsolete 
TE Count 

Current TE 
Density 
(bp/TE) 

% Current 
TE 
(scaffold 
length) 

% Curated 
TE 
(scaffold 
length) 

% Curated 
TE (overall 
TE) 

Current TE 
Gene 
count 

Curated TE 
Gene 
count 

Musa	
  BAC	
   	
  64	
  	
   7125141	
   3725	
   2414	
   1417	
   1195	
   2952	
   30%	
   13%	
   59%	
   154	
   57	
  
Musa	
  
Pseudo	
  

	
  12	
  
chromosomes	
   472960417	
   171990	
   171989	
   1	
   33059	
   2313	
   54%	
   n/a	
   0%	
   0	
   0	
  

Musa	
  Total	
   76	
  sequences	
   480085558	
   175715	
   174403	
   1418	
   34254	
   	
   	
   	
   	
   	
   	
  
Arecaceae	
   16	
  scaffolds	
   1342218	
   34	
   33	
   2	
   1	
   40673	
   15%	
   0%	
   6%	
   11	
   4	
  
Malvaceae	
   109	
  scaffolds	
   4739862	
   21	
   21	
   0	
   0	
   225708	
   3%	
   n/a	
   n/a	
   55	
   1	
  
Rubiaceae	
   79	
  scaffolds	
   2105111	
   17	
   17	
   0	
   0	
   123830	
   6%	
   n/a	
   n/a	
   16	
   1	
  
Poaceae	
   46	
  scaffolds	
   4779367	
   80	
   204	
   77	
   9	
   23428	
   21%	
   8%	
   38%	
   32	
   0	
  
Total	
   326	
  sequences	
   493052116	
   351582	
   349081	
   2915	
   68518	
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Annexe tableau 4. Résultat d’annotation pour les différents systèmes d’annotation de GNPAnnot 
 

    Gene nb TE nb 
Place Subject Unit Organism 

Genomic 
size (Mb) predicted curated current predicted curated current 

DAP Musaceae 480,09 38048 810 37779 175715 1418 174403 
CfL Arecaceae 1,34 202 30 187 34 2 33 
 Malvaceae 4,74 1482 161 1386 21 0 21 
 Rubiaceae 4,78 705 449 206 17 0 17 

Montpellier 
South & 
Tropical 
plants 

  Poaceae 2,11 995 17 1083 80 77 204 
URGI Grapevine 480,00 26346   26346 In progress   
SPO              Wheat & 

grapevine 
GDEC Wheat 3B 980,00 

In 
progress 

>175 >175 >10782 >3222 >3222 

Botrytis 39,50 16360 1238   32 In progress 
Leptosphaeria 44,90 12469 15   1850 472   

Versailles 

Fungi BIOGER 
Tuber 124,90 7496 1359   2520 0   

BIO3P Aphid 460,00 34821 1926 34547 498474 800 498474 
Rennes Insects 

BIVI Lepidopteran 4,00 1086 70 1086 2027 0 2027 

    2626,35 140185 6250 102795 691552 5991 678401 
 
Annexe tableau 5. Scripts développés par Valentin Guignon dans le cadre du projet de systèmes d’annotation communautaire GNPAnnot (plateforme SouthGreen) 
 
Nom Commentaire 
psqldb_dumper.pl 
 

Un script qui facilite et permet l’automatisation de la sauvegarde de bases de données PostgreSQL sous forme d’archive compressée et datée. 

psqldb_loader.pl 
 

Le script complémentaire à psqldb_dumper.pl qui permet de recharger une base de données à partir d’une archive en rétablissant les droits des 
différents utilisateurs sur les données de la base. 

psqldb_grant.pl 
 

Un script qui facilite et permet l’automatisation de la gestion des droits d’accès des utilisateurs à une base de données PostgreSQL. 

update_cv.pl 
 

Un script qui permet de mettre à jour un vocabulaire contrôlé d’une base Chado à partir d’un fichier texte simple contenant le dictionnaire du 
vocabulaire (un terme par ligne suivi éventuellement d’une tabulation et de la définition du terme). 

scaffold_delete.pl 
 

Un script qui permet de supprimer un contig et ses éléments associés d’une base Chado. 

scaffold_rename.pl 
 

Un script qui permet de renommer un contig et ajuster les noms de ses éléments associés dans base Chado 

chado_undo.pl.  Un script partiellement fonctionnel car il est capable de produire le groupe de transactions permettant d’effectuer l’inverse d’un groupe de 
transaction PostgreSQL donné. Ce qui n’a pas été programmé est l’ordonnancement de ces requêtes pour qu’elles puissent être exécutées sans 
que cela ne pose de problème au niveau des clés des tables de la base. 

 


