N

N

Insyght: Using symbols to visualize homologies,
conserved syntenies and genomic insertions across
multiple genomes
Thomas Lacroix, Valentin Loux, Annie Gendrault-Jacquemard Gendrault,
Mark M. Hoebeke, Jean-Francois Gibrat

» To cite this version:

Thomas Lacroix, Valentin Loux, Annie Gendrault-Jacquemard Gendrault, Mark M. Hoebeke, Jean-
Frangois Gibrat. Insyght: Using symbols to visualize homologies, conserved syntenies and genomic
insertions across multiple genomes. JOBIM 2013 - Journées Ouvertes en Biologie, Informatique et
Mathématiques, Jul 2013, Toulouse, France. Société Francaise de Bio-Informatique -SFBI, pp.231,
2013, JOBIM TOULOUSE 2013 RESUMES COURS (affiches) - Volume 2/2. hal-02748920

HAL Id: hal-02748920
https://hal.inrae.fr /hal-02748920
Submitted on 3 Jun 2020

HAL is a multi-disciplinary open access L’archive ouverte pluridisciplinaire HAL, est

archive for the deposit and dissemination of sci-
entific research documents, whether they are pub-
lished or not. The documents may come from
teaching and research institutions in France or
abroad, or from public or private research centers.

destinée au dépot et a la diffusion de documents
scientifiques de niveau recherche, publiés ou non,
émanant des établissements d’enseignement et de
recherche francais ou étrangers, des laboratoires
publics ou privés.


https://hal.inrae.fr/hal-02748920
https://hal.archives-ouvertes.fr

Insyght: Using symbols to visualize homologies, conserved syntenies
and genomic insertions across multiple genomes

Thomas Lacroix', Valentin Loux!, Annie Gendrault!, Mark Hoebeke? and Jean-Frangois Gibrat!

! Mathématique, Informatique et Génome, INRA, Jouy-en-Josas, 78352 France
{thomas.lacroix, valentin.loux, annie.gendrault, Jjean-
francois.gibrat}@jouy.inra.fr
2 CNRS, UPMC, FR2424, ABiMS, Station Biologique, 29680, Roscoff, France
mark.hoebeke@sb-roscoff.fr

Abstract Insyght proposes a new way to explore the landscape of conserved and idiosyncratic
genomic regions across multiple genomes and their rearrangements throughout evolution. Its
unique display consists of a symbolic representation tightly integrated with a proportional view.
The symbols highlight a region of interest and provide legibility while the proportional view
simultaneously allows grasping genomic locations and complex rearrangements scattered
across the genomes and occurring at different scales. A second type of display is dedicated to
the analysis of the presence, absence, or multiple copies of a given set of homologs. A
functionality based on filters has been implemented to facilitate the retrieval of genes of interest
and allow the formulation of relevant biological questions, such as finding niche-specific or
core genome genes that match a few particular functions or biological processes. Our public
dataset currently consists of 389 prokaryotes genomes. Alternatively, a virtual machine can be
downloaded and installed locally to visualize private data. It contains a pre-installed version of
the pipeline, database and visualisation tool. Insyght is suitable for a variety of analyses:
genome-wide inference of gene function, detection of evolutionary events, phylogenetic
profiling and investigation of the core genome or niche-specific genes. It is freely available at
http://genome.jouy.inra.fr/Insyght/
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1 Introduction

Les génomes subissent des réarrangements de différentes natures lors des processus évolutifs:
translocation, duplication, fusion, etc... D'un point de vue de la génomique comparée, chaque génome peut
étre considéré comme une succession de régions conservées intercalées par des régions idiosyncratiques. Les
technologies de séquencage haut débit fournissent une grande quantité de données aux biologistes qui ont
besoins d'outils pour les aider a annoter les génes de maniere efficace et rapide a I'échelle du génome. La
conservation de l'ordre des geénes peut permettre d'assigner les fonctions d'un ensemble de geénes
simultanément ou fournir des indices concernant la fonction des protéines hypothétiques [1,2]. De nombreux
outils d'exploration de synténies existent, et les paradigmes de visualisation dans ce domaine sont variés: le
dot plot [3,4,5,6], l'idéogramme [7,8], la vue en trapézoide [9,10,11], ou la représentation symbolique
[12,13,14]. Parmi les défis posés par 1'analyse des synténies et homologues, on peut noter la visualisation des
réarrangements qui sont répartis sur les génomes et se produisent a différentes échelles, ou la navigation
parmi une quantit¢ de donnée abondante et multi-dimensionnelle (coordonnée génomique, plusieurs
génomes comparés, plusieurs homologues par comparaison,...).

2 Design et fonctionnalités principales

Insyght est un outil de visualisation qui permet d'analyser les homologies, les synténies conservées et les
régions génomiques idiosyncratiques a I'échelle de plusieurs organismes. Sa caractéristique principale est
l'association d'une représentation symbolique (Figure 1-A) a une représentation proportionnelle (Figure 1-B).
Cette combinaison originale de paradigme visuel facilite la navigation exhaustive de données d'homologies
complexes. L'utilisateur peut interagir avec divers symboles qui représentent les événements évolutifs:



homologues, synténies, régions génomiques insérées. Ces symboles sont étroitement intégrés avec une vue
proportionnelle ou les mémes éveénements sont représentés selon leurs coordonnées génomiques. Dans la vue
proportionnelle, les régions génomiques homologues sont jointes par des trapézoides. La représentation
symbolique améliore la lisibilité parmi le grand nombre d'événements évolutifs et permet de naviguer parmi
les multiples copies d'homologues. La représentation proportionnelle permet de localiser les réarrangements
complexes dispersés dans le génome et se produisant a différentes échelles. L'utilisateur peut interagir avec
les symboles a l'aide d'un menu contextuel pour, par exemple, afficher ou masquer les génes d'une synténie
ou trouver des génes d'intérét. Le zoom et la navigation peuvent étre synchronisés entre les résultats ce qui
permet d'analyser plusieurs génomes en paralléle.

|+_ = | - |#8 (score=6357) Bacillus cereus strain 03BB102 [taxon\d:5?2264]|
ﬂ_“igenes__ J \ / J 63 bp BAA A0021" — 2 genes [ BAA Aco2d J-?EE_P_B-

= ——
- =
20 bp ' ~ \BCA R0022) _'ppi
gb23E6' — = > - -3b25E6 B. anthracis A0248 B
i ngTEG/ LU?A L_i’L I%/l_‘ 3b2955 B. cereus 03BB102 ( )

Figure 1. Représentation symbolique (A) et proportionnelle (B) de la vue d'organisation génomique.

Une deuxiéme vue est consacrée a l'analyse exhaustive des homologies d'un jeu de genes d'intérét. Une
fonctionnalité de recherche par combinaison de filtres (Figure 2) a été implémentée pour faciliter la
constitution de groupes de génes significatifs d'un point de vue biologique. Les opérateurs booléens logiques
d'intersection (AND) ou d'union (OR) permettent de combiner différents types de filtres: présence / absence
d'homologues, coordonnées génomiques, identifiants, fonctions, processus biologiques, produits, localisation
cellulaire, ou numéro EC. Par exemple, il est possible de formuler des requétes combinées qui permettent de
trouver les geénes spécifiques ou partagés au sein d'une espéce correspondant a un processus biologique
particulier. La vue d'analyse des homologues ressemble a un tableau ou les colonnes sont les geénes
sélectionnés et les lignes sont les especes comparées (Figure 3). Ainsi l'utilisateur peut visualiser la présence,
I'absence, ou les multiples copies d'homologues et détecter par exemple les espéces avec des pertes de
fonction ou des familles de génes abondantes. Les geénes sont colorés en fonction de la synténie a laquelle ils
appartiennent. D'autre fonctionnalités ont été implémentées, tel que trier le tableau de résultat selon divers
critéres et échelles ou visualiser 'emplacement des génes sur les génomes. Les deux vues, organisation
génomique et tableau des homologues, sont interconnectées et il est possible de passer de 1'une a l'autre.
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Figure 2. Fonctionnalité de recherche de génes (combinaison de filtres).
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Figure 3. Vue tableau des homologues

389 génomes complets procaryotes ont été intégrés dans la base de données PostgreSQL a ce jour. Le
pipeline s'appuie sur Genome Reviews, BLAST, le bi-directional best hit pour inférer l'orthologie, et la
programmation dynamique pour déterminer les synténies. Toutes les données et méthodes utilisées par le
pipeline sont publiques ou ont été publiées par leurs auteurs. L'interface est une application web développée
en GWT et HTMLS. Pour analyser des données privées, une machine virtuelle peut étre téléchargée qui
contient une version pré-installée du pipeline, de la base de données et de l'application web de visualisation.

3 Conclusions

Insyght (http://genome.jouy.inra.fr/Insyght) propose une représentation visuelle et une navigation
originale des synténies et homologies qui ouvrent une perspective nouvelle en ce qui concerne diverses
analyses biologiques classiques: annotation de la fonction des genes a 1'échelle du génome, détection des
évenements d'évolutions (par exemple transfert horizontal), profilage phylogénétique, et analyse de génes
niche-spécifiques ou core-génome. L'analyse des génes dans le contexte d'espéces proches ou distantes
phylogénétiquement est un besoin identifié par les biologistes [15,16]. Insyght permet de constituer un jeu de
génes qui satisfait plusieurs critéres hétérogénes et d'analyser les génes candidats. La vue du tableau
d'homologues offre une approche exhaustive et simple pour étudier les homologies abondantes. La vue
génomique permet l'identification d'événements évolutifs et améliore la lisibilité parmi le grand nombre de
régions synténiques et idiosyncratiques.
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