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Implémenté en python 
dans GrAnnoT
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Variations dans la séquence
du gène entre les génomes
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Graphe de
pangénome

Les individus d’une espèce
ont des génomes différents
Un seul génome ne contient
pas tous les gènes existants
 Le pangénome permet
d’accéder à plus de diversité

Génome de référence
Gène unique

Gène partagé par certains
Gène partagé par tous

Pangénome = 
collection de

génomes

Transfert d’annotations dans 
un graphe de pangénome

Transfert d’annotations
dans des graphes de

pangénome
Nina Marthe, 1ère année de thèse

Encadrement par François Sabot et Matthias Zytnicki
La génomique cherche à élucider le fonctionnement des génomes pour mieux comprendre le vivant. Elle s'appuie classiquement sur le génome

d’un individu unique, appelé génome de référence, qui est utilisé comme point de comparaison pour les données génétiques à analyser.
Cependant l'utilisation d'un génome de référence présente de nombreuses limites, et en particulier entrave l'étude des parties du génome
qui ne sont pas présentes chez tous les individus, donc qui peuvent être absentes de la référence. Or ces régions peuvent contenir de nombreux

gènes liés à l'adaptation des espèces à leur millieu, et il est donc important de les prendre en compte. 
Le pangénome, qui contient l'information génétique de toute une population, est un outil prometteur pour répondre à cette problématique.

Afin d'exploiter plus facilement les informations contenues dans les pangénomes, je vais travailler durant ma thèse sur leur annotation, qui
consiste à localiser les gènes présents et à leur attribuer une fonction et qui permet de donner un sens biologique à une séquence d’ADN.

L’utilisation de pangénome permet de mieux représenter la diversité génétique au sein des espèces
que l’on étudie. L’essor de la pangénomique étant relativement récent, il est nécessaire de créer des

outils adaptés aux pangénomes afin de faciliter leur usage et de mieux exploiter leur potentiel.
L’annotation des pangénomes est une information très utile pour comprendre et interpréter les

variations qu’ils contiennent. Mon travail servira donc à améliorer la compréhension des
pangénomes et de la diversité génétique qui est présente.

Ce travail a bénéficié d’un financement accordé par l’Agence Nationale de la Recherche au titre du programme France2030 portant la référence « ANR-22-PEAE-4 »

Génome vs pangénome

Représente la diversité
génétique de l’espèce
Compact : chaque gène est
représenté une seule fois

Représente un seul individu
Son utilisation invisibilise certains gènes

Les séquences seules ne
sont pas assez informatives

                                                                                                                  

Génome de
référence

Les annotations donnent
les positions des régions
d’intérêt dans le graphe

En connaissant la position d’un
génome annoté par rapport au
graphe, on peut reporter ses
annotations sur le graphe

Graphe de
pangénome

Analyse des variations
dans les gènes

           

           

                      

               

         

En plus des variations des compositions en
gène, il y a des variations dans les gènes
Le pangénome permet d’étudier ces
variations et leurs effets sur le phénotype
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