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Cartographie des séquences cis-régulatrices dans les régions 
proximales des gènes

PLMViewer

La régulation de l’expression des 
gènes utilise de courtes séquences 
d’ADN présentes en fortes densité 
dans les régions proximales des 
gènes. Des approches in silico sont 
développées pour détecter ces 
courtes séquences d’ADN. Elles sont 
complémentaires du ChIP-seq et du 
DAP-seq.

Ce projet vise à optimiser la méthode PLMdetect qui avait 
été conçue pour identifier des motifs sur-représentés dans 
les promoteurs à une distance préférentielle du site 
d’initiation de la transcription chez Arabidopsis thaliana. La 
nouvelle version permettra d’étudier les régions 5’ et 3’ 
proximales des gènes de 20 espèces de plante et sera 
disponible à travers un outil web. Une analyse inter- et intra-
espèces permettra de mieux comprendre l’organisation 
génomique des motifs cis-régulateurs.
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