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Résumé 

Epistack est un package R (prochainement soumis à Bioconductor) permettant la génération d’une 
visualisation informative très utilisée en bioinformatique : les piles de profils épigénétiques centrées 
sur un type de région donnée (promoteurs de gènes, sommets de piques, etc.). Il se veut (un peu) 
plus simple d’utilisation que les méthodes alternatives existantes, tout en restant suffisamment 
flexible pour s’adapter à un grand nombre de situations. Une attention particulière a été portée au 
problème d’overplotting lorsqu’un grand nombre de régions (> 10 000) est visualisée en même 
temps. 
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Développement 
 Les analyses épigénomiques aboutissent souvent à la génération de pistes génomiques 
sous la forme de scores le long du génome (données de ChIP-seq, ATAC-seq, analyses de la 
méthylation de l’ADN, etc.). Souvent, les profils moyens sont visualisés autour de points 
d’intérêts (sommet de piques, promoteurs de gènes, etc.), mais ils masquent la variabilité des 
données parmi ces régions. En complément de ces profils moyens, des piles de profiles 
épigénomiques sont représentées sous forme d’heatmaps. Ces Heatmaps peuvent être 
générés avec divers outils, tels que seqMINER (Ye et al, 2011) ou deepTools (Ramírez et al, 
2016). En R, les packages bioconductor Repitools (Statham et al, 2010), seqplots (Stempor & 
Ahringer, 2016), et surtout EnrichedHeatmap (Gu et al, 2018) permettent la réalisation de ce 
type de plots, qu’il est aussi possible de générer avec des fonctions plus bas niveaux en y 
mettant plus d’effort. 
 Nous développons epistack, un package R prochainement soumis à Bioconductor. Ces 
originalités sont : 

• Une méthode originale de limitation du problème d’overplotting (quand il y a plus de 
régions à empiler que de pixels sur l’image de sortie, par exemple lorsqu’on veut 
plotter les 40 000 promoteurs annotés du génome humain) en réduisant la taille des 
matrices au dernier moment avant le plot. 

• La réalisation de profils moyens affichant l’erreur standard autour de ces profils 
moyens pour refléter la variabilité intrinsèque à chaque groupe. 

• Une relative simplicité d’utilisation toute en conservant une grande flexibilité 
d’utilisation. 

 Plusieurs pistes épigénétiques peuvent être visualisées côte à côte. Les régions 

peuvent être triées et/ou groupées, par exemple selon le niveau d’expression des gènes, la 

hauteur des piques ou par clustering. Epistack est disponible sur GitHub : github.com/GenEpi-

GenPhySE/epistack 

 Nous sommes en train d’utiliser epistack pour générer automatiquement un grand 

nombre de figures pour chacun des ChIP-seq du jeu de données FAANG (data.faang.org, 

regroupant des données pour l’annotation des génomes d’animaux de rentes). 
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Figure 1 : exemple de rendu avec epistack. Les profils de méthylation de l’ADN 

des promoteurs de 31780 gènes sont représentés en fonction du niveau 

d’expression des gènes. Les gènes les plus exprimés ont le promoteur le moins 

méthylé.  


