Etat de I’art des plateformes de visualisation
d’arbres phylogénétiques et phylogénomiques

CompPhy est une plateforme web collaborative dédiée a la visualisation des arbres phylogénétiques
implémentée par 1’équipe Méthodes et Algorithmes pour la Bioinformatique (MAB) du LIRMM
dont la premiére version a été publié¢ en 2014 (Fiorini et al, BMC Evol Biol. 2014) . CompPhy offre
de nombreuses fonctionnalités principalement liées a 1' édition et la comparaison d'arbres
phylogénétiques, la gestion des données et le travail collaboratif.

Une nouvelle version a été développée et est en train d’étre mise en production. Nous souhaitons
faire un état des lieux des plateformes et outils existants offrant les mémes fonctionnalités ou des
fonctionnalités proches de CompPhy afin de mettre en avant les avantages et inconvénients de la
nouvelle version de CompPhy vis vis des plateformes et outils existant et ajouter les fonctionnalités
qui sembleraient nécessaires.

Le travail effectué pendant le projet bibliographique consistera donc a :
» faire un état de I’art des plateformes et outils existants offrant les mémes fonctionnalités ou
des fonctionnalités proches de CompPhy,
* identifier des critéres de comparaison,
* comparer ces plateformes et outils avec CompPhy en mettant en avant les avantage et
inconvénients de chacun
* identifier les fonctionnalités indispensables a ajouter a la nouvelle version

Ce travail de bibliographie pourra se poursuivre par un stage de 2 ou 3 mois pour ajouter des

fonctionnalités indispensable a la nouvelle version de CompPhy
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