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Définition genérale du probleme

>sequence

g9g---gaagd
>sequence2

g9g---daagd
>sequenced

gggcaggaad
>sequence4

>sequenced
ggggaacagg



Définition genérale du probleme

Résolution :

- Comparaison des sites de l'alignement
d'interét avec les sites d'alignements replicats

- Calcul d'une matrice de fiabilité intermédiaire

- Calcul d'une matrice finale a partir de la
moyenne des matrices intermédiaires



Déefinition du probleme

Alignement référence

=sequencel

ggg---gaag 1 2 =) {3-4} {3-4} {3-4} 4 3 G 7

=sequence

ggg---gaag 1 2 3 13-4% 13-4% 13-4% 4 33 6 7

=5equenceld

gggcaggaag 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
=sequenced

GQg—===== g 1 2 3 {3-4% {3-4} {3-4} {3-4} {3-4} {3-4} 4

=sequences

ggggaacagg 1 2 3 4 5 6 7 g 9 10

Alignement réplicat

=sequencel

ggg---gaag 1 2 3 13-4% 13-4% 13-41 4 5 6 7
=sequence

ggg---gaag 1 2 3 13-4% 13-4% 13-4 4 5 6 7
=sequencel

gggcaggaag 1 2 3 4 5 4] 7 g g 10
=sequenced

g-gg----- g 1 11-2% 2 3 13-4% 13-4% 13-4% 13-4% 13-4% 4
=sequences

ggggaacagqg 1 2 3 4 5 3] 7 8 g 10

Recherche du site de reference dans le replicat



Déefinition du probleme

Allgnement rélérence

=S5equencel

ggg---gaag 1 2 3 13-4} 13-4} 13-4} 4 5 G Fa

»SEQUences?

gJgg---gaag 1 i 3 {3-4} 13-4} {3-4} 4 3 6 s

=sequence’

gggcaggaag 1 2 3 d 5 G ) 2] 4 10
>SEQUEnNCed

g9g------ 9 1 4 (34} {34} {3-4} {34} ({34} {34} 4

=S EQuUences

ggggaacagg 5 | 2 3 4 5 G 7 & 9 10
Alignement reéplicat

=Seguencel

ggg---gaag 1 2 3 {3-4} {3-4} {3-4} 4 5 6 7

=5 equence?

ggog---gaag 1 2 3 13-4} {3-4} {3-4} 4 5 @ 7

=SEQUences

gggcaggaag 1 2 ! 4 5 & 8 ! 10
=sequenced :

g-99----- g 1 11-2} 2 {3-4} {3-4} {3-4} {3-4} {3-4} 4

=Seguences

ggggaacagg 1 2 3 4 ] 6 7 4] q 10

Recherche du site de reference dans le replicat



Déefinition du probleme

Alignement référence

S equencel
gog---gaag

»Seguencez
399---gaag

=seqguenced
ggoraggaag

»Sequenced
999----=- q

=S Equences
DLbLddlagy

Aligmement replicat

»5eguencel
g399---gaag

=5equence?
ggg---g44ag

=Sequence’
g9gcaggaag

=seguenced

*SEQUEenCed
ggggaacagg

| 2 3 {3-4}
1 2 3 {3-4}
1 2 3 4
- |O) e
1 2 3 4
1 2 3 {3-4}
3 2 3 {3-4}
1 | F 1

1 f1-2%

©

Comparaison des colonnes

{3-4)

{3-4}

[3-4]

{3-4}

{3-}

{3-4}

13-4}

{3-4]

4

4
1-4]

4

4

{3-4%

[®a}

{3-4}

{3-4}

|

14

10

|

14

10



Définition genérale du probleme

Matrice de fiabilité (Référence vs réplicat)

1 0.8 0.8 - - 1 1 1 1
1 0.8 0.8 = - B 1 1 1 1
L} 0.8 0.8 0.8 A 1 1 A 1 1
1 0.2 0.2 . = = . = = 1
1 0.8 0.8 0.8 1 1 1 1 1 1

Matrice intermédiaire



Vue génerale du projet

Modélisation et
rédaction du rapport

Interface
Implémentation
Algorithmique

Compréhension
problématique

Tutorat

Projet

06/02/09

73/02/09

20/, 02/09

27/02/09
06/03/09
73/03/09
20/03/09
27/03/09
03 04/09
10/04/09

Diagramme de Gantt

18/ 04/09

25/ 04/09

16/ 05/09



Vue génerale du projet

SYSTEME

Qmparerles alignements

>
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(;:;___Chnisir l'alignement de r@ Qwegarde tes resultats

Diagramme « cas d'utilisation »




Vue génerale du projet

Utilisateur : Chercheur iSystéme Navigateur

Woir la fiabilité d'un alignerment

Afficherinvite de commande

]
1
1
1
]
1
A

Transmettre fichiers d'alignements cnmnareb

i Identifier alignement de référence

I Comparer alignements

_ = Caleulerindice fiabilité

S B Colorer sites selon fiahilité

2 e s Créer fichier results htrml

Ouyrir le fichier regults himl

Diagramme de « sequences »



Vue generale du projet

2/ reads_alisiiments

place les fichiers dans

une matrice
311/reads_alignment 6/ substitute
ouvre ef prépare un fEmP%ELE!E les
fichier nucléotides
par leur
position

412/ clean_File 513 /Sequence On_Cne Line

modifie le place les séquences sur une
format du :
fichier figne

Diagramme de relation des fonctions

l}" main

7/ search_colmnn

trouve la colonne
dansle réplicat

8/ compares_colunns

défim le score des
tmcléotides

0/ finalMa trix

crée la matrice
finale des

moyennes des
fiahilités

10/colorFiability

colore les
nucléotides selon
leur indice de

fiabilité



Code de la fonction Substitute

humainl Jambonl
humain2 Jambon2
humain3 Jambon3
. humain{3—4> Jambon<4
#substitute the nucleotid with its position in the P O S ¢ Jambont
pOS1T10n 1 The = = = }luma:!.ngg—ii Jambonb
- . g o LML LN —_ i I
sub Substitute { }Iuma:i.ng g:ﬂhﬂzg
hwma in j bon%
1y , humainé g:mhgglﬂ
*mammif ere ;erpentl mammiferzal:lmiferel
qog————gaag serpent2 mammifere?
. serpentd ifer —
>humain serpent{3—4> i St S 4
= S serpent — iferef2—3>
2) 1 ggg b aayg serpent{3—4; mammifere{2—3>
Serpen — mammifered
gg;za;;aag SEl‘Penggg—ii mammifered
Serpen — mammifereh
— . ser t4 ifereb
= £1; rserpent srpen mammni
souris =
1 sourisl
o1sd Fsouris souris2
elzif I: =" :| { souris3
ggggoaacagy sourisd
_ zourish
" =} sourish
souris?
my Eco y sourish
N S COLTUINT = souris?
i =3 ~islB
for my (split . B ouri
if | =-. Toq
The po3S1tlions
humaini sourisl serpentl
} humain2 souris2 serpent2
else { humain3 sourisd serpentd
humain{3-4* sourisd serpentd
push Gcolumns . humain{3—4} suuP135 serpent{4-53
S - r humain{3—4» sourish serpent{4-53
} humain{3-4* souris? serpent{4-53
) humaing sourisd serpent{4-53
} humainb souris? serpent{4-53
2y { vy . } humaint sourizl@ serpent{4-53
= 1} = EFcolumns; mammiferel Jjambonl
} mammifere2 Jambon2
) mammifered Jambon3
¥ mammifere{3—4} Jambon4
' mammifere{3—4> Jambon®
return : mammif ere{3—4} Jambonk
mammifere{3—4> Jamhon'?
} mammifered JjambonB

nammiferes Jambon?
mammifereb jJambonlB




Conclusion

Alisnment fiability

AdvianCEbekistan2008H5N1 ¢

----------- TGGAATATGGTAADTGOAACACEAAGTGTCAAACDTOUCAATAGGGGOGA
AAALNTCTrAGTATGOCATTCECACAACATCCACOCOCTOTEAC AT TGGOGGAATGLROCOCOA

AATATGTGAAATCAAACAGATTAGTCCTTGOGADTGGLGOTICAGAAATAGOCLOCTOCAA

GEGHAGAGAAGAAGAAAAAA------- GaGAGGACTATNT T GGAGOO - ------------- !E‘
EEEAGEI I AT EGEE- - - - GEAGEATGGRAGG----------GCATGGTAGAE------
NEEE | [ ]| | BTSSR NE

Advian Turkew 2007TIISK L

O e L A - T
ACATACACCCTCTCACCATCGGGGAATGCCCCAAATATGTGAAATCAAACAGATTA
GTCCTTGCGACTGGGETCAGAAATAGCOCTCAAGAAGAGAGAAGAAGARARAR----

--GEEESSACENINE NN - - EENCEEGEEREREEEEEE--------- Ga
AGGATGGCOAGG----------GAATGGTAGAT---------- GETTSGTATGGGTACCACCAT
AGCAATGAGCAGGGG-------

AlhmnanThailande 20091 N1 :

CAGTTCAGATACACCRGTECACGATTIGCAATACARCTITGICAGACACCCAAGGATE
CTATARRCACCAGCCTCCCATTTCAGAATATACATCCGATCACAATTGOGAAAATAT G
CANKATATGTAAAAAGCACAAAATTGAGACTGGCCACAGOATTGAGOANRTGTECEG
TCTATT------------CAATC------- TAGAGGCCTATITGGEGEE----------------HAITEH
COGTITTEATTGAR---------BOGO0OGTOGACAG ---------- GOATOGTAGAT----------4f
CATOOTACGGT TATCACCATCAANAATOAGCACGOGTEAGGAT

AHumanUmgnay 2007 HAND -

------------------ TAATAACAGTTTCTITAGTAGATTOAATTGGTTGACCCACTTAAAA
TTCAAATACCCAGCATTOAACGTGACTATGC CAAACAATGAAAAATTTGACAAAT-T
GTACATTTGGOOGGTTCACCACCCGOOTACOGACAATOACCAAATCTTCCTOTA ----
-------- TGCTC-------AAG-----BEIERBEEEER----------------BERBRREERRERIEE
ERRR--------- BEEEEEEEEEBRERE C TG TAATCCCOAATATCGOATCTAGACCCAQAG
TAAMCGBENTETCECCAOCAG A AT AN OENTETETTIER. -----

Pourcentage de Gabalils:

dies 30% Iranche des 10%|lranche des 0% manche des 60% ramche

| .
dee T0% lranche des B0% anche des 00%)] s 4 arapr.




Conclusion

A Avian|Germany|2007 H2N9

A [vian|Germany|2007 HING

A |wian|Germany|2007 HTN3

A Human|Lehanon|2008H1N1

A Human|Uruguay|2007 HINZ

A [vian|Ouzhekistan|2008/HAN1
A [vian|Turkey|2007 HAN1

A Avian|Germaty(2007 HIN1
fiHuman|Thailande 2009 H1H1

- Creation d'une interface homme-machine pour
une utilisation plus simple



Nous vous remercions de votre
attention.



ﬁ' FAS- Fiabilité d'Alignement de Séguence ADM - Windows Intemet Explorer

% Outils »

Fiabilité d'alignement de séquence ADN

ETAPE1/2

Définition du nombre d'alignements a comparer :

net local | Mode protégé :

> [Easy PP adminie || /5 FAS- Fiabilité d'Alig...




_ﬁ FAS- Fabilité d’'Alignement de Séguence ADN - Windows Intemet Explorer

b (& FAS- Fiabilité d'Alignement de Séquence ADN o v B v @ - |k Page v {5 Outils

Fiabilité d'alignement de séquence ADN
ETAPE2/2

Vos alignements doivent étre en format FASTA

Votre fichier pour l'alignement de référence | Parcourir...
Votre fichier pour 'alignement 1
Votre fichier pour l'alignement 2
Votre fichier pour l'alignement 3

: |_E nvoyer

Terminé € Intranet local | Mode protégé : activé H100% -

A E e > EasyPhiP] - S FAS. Fiabilité d'Alig...



Alignment fiability

A/HumanLebanon2008HINT :

--------------------------------------------------------------------------- ENCIGICIGLYAIA
GAAAGCTCATGGCCCAACCACACCGTAACCGGAGTGTCAGCATCATGCTCCCATAA

TGGGGAARG GOTANGGCETGACGGEGAA---------- GAATG

GHEEGHACCC

AAvianGermany2007HIN1 :

CAGGAATGCGGAATGTAC
---CAGAGGCCTATTEGGTGCA---------------
KRATGGATGGGAGG- GAATGATAGAT

......................................... CAGGAATGAAGAATGTTC
CCGAAATC- -AAGAGGCCEIEEE!EEIII A
AR

AAvianOuzbekistan2008HS5N1 :

----------- TGGAATATGGTAACTGCAACACCAAGTGTCAAACTCCAATAGGGGCGAT

AAACTCTAGTATGCCATTCCACAACATCCACCCTCTCACCATTGGGGAATGCCCCA

AATATGTGAAATCAAACAGATTAGTCCTTGCGACTGGGCTCAGAAATAGCCCTCAA
|

GGGGAGAGAAGAAGAAAAAA------- GAqﬁGGACﬁIﬂﬁﬂI"'II ...............
HAGCAGGTITTATAGAG GGAGGATGGCAGG---------- GCATGGTAGAC--
- - GGEEGG-------- - mmm e

AAvianTurkey2007H5N1

------------------------------------------------------------------------- CCATTCCACA
ACATACACCCTCTCACCATCGGGGAATGCCCCAAATATGTGAAATCAAACAGATTA
GTCCTTGCGACTGGGCTCAGAAATAGCCCTCAAGAAGAGAGAAGAAGAAAAAA----

- EAEEEEEERNRNNNRRR - -
AGGATGGCEAGG---------- GAATGGTAGAT
AGCAATGAGCAGGGG-------
AHumanThailande2009HIN1 :

CAGTTCAGATACACCAGTCCACGATTIGCAATACAACTTGTCAGACACCCAAGGGTG
CTATAAACACCAGCCTCCCATTTCAGAATATACATCCGATCACAATTGGAAAATGTC
CAAAATATGTAAAAAGCACAAAATTGAGACTGGCCACAGGATTGAGGAATGTICCCG

ERIgl TAGAGGCCIATITGGGGCC
€ HENRAE--------- GGGGGGTGGACAG --------- GGATGGTAGAT
GATGGTACGGTTATCACCATCAAAATGAGCAGGGGTEAGGAT

AHumanUruguay2007H3N2 :

------------------ TAATAACAGTTTCTTTAGTAGATTGAATTGGTTGACCCACTTAAAA
TTCAAATACCCAGCATTGAACGTGACTATGCCAAACAATGAAAAATTTGACAAAT-T
GTACATTTGGGGGGTTCACCACCCGGGTACGGACAATGACCAAATCTTCCTGTA----
------- AAG-----CATCAGGAAGH -------——-----} nENAE
B BEGARGECAAEGAAACTGTAATCCCGAATATCGGATCTAGACCCAGAG
TAAGGAATATCCCCAGCAGAATAAGCATCTATTIGE------

Pourcentage de fiabilite :

[
des 70% |tranche des 80%|t1



€9 Moxilla Firefox

Fichier Editioﬂ Affichage Historique Marque-pages Outils
@ - C 7 | || | http://www.cachilupi.com/tableau/TERafficheget?. cqifalignementsD= Alikl ba&alignementsl = Alik2 bt &lalignements2= Alik3 bt Blalignements3= Alikd bt i ' Google e

£ Les plus visités ¥ Débuter avec Firefox 2 Alaune -" hittp://www.google.fr/ 'E Main Page - BioPerl

Alignment fiability

ceci est contenu dans le tableau FileName :

Alik1.txt Alik2.txt Alik3.txt Alikd.txt
SVARI = [ 'Alik1 txt, 'Alik2.txt', 'Alik3 txt, 'Alik4 txt' |: Alik] txtAlik2. txtAlik3 txtAlik4 txtAlik] txtSVARIL = {};

Pourcentage de fiabilite :

des 80%|tranche des 90%] tranche des 100%

|tranche des 30% |tranche des 40%|tranche des 50%)| tranche des 60%|tranche des 70% |tranche

Terming

FRo<fd WM, 1448

|
¥ Moxzilla Firefox
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