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INTRODUCTION

Problématique générale

G Etape de création des familles de genes pas
automatique

Utilité
Plus rapide et plus de génomes



INTRODUCTION

CahierdesCharges
A Extraire des séquences
A Les regrouper en familles

A Produire des sorties au format texte avec

APour chaque génome les numéros des familles le
constituant,

AE t pour chaque famille de génes, les génomes dans
lesquels il est présent

Objectif du Stage

Automatiser cette etape de création damilles
de genes



ANALYSE PRELIMINAIRE



CONNAISSANCES ACQUISES

Malitrise de certaineshasesde Donnéesv
"ETITQENGAO t . #")Yh (/' %.
- Ay OOEOA AG1 OOEI O "ET EI #
Clustald

Clustering: regrouper des sequences, peut se faire:
G Selon similarité de séquences

G3AI 11l DOl £ZEI AGAPDOAOOEIT A
Manipulation de GenBank : Base de données de
séquences nucléeiques et protéigues

Types de Fichiers



CONNAISSANCES ACQUISES

A Fichier Fasta A Fichier Genbank

>gi|31044174|gbJAY143560.1| Tintinnopsis

fimbriata
GAAACTGCGAATGGCTCATTAAAACAGTTATAGTTTAT
TTGGTAATCAAACTTACATGGATAACCGTGGTAATTCT
AGAGCTAATACATGCTGTTGTGCCCGACTCACGAAGGG
CGGTATTTATTAGATATCAGCCAATAAGCATCTGCTAT
TGTGGTGACTCATAGTAACTTAATCGGATCGCATGGGC
TTGTCCCGCGACAAACCATTCAAGTTTCTGCCCCATCA
TGCTTTCGATGGTAGTGTATTGGACTACCATGGCTTTC
ACGGGTAACGGAGGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGG
AGCCTGAGAAACGGCTACCACTTCCACGGAAGGCAGCA
GGCGCGTAAATTACCCAATCTGATTCAGGGAGGTAGTG
ACAAGAAATAATGGGTCGGGGTTTCACCCCGGGACTGC
AATGAGACGAATTTAGACCCCTTGTCGAGGACCAATTG
GAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAG
CTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAG
CTCGTAGTTGGATTTCTGGTAGTGGAATCGGGCGCTCA
TGCGAGATGCCCGCGTCCATTGCCATCCTTCTGTTAAC
CTTTCAGGACATTCATTTGTCGGTTAGGGGCTCAGATA
TTTTACCTTGAGAAAATTAGAGTGTTTCAGGCAGGCTT
GTGCCCGAATACATTAGCATGGAATAATGGAATAGGAC
TTTAGCCTCTTCTGTTGGTCTGAGGGGTTGAAGTAATG
ATTAATAGG




BIBLIOGRAPHIE ET ANALYSE DE
, R%8) 34! . 4

2AAEAOAEA A6l OOEI O A/
et organismes publics et privés (PBIL, NCBI,
TIGR, EMBEct.)

Outils trouves:
U GenePattern, GenClip, Cluster 3.0
V BlastClust, TGICL, CLOBB



Algorithmes



BlastClust

Clusterise enutilisant les relations de voisinage
selon 2 criteres:

V Niveau de similarité de séguence
VvV Couverture

longueur HSP sur seqX: Hx = x2-x1+1
Gaps dans seqX: Gx

longueur seqX: Lx

Score BLAST: S

nombre de nucléotides identique: N
Longueur seqY: Ly

gaps dans seqY: Gy

Longueur HSP sur SeqY: Hy = y2-y1+1 ; SeqX = seéquence X : SeqY = séquence Y ;
Couverture de seqX: Cx = Hx/Lx

Couverture de seqY: Cy =Hy/Ly

Couverture: max (Cx, Cy) ou min (Cx, Cy), selon l'option -b

Longueur alignement Al = Hx+Gx = Hy+Gy

Score de similarité: S/min (Hx, Hy) ou N/AI*100%

2CO16 (6 2IMI[9LIG: 2\ (HX" HA) Off A\ V510009

[ONB6ML 9[IGN6I6N| ] = HZ+Q% = HA+QA

() '
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TGICL

Clusterisation selon 2 criteres:
V Pourcentage de similarité de sequence
V Couverture Oun seuil en paires de bases.




criteres de clustering:
V Pourcentage de
similarité

V Seull de couverture
en paires de bases

“Master” list of sequences I there a current

cluster database 7

cument cluster db

-

Take “nex
» list and blast

Cluster db

Is there a
non- HSP

of sequence length ?
v
Type Il match < Type III match

Collate

A4

“similar o’ the clu
of the type ITT ma

How many type I
matches ane there

sequence o the cluste
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TESTS ET COMPARAISONS

Tests effectues sur 7 familles de genes de
bactéries issus de HOGENOM et sur )
6 AT OAT AT A AAO CilTAO

pactéries des Alcaligenaceae.

Parametres:
G Pourcentage de similarité,

G Couverture exprimée en:

APourcentage (BlastClust)
APaires de bases (TGICL et CLOBB)

G Application ou pas de la couverture aux 2
séquences de chague paire (BlastClust)
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CONCLUSIONS SUR LES TESTS

Bilan tests

G Pour les familles issus de HOGENOM:

ARésultats différents de HOGENOM, mais tous les
clusters obtenus constitues que de genes de la
méme famille dans HOGENOM .

A Similarité de certains résultats entre BlastClust et
TGICL

G Pour famille Alcaligenaceae:
ARésultats trés différents entre BlastClust et TGICL
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CONCLUSIONS SUR LES TESTS

Pourquoi les différences avec HOGENOM?

G Taille de données différentes avec HOGENOM

G Hogenom = base de données fdamilles
protéiques

Differences des resultats pour famille des
Alcaligenaceae?

N L4 Vol N\ v

couverture
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MODELISATION ET
CONCEPTION



DIAGRAMME USE CASE

inserer les résultats dans la BD

format de la BD

-
.
<<|nclud=>>
T
=<includess :
-4 K

=<in olude>>
choigir ensemble de seguence

recuperer le resultat d'un clustering . ; bank
ormat genban

sauvegarder format fasta




DIAGRAMME DE CLASSES

GENOME

NumAccession
Gl

Regne
Embranchement
Classe

Ordre

Famille

Genre

Espece
TailleGenome

CONTIENT

GENE

IdGene
NomGene
Locus
Role
Sequence
TailleGene

FAMILLE

IdFamille
NbGenes
NbEspeces
Date




Structure de la base de données

Genome(NumAccessionGl, Embranchement,
Classe, Ordre, Famille, Genre, Espddb(senes

Gene(ldGene NomGene LocusRole Sequence,
TailleGeneNumAccessionGl)

avec GeneNumAccession ') qQ -~ ' AT
(NumAccessionGl).

Famille (IdFamille NbGenesNbEspecesDate)

Cluster (IdGene IdFamillg

AOAA #1 OOOAOO j) A" Al AQ
(IdFamilleq -« & AdFemillg. AO
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CHARGEMENT DE LA BASE DE DONNEES

A Récupération des données: deux fichiers
V Un au format fasta
V Un au format Genbank

A Conversion des données pour la base
G Avec 4 scripts Perl (un script par table)
G 4 fichiers convertis (un fichier par table)



