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INTRODUCTION

ÁProblématique générale

ĞEtape de création des familles de gènes pas 
automatique

ÁUtilité

ÁPlus rapide et plus de génomes
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INTRODUCTION

ÁCahier des Charges
ÁExtraire des séquences

ÁLes regrouper en familles

ÁProduire des sorties au format texte avec
ÁPour chaque génome les numéros des familles le 

constituant,

ÁE t pour chaque famille de gènes, les génomes dans 
lesquels il est présent

ÁObjectif du Stage
ÁAutomatiser cette étape de création de familles 

de gènes
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ANALYSE PRELIMINAIRE
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CONNAISSANCES ACQUISES

ÁMaîtrise de certaines bases de Données 
"ÉÏÌÏÇÉÑÕÅÓ ɉ.#")ȟ (/'%./-ȟ 4)'2ȟ %-",ȣɊ

Á-ÁÿÔÒÉÓÅ ÄȭÏÕÔÉÌÓ "ÉÏÉÎÆÏÒÍÁÔÉÑÕÅÓ ɉ",!34ȟ &!34!ȟ 
ClustalȣɊ

ÁClustering: regrouper des séquences, peut se faire:

ĞSelon similarité de séquences

Ğ3ÅÌÏÎ ÐÒÏÆÉÌ ÄȭÅØÐÒÅÓÓÉÏÎ ÄÅÓ ÇîÎÅÓ

ÁManipulation de GenBank : Base de données de 
séquences nucléiques et protéiques

ÁTypes de Fichiers
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CONNAISSANCES ACQUISES

ÁFichier  Fasta
>gi|31044174|gb|AY143560.1| Tintinnopsis

fimbriata

GAAACTGCGAATGGCTCATTAAAACAGTTATAGTTTAT

TTGGTAATCAAACTTACATGGATAACCGTGGTAATTCT

AGAGCTAATACATGCTGTTGTGCCCGACTCACGAAGGG

CGGTATTTATTAGATATCAGCCAATAAGCATCTGCTAT

TGTGGTGACTCATAGTAACTTAATCGGATCGCATGGGC

TTGTCCCGCGACAAACCATTCAAGTTTCTGCCCCATCA

TGCTTTCGATGGTAGTGTATTGGACTACCATGGCTTTC

ACGGGTAACGGAGGATTAGGGTTCGATTCCGGAGAGGG

AGCCTGAGAAACGGCTACCACTTCCACGGAAGGCAGCA

GGCGCGTAAATTACCCAATCTGATTCAGGGAGGTAGTG

ACAAGAAATAATGGGTCGGGGTTTCACCCCGGGACTGC

AATGAGACGAATTTAGACCCCTTGTCGAGGACCAATTG

GAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAG

CTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCAGTTAAAAAG

CTCGTAGTTGGATTTCTGGTAGTGGAATCGGGCGCTCA

TGCGAGATGCCCGCGTCCATTGCCATCCTTCTGTTAAC

CTTTCAGGACATTCATTTGTCGGTTAGGGGCTCAGATA

TTTTACCTTGAGAAAATTAGAGTGTTTCAGGCAGGCTT

GTGCCCGAATACATTAGCATGGAATAATGGAATAGGAC

TTTAGCCTCTTCTGTTGGTCTGAGGGGTTGAAGTAATG

ATTAATAGG

ÁFichier  Genbank
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BIBLIOGRAPHIE ET ANALYSE DE 
,Ʀ%8)34!.4

Á2ÅÃÈÅÒÃÈÅ ÄȭÏÕÔÉÌÓ ÄÅ ÃÌÕÓÔÅÒÉÎÇ ÄÁÎÓ ÉÎÓÔÉÔÕÔÓ 
et organismes publics et privés (PBIL, NCBI, 
TIGR, EMBL ect.)

ÁOutils trouvés:

UGenePattern, GenClip, Cluster 3.0

VBlastClust, TGICL, CLOBB
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Algorithmes
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BlastClust

10

ÁClusterise en utilisant les relations de voisinage 
selon 2 critères:

VNiveau de similarité de séquence

VCouverture



TGICL

ÁClusterisation selon 2 critères:

VPourcentage de similarité de séquence

VCouverture  Ó un seuil en paires de bases.
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CLOBB
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Á2 critères de clustering:
VPourcentage de 
similarité
VSeuil de couverture 
en paires de bases



TESTS ET COMPARAISONS

ÁTests effectués sur 7 familles de gènes de 
bactéries issus de HOGENOM et sur 
ÌȭÅÎÓÅÍÂÌÅ ÄÅÓ ÇîÎÅÓ ÄÅ ÌÁ ÆÁÍÉÌÌÅ ÄÅ 
bactéries des Alcaligenaceae.

ÁParamètres:
ĞPourcentage de similarité,

ĞCouverture exprimée en:
ÅPourcentage (BlastClust)

ÅPaires de bases (TGICL et CLOBB)

ĞApplication ou pas de la couverture aux 2 
séquences de chaque paire (BlastClust)
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CONCLUSIONS SUR LES TESTS

ÁBilan tests

ĞPour les familles issus de HOGENOM:

ÅRésultats différents de HOGENOM, mais tous les 
clusters obtenus constitués que de gènes de la 
même famille dans HOGENOM .

ÅSimilarité de certains résultats entre BlastClust et 
TGICL 

ĞPour famille Alcaligenaceae:

ÅRésultats très différents entre BlastClust et TGICL
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CONCLUSIONS SUR LES TESTS

ÁPourquoi les différences avec HOGENOM?

ĞTaille de données différentes avec HOGENOM

ĞHogenom = base de données de familles 
protéiques 

ÁDifférences des résultats pour famille des 
Alcaligenaceae?

ĞDifférences ÄȭÁÌÇÏÒÉÔÈÍÅÓ ÓÕÒÔÏÕÔ ÁÕ ÎÉÖÅÁÕ ÄÅ ÌÁ 
couverture
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MODELISATION ET 
CONCEPTION
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DIAGRAMME USE CASE
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DIAGRAMME DE CLASSES
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Structure de la base de données

Genome(NumAccession, GI, Embranchement, 
Classe, Ordre, Famille, Genre, Espece, NbGenes)

Gene(IdGene, NomGene, Locus, Role, Sequence, 
TailleGene, NumAccession, GI)

avec Gene (NumAccessionȟ ')Ɋ ˞ 'ÅÎÏÍÅ 
(NumAccession, GI).

Famille (IdFamille, NbGenes, NbEspeces, Date)

Cluster(IdGene, IdFamille)

ÁÖÅÃ #ÌÕÓÔÅÒÓ ɉ)Ä'ÅÎÅɊ ˞ 'ÅÎÅ ɉ)Ä'ÅÎÅɊ ÅÔ #ÌÕÓÔÅÒÓ 
(IdFamilleɊ ˞ &ÁÍÉÌÌÅÓ ɉIdFamille).

19



CHARGEMENT DE LA BASE DE DONNEES

ÁRécupération des données: deux fichiers

VUn au format fasta

VUn au format Genbank

ÁConversion des données pour la base

ĞAvec 4 scripts Perl (un script par table)

Ğ4 fichiers convertis (un fichier par table)
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