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VISUALISATION DES ALIGNEMENTS : PIPsS

PIP — percent identity plot
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(on considere les blocs entre les trous, et on affiche le pourcentage de matchs dans
chaque bloc)

Schwartz & al. Genome Res. 10 : 577
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LAGAN : ALIGNEMENT GLOBAL AVEC ANCRES

bande autour
des ancres

-

-
~~o
-
-
-

————

rectangle entre
les ancres

sélection d’ancres : chaine optimale d’alignements locaux

Brudno & al. Genome Res. 13 : 721
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QUELQUES AUTRES IDEES

- recalcul de scores (alignement local avec trous : trouver le placement optimal du

trou entre deux hits)

- génération de nouveaux ancres plus épais dans des régions sans ancres par hachage

plus sensible
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PROGRAMMATION DYNAMIQUE EPARSE

séquence >

Liste de rectangles (alignements locaux) :

rectangle R en position (R.s1, R.t1), (R.s2, R.t2) avec score R.v

chaine : ensemble de rectangles non-chevauchant
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PD EPARSE 2

Récurrence pour calculer V(R) : score maximum d’une chalne qui finit par rec-

tangle R

R.s2 -
rectangle actif a;j:
fin de la meilleure chdine
«<Z””"""dans la région [0..Rs2,0.]
<t------ >
\Y

Clé : maintenir la liste £; de rectangles actifs pour j = 0,. .., |T
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PD EPARSE 3

Déf. Rectangle R est actif pour J ssi

(1) Rt2<7; et

2) VR avec R'12 < j:si R'.s2 < R.s2 alors V(R') < V(R).

Lemme. Si .52 = R.52 et tous les deux sont actifs, alors V(R') = V(R).

= L contient des rectangles actifs avec .s2 différents — choisir R avec R.t2 mini-

mum si > 1 rectangles actifs avec le méme .52,
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PD EPARSE 4

Trier les .1, .¢2 : liste J, calculer L pour j € J en ordre ascendant

A B

G L

Ag, Cg, Cd, Gg,Ad, Dg, Gd, Bg, Dd, Bd, Hg, Eg, Fg, Fd, Hd, Ed
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PD EPARSE 5

en arrivant au coté gauche du rectangle R :
- trouver R’ € Lp 41 t.q R.52 < R.s1 avec V(R') maximal
-V(R) + V(R') + R.v (si aucun tel R', alors V(R) « R.v)

Lemme. Si R, R’ ¢ L, alors R.s2 # R'.s2et Rs2 < R\.s2ssi V(R) < V(R).

Preuve. Par définition de L j-

= stocker £ dans I'ordre de .52 et V/(-) en méme temps
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PD EPARSE 6

en arrivant au coté droit du rectangle R — mise a jour de L :

- supprimer R’ € Lt.q. R/.s2> R.s2et V(R') < V(R)

- trouver R € L tq R'.s2 < R.s2 et V(R') max. : si V(R') = V(R) et
R'.s2 < R.s2, ousi V(R') < V(R), alors insérer R dans L juste aprés R (ou s’il
n’y a pas de R avec R'.s2 < R.s2, insérer au début)

Temps de calcul : O(rlogr) pour r rectangles (utiliser un arbre binaire balancé;

chaque rectangle est inclus a ou est supprimé de £ une fois au plus)
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CONSTITUTION D’UN GENOME

il Base Position | 130000] 135000| 140000| 145000| 150000| 155000| 160000| 165000| 170000| 175000] 180000]
Chromosome BandsLocalized by FISHMapping Clones
16p13.3
Il Known Genes (Nov 22, 04)1Based on SWISS-PROT, TFEMBL, mRNA, and RefSeq
C1B0rf35 cecchy HBZ HH I HBAZ || HBQ1 [ LUCTL HHesde=
Cl6orf35 ceed HBAT |

Retroposed (Pseudolgenes, Including Monfunctional, Based onmRRNA Alignments
Retroposed Genes H
Repeating Elements by Repeattasker

sine | 1 Wl 11 Illllll |“I|II III|I|I I | B IIIIII W 111m

LIMNE
LTR i
DN A, |
simple | | | | L ||l
Low Complexity | | I | |
Satellite
tRMA
Other
LInknown |
simple Tandem Repeats by TRF
I 1m 1 11 | | | I | |
1 11 = [ ] = |
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CONSTITUTION D’UN GENOME 2

unique

510 M

séquences répétées en
intra-géniques tandem
2000 M 90 M

répétées
dispersées
génome 1400 M
humain

3200 M

pseudogenes

reliés aux genes fragments

1152 M géniques

introns, UTRS

en Procaryotes : 90-97% codant

aprés Watson et al Molecular Biology of the Gene (2004)
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ALIGNEMENT DE GENOMES

Probléme : beaucoup de réarrangements, insertions indépendantes dans les deux

génomes
— n’utiliser que les chaines d’alignements locaux

on veut détecter des régions synténiques — déscendantes de la méme région dans

I’ancétre commun
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SYNTENIES
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(chromosomes humains coloriés par syntenies dans souris et rat)
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http://www.genboree.org/

Alignement de génomes x IFT3290 H2006 x UdeM % Miklos Csiiros

13


http://www.genboree.org/

MICRO-REARRANGEMENTS

beaucoup de réarrangements a tous les niveaux

| 2150000 | 2200000 | 2250000 | 2300000 | 2350000 | 2400000 | 2450000 | 2500000 |
RefSeq Genes

C4S-2 b4 MGC22916 {144 GNA12 ettt cfeeeeeseeed
KIAA1023 b->sp-HHbHH

Mouse/Human Alignment Net

Level 1 -bpib-pr-lbt-bH-b- IR -3 Rt -l T H D
Level 2 I | I<—II€HI@I<—III<-I«III@H6H€II|6I<-I€IéleIII|HI {114 I | I
Level 3

L:vzl4

Level 5

Level 6

Kent & al. PNAS 100 : 11484
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CHAINES ET NETS

Chainage récursive — chaines imbriquées
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Kent & al. PNAS 100 : 11484
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ALIGNEMENT GLOBAL — REARRANGEMENTS

A)

(B. transposition, C. inversion, D. duplication)

AN

AN

N

E)

Y

N

X

C)

R

#

N

D)

X,

AN
N

Dans des synténies humain-souris : par 1 Mbp on a en moyenne

2 inversions, 17 duplications, 7 transpositions, 200 deletions de longueur > 100 pb,
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ALIGNEMENT GLOCAL

réarrangements : inversions et translocations sont permises

A. alignements locaux

B. chalne 1-monotone
C. LAGAN dans les blocs sans inversions
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Brudno & al. Bioinformatics 19 : 154
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EXEMPLE

: a=GLOBINES DANS LE SOURIS

[breakpoint dans le souris]

il

]
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Tufarelli & al. Genome Res. 14 :623 (2004)

Alignement de génomes x IFT3290 H2006 » UdeM % Mikl6s Csiirds 18



a=GLOBINES DANS LE SOURIS
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Tufarelli & al. Genome Res. 14 :623 (2004)
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a=-GLOBINES

rat chromosome 10

ancestral chromosome 11

ancestral chromosome 17

mouse chromosome 11

mouse chromosome 17
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ALIGNMENT COMME ANNOTATION

Annotation d’un génome : segments avec des propriétés (géne, promoteur, exon
2 2

intron, ...)

Alignment de deux ou plusieurs génomes : peut étre consideré comme I’annotation
d’un génome par les autres

h: 101- 200 Ir:laEDI he 201- 300 . 205- 301 |m3n2-4m|
me 1- 96 r: 51- 146 r: 253- 350

Alignement : ensemble de blocs ot chaque bloc est une région d’un seul génome,

b 301- 400
me 97- 204
r- 147- 252

ou 'alignement local de multiples génomes

Blanchette & al. Genome Res. 14 : 708
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ENSEMBLE DE BLOCS

Projection des blocs sur un génome
I 2 3 4 5

Blanchette & al. Genome Res. 14 : 708
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EXEMPLE

»NC_000932 Arabidopsis thaliana chloroplaast
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Blanchette & al. Genome Res. 14 : 708
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