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PRABI et ReNaBi

= Six plates-formes régio-
nales de bioinformatique.

= Intégration dans le Réseau | APLIBIO  ReNaBLNE
National des plates-formes 1 : :
(ReNaB1) :

e Structuration en tant
qu’Institut Francais de la
Bioinformatique (IFB).

ReNaBi-GO

ReNaBi-SO
- ( ]

ReNaBi-GS

e Intégration aux réseaux .

Européens Elixir et
EMBnet.

Noeuds ReNaBi
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L’arbre du vivant

= Principe de I’évolu-
tion par descendance

. ; 7 7
et modification : N i
. . a? N ~pe k? L it
e La classification du AV R
. { v, iy —
vivant est d’ordre o Ve Y/
phylogénétique : AV oy
: . N N e
— Repreésentation sous la Y 7 Y f/
forme d’un arbre. = ¥, "*-'.;!_;”’
a® i g Wm? :
— Chaque espere appar- S P
tient & un genre. N/ pE
— Chaque genre appar-
tient 4 une famille. Darwin (1859)
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L’ADN témoin de I'évolution

= [’histoire eévolutive des genes est lice a celle des

organismes qui les portent :

e Contruction d’arbres a partir des sequences d’ADN :
— Développements méthodologiques depuis plus de 40 ans.

— Reéexploration de tous les grands groupes taxonomiques au

moyen des données moleculaires.
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Gibbon GCTTTACAGGTGCAACCGTCCTCATAATCGCCCACGG CCTCTT
Orang GCTTCACCGGCGCAACCACCCTCATGATTGCCCATGG CATCCT
Gorille GCTTCACCGGCGCAGTTGTTCTTATAATTGCCCACGG CATCAT
Homme GCTTCACCGGCGCAGTCATTCTCATAATCGCCCACGG CATCCT
Chimpanzé GCTTCACCGGCGCAATTATCCTCATAATCGCCCACGG CATCCT
Macaque GCTTTTCCGGCGCAACCATCCTTATGATCGCTCACGG ccncmr
Babouin GCTTCTCCGGTGCAACCATCCTTATGATTGCCCACGG ccncmr
Alignement

— Macaque

Babouin

Gibbon

Orang-outan

— Gorille

Chimpanzeé

Homme




Séquences disponibles
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Etapes d’'une phylogénie

Recherche des homolo-
gues d’une séquence
requete :

e (Critere de similarité.
S¢élection d’un ensemble
de candidats :

e Seuil fonde¢ sur la signifi-
cativité du score de
silmilarité.

Alignment multiple.
Construction de I’arbre.
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Séquence
requéte

1 Similarité

Liste des

candidats

Sélection &
Alignement

Alignement
multiple

1 Reconstruction

Arbre




Limitations

" Les phylogénies fondées sur un gene unique
presentent plusieurs limitations :

e Quantite de signal disponible:
— Longueur des séquences.

e Sources d’erreurs multiples :
— Différences de vitesses d’évolution.
— Biais de composition en nucléotides.
— Identification incorrecte des homologues.

e Transferts horizontaux :
— Fréquents chez les bacteéries.
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La phylogenomique

= Développement li¢:
e Aux limitations des phylogénies réalisées avec un seul
gene.
e A la disposition d’un nombre croissant de génomes
complets.

= Différentes strategies possibles:
e Concaténation d’un ensemble de s€équences de genes :
— Construction d’un super-alignement.

e Utilisation d’un ensemble d’arbres de genes
individuels :

— Construction d’un super-arbre.
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Banques de familles de genes

= Automatisation des différentes ¢tapes de construc-
tion d’une phylogenie pour de grandes quantites
des genes :
* Fréquemment, limitation a un sous-ensemble d’orga-
nismes du fait de la quantité¢ de séquences disponibles :

— Environ 9 millions de genes recensés (13 décembre 2010).

e Disponibilite de tous les alignements et de tous les
arbres individuels dans une structure de base de
données :

— Outils d’interrogation approprics.
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Quelques exemples

Nom Basée sur Contenu

ProtoMap UniProt Tous organismes

PANDIT UniProt Tous organismes

SYSTERS UniProt/Ensembl Tous organismes

PhiGs UniProt Champignons, métazoaires
COGs GenPept Sélection de génomes complets
InParanoid UniProt/Ensembl Sélection de génomes complets
OrthoMCL-DB  GenPept/Ensembl Sélection de génomes complets
PANTHER UniProt Sélection de génomes complets
CluSTr UniProt/IPI Génomes complets

Phylofacts GenPept/UniProt Génomes complets

HOGENOM UniProt/EMBL/NCBI Génomes complets
HOVERGEN UniProt/EMBL Vertébrés

HOMOLENS Ensembl Sélection de génomes complets
INVHOGEN UniProt Invertébreés

TreeFam Ensembl Animaux et levures

PhylomeDB Integr8/Ensembl Sélection d’eucaryotes
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Recherche des homologues

- Sources de données -

1 Récupération des séquences

l Similarités

Similarités 1
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Stratégie initiale




Recherche des homologues

—

Suppr.
redondance e
Similarités

Nouvelle strategie -
Génomes

Vertébrés [
complets
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Parallélisation des calculs

= Parallélisation par les

données :
e Pas d’algorithmes spéci- ) ‘
fiques (MPI, GPU).

= Taille des banques con- Séquences Banques BLAST
trainte par la RAM mini-
male disponible (2 Go) :

e Recherche effectuée sur
I’ensemble des banques.

Construction des banques

= ™

Banques BLAST

= Neéecessite de copier les
banques sur chaque nceud
utilisé.
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Recherche des similarités
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Mise en place sur la grille

= Recherche de type « tout-contre-tout » :

e Huit millions de sequences non redondantes
provenant de BGENR.

= Mise en place :
e Premier contact avec la grille (novembre 2008).
e Premiers tests de charge (feévrier 2009).
e Arrivee de 1IRODS (juin 2009).
e D¢but de la production (Juillet 2009).
e Fin de la production (Janvier 2010).
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Quelques chiffres

* Huit millions de s€quences reparties en
quatre bases de donn¢es.

= ~250000 fichiers contenant ~30 sequences.
= 100 fichiers max. par job lance sur la grille.
= 2x10° de similarités détectées.
" Environ 5000 jobs :

e Durée de 15 heures en moyenne.

= (Calcul en une semaine au lieu de huit ans.
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Problemes rencontrés

* Problemes genéraux :

 Nombreux logiciels et bases de données a installer sur
les machines via IRODS.

e Information fournie par les machines au WMS pas
toujours suffisante.

= Saturation:

e Saturation du systéme de gestion si trop de jobs soumis
a la fois.

e Saturation des commandes de iIRODS.

= Estimation difficile du temps de calcul :
e Hetérogenéite des neeuds.
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