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Les méthodes sans-alignement

Quantification d’ARN
Kallisto, Salmon, RapMap

Données de 3e génération

Sans parler métagénomique, phylogénie, analyses RNA-Seq
MHAP, Minimap2



La quantification de gènes au temps de l’alignement

CC BY Mangul et al, 2014

https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-15-S5-S7


Kallisto : approche par « pseudo-alignement »
Bray et al, 2016 (sur arXiv en 2015 )

Bray et al

https://www.nature.com/articles/nbt.3519
https://arxiv.org/abs/1505.02710


Kallisto : approche par « pseudo-alignement »
Bray et al, 2016 (sur arXiv en 2015 )

Bray et al

https://www.nature.com/articles/nbt.3519
https://arxiv.org/abs/1505.02710


Salmon : approche par « alignement léger »
Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

· · ·ATAGCTCGTA· · ·read

· · ·CGCTAGACTGCTCTAGTAC· · ·transcriptome

https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf
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Salmon : approche par « alignement léger »
Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

· · ·ATAGCTCGTA· · ·read

· · ·CGCTAGACTGCTCTAGTAC· · ·transcriptome

Super maximal exact match

Conservent les chaînes de SMEMs cohérents entre eux (colinéaires)

https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf


RapMap : approche par « quasi-mapping »
Srivastava et al, 2016 utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) , sur bioRxiv en 2016

CC BY NC Srivastava et al

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592


RapMap : approche par « quasi-mapping »
Srivastava et al, 2016 utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) , sur bioRxiv en 2016

CC BY NC Srivastava et al

On recherche A T T G A G T A T A C G A · · ·

i
6
A T T A C A A C G C · · ·

i + 1
4
A T T A C A T T T G · · ·

i + 2
3
A T T A G C A T T A · · ·

i + 3
8
A T T G A C T A A T · · ·

i + 4
8
A T T G A C T A G C · · ·

i + 5
4
A T T G A C T A T A · · ·

i + 6
6
A T T G G A C G T A · · ·

i + 7
5
A T T G G A T A C A · · ·

i + 8
5
A T T G G C A A T C · · ·

i + 9
5
A T T G G G A A C T · · ·

i + 10 A T T G G T C A G A · · ·

Table des suffixes

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592


k-mer

RapMap : approche par « quasi-mapping »
Srivastava et al, 2016 utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) , sur bioRxiv en 2016

CC BY NC Srivastava et al
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A T T G G A T A C A · · ·
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5
A T T G G C A A T C · · ·
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5
A T T G G G A A C T · · ·

i + 10 A T T G G T C A G A · · ·

Table des suffixes

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592


k-mer

RapMap : approche par « quasi-mapping »
Srivastava et al, 2016 utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) , sur bioRxiv en 2016
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i + 8
5
A T T G G C A A T C · · ·

i + 9
5
A T T G G G A A C T · · ·

i + 10 A T T G G T C A G A · · ·

Table des suffixes

ATT (i , i + 10)

Table de k-mers
...

...

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592
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RapMap : approche par « quasi-mapping »
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MEM

Positions non informatives

RapMap : approche par « quasi-mapping »
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LCP
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Chevauchement de
reads de 3e génération

Les reads sont longs et bruités
Plusieurs (dizaines) de kb, 10–30% d’erreur



MHAP : approche par « alignement probabiliste »
Berlin et al, 2015

read f1 f2 f3 f4
k1 f1(k1) f2(k1) f3(k1) f4(k1)

k2 f1(k2) f2(k2) f3(k2) f4(k2)
k3 f1(k3) f2(k3) f3(k3) f4(k3)

k4 f1(k4) f2(k4) f3(k4) f4(k4)
k5 f1(k5) f2(k5) f3(k5) f4(k5)

k6 f1(k6) f2(k6) f3(k6) f4(k6)
k7 f1(k7) f2(k7) f3(k7) f4(k7)

https://www.nature.com/articles/nbt.3238


MHAP : approche par « alignement probabiliste »
Berlin et al, 2015

read f1 f2 f3 f4
k1 f1(k1) f2(k1) f3(k1) f4(k1)

k2 f1(k2) f2(k2) f3(k2) f4(k2)
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Le read est résumé à [f1(k5), f2(k2), f3(k1), f4(k5)]
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male (clé) pour chaque read (valeur)

f1(.)
4 r4 pos. 2907 r12 pos. 6295 r569 pos. 42810

7 r9 pos. 271

13 r6 pos. 5817 r7 pos. 211

Pour les paires de reads ayant suffisamment de mini-
mizers conservés on va s’intéresser à l’ordre des k-mers

On peut choisir des k-mers plus petits

En pratique : k1 = 16 ; k2 = 12 ; 512 à 1 256 fonctions de hash
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Il y a toujours (au moins) un minimizer parmi w positions consécutives

Minimap2 : minimizers et fenêtre glissante (winnowing)
Li, 2018 qui s’appuie sur Minimap Li, 2016

Une seule fonction de hash
Une fenêtre glissante sur w k-mers

45 52 12 23 74 62 18 3 31 10 52 47 30Hashs

En pratique: k = 15, w = 5
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