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I utilise :
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I un échantillon de la table des su�xes (positions).
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En pratique. . .

Génome humain

I Un FM-index sur le génome humain fait 2 Go

I Recherche d'un motif de longueur 20 : ∼ 0,03 ms

Chromosome 1 de la souris

I Table des su�xes : 955Mo � 0,07ms par motif de longueur 20

I FM-index : 120Mo � 2ms par motif de longueur 20
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Mapping de reads RNA-seq

8



Di�érence avec le génomique

I Les reads proviennent d'ARN mature

I Les reads peuvent contenir des jonctions exon-exon

I → plus di�cile de localiser ces reads sur un génome
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Solutions de mapping

Tables de hachage

I GSNAP (Wu et Nacu, 2010) substitutions, gaps, jonctions

I GASSST (Rizk et Lavenier, 2010) subsitutions et gaps

Transformée de Burrows-Wheeler

I Bowtie (Langmead et al., 2009) Trois substitutions max.

I BWA (Li et Durbin, 2009) Substitutions et gaps courts

I SOAP2 (Li et al., 2009) Substitutions et gaps courts
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Ce que font ces outils

En entrée

I Ensemble de reads

I Génome indexé

En sortie
Information sur les reads
I Localisation

I Unique
I Multiple

I Pas de localisation
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CRAC

Collaboration

I Nicolas Philippe et Éric Rivals (LIRMM, Montpellier)

I Thérèse Commes (IGH, Montpellier)

But

I Détection de di�érentes causes :
I indels
I SNP
I jonctions
I chimères
I erreurs
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Méthodologie

Idée
Un facteur de longueur k donné (' 22 pour le génome humain) peut être lo-
calisé de manière exacte sans ambiguïté (Philippe et al, 2009).

Ces facteurs sont utiles pour :

I étudier la variation du nombre d'occurrences des k-mers au sein du reads

I étudier la localisation de ces k-mers par rapport au génome
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CRAC, en résumé

Méthode

I Distinction erreur/� mutation � : analyse du nombre de k-mers communs

I Détection de substitutions, insertions, délétions, jonctions : analyse de la
distance dans le read et le génome.

Structures sous-jacentes

I Reads indexés par les Gk arrays (Philippe et al., 2011)

I Génome indexé par un FM-index (Ferragina et Manzini, 2000)

Limites

I Nécessite des données su�samment couvertes

I Pas de détection si les substitutions ou indels sont au début ou à la �n du
read

→ particulièrement adapté aux données futures

17
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Évaluation des performances

Simulation d'une expérience RNA-seq

I Simulation d'un génome d'individu

I Simulation de RNA-Seq : Flux Simulator
(http://flux.sammeth.net/simulator.html)

Données simulées
∼ 45 millions de reads de longueur 75 et 200 issus de

I D. melanogaster

I H. sapiens

Comparaison

Localisation Bowtie, BWA, GASSST, GSNAP, SOAP2

Jonctions GSNAP, MapSplice, TopHat

18
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Résultats
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Résultats
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Résultats

Reads simulés sur l'humain (200 bp)

0

20

40

60

80

100

SNP Insertions Délétions Épissage Chimères Erreurs

Catégorie

P
ou
rc
en
ta
ge

lo
ca
lis
é

Pourcentage de séquences localisées de manière unique, par catégorie

BWASW CRAC

GASSST GSNAP

19



Transformée de Burrows-Wheeler et mapping de données RNA-seq Mikaël Salson

Résultats
Prédictions : pourcentage des causes retrouvées
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Conclusion

Mapping RNA-seq

Localisation Plus de reads localisés par rapport aux outils existants

Classement I Faible taux de faux positifs
I 60 à 70% des causes sont retrouvées
I mutations non trouvées en raison d'une faible couverture
I jonctions : sensibilité comparable à MapSplice, meilleure

spéci�cité
I encore meilleur prochainement!
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Gk arrays
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Gk arrays
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