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But : Recherche rapide d'une information dans de grands volumes de données

» Indexation de k-mers
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ifl Introduction

But : Recherche rapide d'une information dans de grands volumes de données

» |ndexation de k-mers

> |ndexation de tout le texte

Transformée de Burrows-Wheele

» Compression de données (1994)
> Indexation de textes (2000)
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl Transformée de Burrows-Wheeler

0123456789
T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl Transformée de Burrows-Wheeler

012345673809
T= CGAGACGAAS

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
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ifl Transformée de Burrows-Wheeler

0123456789
T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
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ifl Transformée de Burrows-Wheeler

0123456789
T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
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ifl

012345673809
T= CGAGACGAAS

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

012345673809
T= CGAGACGAAS

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS
$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T= CGAGACGAAS

Permutations triées
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ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAS
B CGAGACGANA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAASCGAGA
ACGAAS$SCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T= CGAGACGAAS

Permutations triées

$CGAGACGAA
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ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS

ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations triées

$CGAGACGAA
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ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS

ASCGAGACGA
AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations triées

$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS

AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations triées

$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl
01234567389

T= CGAGACGAAS

Permutations circulaires Permutations triées

CGAGACGAAYS $CGAGACGAA
ASCGAGACGA

AASCGAGACG

AASCGAGACG
GAASCGAGAC
CGAAS$CGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires Permutations triées

CGAGACGAAYS $CGAGACGAA
ASCGAGACGA

AASCGAGACG

GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS

GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA
ACGAASCGAG
GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T= CGAGACGAAS

Permutations triées

$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
ACGAASCGAG
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Permutations circulaires

CGAGACGAAYS

GAASCGAGAC
CGAA$SCGAGA

GACGAASCGA
AGACGAASCG
GAGACGAASC

01234567389

T= CGAGACGAAS

Permutations triées

$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
ACGAASCGAG
AGACGAASCG
CGAASCGAGA
CGAGACGAAS
GAASCGAGAC
GACGAAS$SCGA
GAGACGAASC
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires Permutations triées

$CGAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
ACGAASCGAG
AGACGAASCG
CGAASCGAGA
CGAGACGAAS
GAASCGAGAC
GACGAAS$SCGA
GAGACGAASC
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ifl

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires Permutations triées

$CGAGACGA
ASCGAGACG
AASCGAGAC
ACGAASCGA
AGACGAASC
CGAAS$CGAG
CGAGACGAA
GAASCGAGA
GACGAASCG
GAGACGAAYS

O 0> 000> P

QDT



Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

01234567389

T = CGAGACGAAS
Permutations circulaires Permutations triées

$CGAGACGA
ASCGAGACG
AASCGAGAC
ACGAASCGA
AGACGAASC
CGAAS$CGAG
CGAGACGAA
GAASCGAGA
GACGAASCG
GAGACGAAYS

O 0> 000> P

4 567 89
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ifl

01234567809
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

Il

0123456789

T = C1GA1§QA‘2C2G:§A‘A4$1

F L
$: Ay
Ay Az
A3 G3
Ao Gz
Al G1
Ci $.
G3 C2
Go Ay
G1 G
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Fonction LF

0123456789

F L
$: Ay
A4 A3
A3 G3
As Go
A1 Gl
Co Az
C1 $1
GS Cg
Go Ay
Gy Ci

T = ClGAlGQA;QGSAﬁﬁl

Les lettres identiques sont dans le
méme ordre dans I et dans L.
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if] Fonction LF

0123456789

T = CGAGALGAAS,

F L

$: Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

Al Gl

C, e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

|
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

5, As

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

C, S e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

$ )
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F\ L

$. Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

Ay G1

G, S e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

5,

A

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

Ay Gy

G, S e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

Gy Cy

Récupération du texte
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = CGAGALGAAS,

F L

$. Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

G, S e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

Go Ay

Gy Cy

Récupération du texte

$AA J
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ifl

Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

$: Ay
As
G

Ao Go
A1 Gl
Ca Ao
Ci $:
Gs Co
Go A
Gy Cy

Les lettres identiques sont dans le
méme ordre dans I et dans L.

@ Fonction LF_

A partir de L et F, passage d'une
lettre dans T a la précédente.

Récupération du texte
$AA
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = CGAGALGAAS,

F L

$: Ay
@ @ Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

C, e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
$AAG J
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

$. Ay
A4 A3
As
Ao Gz
A1 Gl
Co Ao
Ci $:

C,
Go Ay
Gy Cy

Les lettres identiques sont dans le
méme ordre dans I et dans L.

@ Fonction LF_

A partir de L et F, passage d'une
lettre dans T a la précédente.

Récupération du texte
$AAG
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = CGAGALGAAS,

F L

$: Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

C, e Fonction LF

Gy $, A partir de L et F, passage d'une
@ @ lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
$AAGC J
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L
$: Ay

Les lettres identiques sont dans le
méme ordre dans I et dans L.

@ Fonction LF_

A partir de L et F, passage d'une
lettre dans T a la précédente.

Récupération du texte
$AAGC J
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

$: Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

C2) A) | R

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
$AAGCA J
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

$: Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

Co & Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
$AAGCA J
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Fonction LF

0123456789

T = ClGIAlGéAszzGéA‘ﬁﬁl

F L

$: Ay

As Gs Les lettres identiques sont dans le
Ao Go méme ordre dans I et dans L.

A1 Gl

C, e Fonction LF

G $: A partir de L et F, passage d'une
Gs Co lettre dans T" a la précédente.

G2 Ay

G1 Cy

Récupération du texte
$AAGCA --- J
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ifl

Introduit par Ferragina et Manzini (2000);
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

Introduit par Ferragina et Manzini (2000);

» structure d’indexation compressée basée sur la transformée de
Burrows-Wheeler ;

\ Université
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Introduit par Ferragina et Manzini (2000);

» structure d’indexation compressée basée sur la transformée de
Burrows-Wheeler ;
> utilise :
> la transformée de Burrows-Wheeler (lettres);
> un échantillon de la table des suffixes (positions).

\ Université
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS

F L

$ A

A A

A G

A G

A G

C A

C $

G C

G A

G C
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dansT = CGAGACGAAS

Pl L

$ A

A A

A G

A G

A G

C A

C $

G C

G A

G C

5 Umversne
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dansT = CGAGACGAAS

Pl L

$ A

A A

A G

A G

A G

C A

C $

G C

G A

G C

5 Umversne
; o v QT



Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl Recherche de motifs

012 0123456789
Recherchons P = AGA dansT = CGAGACGAAS

2 p

$ A
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A G

A G

A G

C A

C $

G C

G A

G C
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

012 01234

5 6 7 89
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS
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7 Recherche de motifs

/

012 0123456789
Recherchons P = AGA dansT = CGAGACGAAS

2 )
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A G
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C A
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ifl Recherche de motifs

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS
0
F L
$ A
A A
A G
A G
A G
C A
C $
G A C
GA A
GA C
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ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS

0

F L

$ A

A A

A G

A G

A G
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ifl Recherche de motifs

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS
0

F L
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS

F L

$ A

A A

A G

A G

A G

C A

C $

G C

G A

G C

Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.

5 Umversne
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ifl

012 012

Recherchons P = AGA dans T = CGA
F
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Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.
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ifl

012 012

Recherchons P = AGA dans T = CGA
F

> s
X
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Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.
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ifl

Recherchons P = AGA dansT = C

Table des suffixes <

Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.

(HWO\OU‘IM-#\IOO&O)

> s
X
Do
>~
>
Ao

012 123

GAG
F L
$ A
A A
A G
A G
A G
C A
C $
G C
G A
G C
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

01 2 0123456789

Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS
F L
(9) $ A
8 A A
7 A G
4 A G
Table des suffixes <2 A G
| 5 C A
Trop d'espace 0 C $
. l 6 G C
Echantillonnage 3 G A
ey G C

Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.

Qi DT



Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl

012 0123456789
Recherchons P = AGA dans T = CGAGACGAAS
F L
9 $ A
A A
A G
A G
A G
C A
0 C $
6 G C
3 G A
G C

Il'y a une seule occurrence de AGA dans T'.

5 Umversne
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Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson
ifl En pratique. ..

Génome humai

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

» Recherche d’un motif de longueur 20 : ~ 0,03 ms

; 0 v @R
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ifl En pratique. ..

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

» Recherche d'un motif de longueur 20 : ~ 0,03 ms

Chromosome 1 de la souris

» Table des suffixes : 955 Mo — 0,07 ms par motif de longueur 20

» FM-index : 120 Mo — 2 ms par motif de longueur 20

; O @




ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389
CGAGACGAAS
F L
$CCAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
ACGCGAASCGAG
AGACGAASCG
CGAASCGAGA
CGAGACGAAYS
GAA$SCGAGAC
GACGAASCGA
GAGACGAASC
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ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389
CGAGACGAAS
F L
$CCAGACGAA
ASCGAGACGA
AASCGAGACG
ACGCGAASCGAG
AGACGAASCG
CGAASCGAGA
CGAGACGAAYS
GAA$SCGAGAC
GACGAASCGA
GAGACGAASC
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ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389 0123456 7 8 910

CGAGACGAAS CGAGAGCGAA

F L F L
$CCAGACGAA $ CGAGAGCGAA
ASCGAGACGA ASCGAGAGCGA
AASCGAGACG AASCGAGAGCG
ACGCGAASCGAG AGCGAASCGAG
AGACGAASCG AGAGCGAASCG
CGAASCGAGA CGAASCGAGAG
CGAGACGAAYS CGAGAGCGAAYS
GAA$SCGAGAC GAASCGAGAGC
GACGAASCGA GAGCGAASCGA
GAGACGAASC GAGAGCGAASC

; Q@



ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389 0123456 7 8 910

CGAGACGAAS CGAGAGCGAA

F L F L
$CCAGACGAA $ CGAGAGCGAA
ASCGAGACGA ASCGAGAGCGA
AASCGAGACG AASCGAGACCG
ACGCGAASCGAG AGCGAASCGAG
AGACGAASCG AGAGCGAASCG
CGAASCGAGA CGAASCGAGAG
CGAGACGAAYS CGAGAGC $
GAA$SCGAGAC GAAS$SCGA C
GACGAASCGA GAGCGAA GA
GAGACGAASC GAGA AASC
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ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389 0123456 7 8 910
CGAGACGAAS CGAGAGCGAA
F L F L
$CCAGACGAA $ CGAGAGCGAA
ASCGAGACGA ASCGAGAGCGA
AASCGAGACG AASCGAGACCG
ACGCGAASCGAG AGCGAASCGAG
AGACGAASCG AGAGCGAASCG
CGAASCGAGA CGAASCGAGAG
CGAGACGAAYS CGAGAGCGANS
GAA$SCGAGAC GAAS$SCGAG C
GACGAASCGA GAGCGAA GA
GAGACGAASC GAGA AASC
G GAGA
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01234567389 0123456 7 8 910
CGAGACGAAS CGAGAGCGAA
F L F L
$CCAGACGAA $ CGAGAGCGAA
ASCGAGACGA ASCGAGAGCGA
AASCGAGACG AASCGAGAGCG
ACGCGAASCGAG AGCGAASCGAG
AGACGAASCG AGAGCGAASCG
CGAASCGAGA CGAASCGAGAG
CGAGACGAAYS CGAGAGCGAAYS
GAA$SCGAGAC GAASCGAGAGC
GACGAASCGA GAGCGAASCGA
GAGACGAASC GAGAGCGAASC
GCGAASCGAGA
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ifl Modifications dans la transformée de Burrows-\Wheeler

01234567389 0123456 7 8 910
CGAGACGAAS CGAGAGCGAA
F L F L
$CCAGACGAA $ CGAGAGCGAA
ASCGAGACGA ASCGAGAGCGA
AASCGAGACG AASCGAGAGCG
ACGCGAASCGAG AGCGAASCGAG
AGACGAASCG (AGA CGAAS$CG
CGAASCGAGA CGAASCGAGAG
CGAGACGAAYS CGAGAGCGAAYS
GAA$SCGAGAC GAASCGAGAGC
GACGAASCGA GAGCGAASCGA
GAGACGAASC (GAGA CGAASC
GCGAASCGAGA
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Différence avec le génomique

> Les reads proviennent d’ARN mature
> Les reads peuvent contenir des jonctions exon-exon

> — plus difficile de localiser ces reads sur un génome
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ifl Solutions de mapping

> GSNAP (Wu et Nacu, 2010) substitutions, gaps, jonctions
» GASSST (Rizk et Lavenier, 2010) subsitutions et gaps
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ifl Solutions de mapping

Tables de hachage

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

» GASSST (Rizk et Lavenier, 2010) subsitutions et gaps
Transformée de Burrows-Wheele

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

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

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

» Ensemble de reads

» Génome indexé
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ifl Ce que font ces outils

RLEn entrée)

» Ensemble de reads

» Génome indexé

QLE" sortie,

Information sur les reads

» Localisation
> Unique
> Multiple

» Pas de localisation

i QDT
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i CRAC

Collaboratio

» Nicolas Philippe et Eric Rivals (LIRMM, Montpellier)
» Thérése Commes (IGH, Montpellier)
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i CRAC

Collaboratio

» Nicolas Philippe et Eric Rivals (LIRMM, Montpellier)
» Thérése Commes (IGH, Montpellier)

—ED
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i CRAC

Collaboratio

» Nicolas Philippe et Eric Rivals (LIRMM, Montpellier)
» Thérése Commes (IGH, Montpellier)

—ED

» Détection de différentes causes :
> indels
» SNP
> jonctions
> chiméres
> erreurs

Z QDT



Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

Un facteur de longueur k donné (=~ 22 pour le génome humain) peut &tre lo-
calisé de maniére exacte sans ambiguité (Philippe et al, 2009).
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ifl

Un facteur de longueur k donné (=~ 22 pour le génome humain) peut &tre lo-
calisé de maniére exacte sans ambiguité (Philippe et al, 2009).
Ces facteurs sont utiles pour :

» étudier la variation du nombre d’occurrences des k-mers au sein du reads

> étudier la localisation de ces k-mers par rapport au génome
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ifl

Read
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ifl

SNP
erreur

Read
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read

Université
1 Q@ Rl




Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read

k-mer localisé?
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read

k-mer localisé?
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read

k-mer localisé?

Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

Read

k-mer localisé?

Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer

SNP Erreur
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP

erreur
Read

k-mer localisé?

k
Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer

SNP Erreur

w
o

# de k-mers
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP

erreur
Read

k-mer localisé?

k

Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer

28 reads partagent le
k-mer commencant ici

Erreur

w
o

# de k-mers
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Distinguer erreur et mutation

SNP
erreur

ifl

Read

k-mer localisé?

k

Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer

28 reads partagent le
k-mer commencant ici

Erreur

30

w
o

# de k-mers

14
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if] Distinguer erreur et mutation

SNP

erreur
Read

k-mer localisé?

k

Analyse de la variation du nombre d'occurrences de chaque k-mer

28 reads partagent le
k-mer commencant ici

Erreur

30

w
o

# de k-mers

—

1
Il n'y a qu'un seul read J
avec ce k-mer erronné
14 v \\ Université
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= Read
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Read

Substitution
(=1

” x Génome
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ifl

Read
Délétion
(<L

72 - Genome
Y 4
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et Read

Insertion
> L

” x Genome
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ifl

Substitution Délétion Insertion
¢ ¢ ‘
e e . Readl e e . Readl i e —F
Genome Genome T Genome
L L L
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Substitution

£
- . R 2]
= Genome

Délétion
¢
e e . Readl
Genome
L
Epissage
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Substitution
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= Genome
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ifl Quelques complications de la vie réelle. ..

Read

Genome

Read
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Read

Genome

J Read

chr 1, —, 32797073
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ifl Quelques complications de la vie réelle. ..

Read

Genome

chr 1, —, 220800314

7

J Read

chr 1, —, 32797073
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ifl Quelques complications de la vie réelle. ..

Read

Genome

chr 1, —, 220800314

7

\L Read
J chr 1, —, 32796487

chr 1, —, 32797073

- J

16 e\\/ U]mg/ersne @




Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl CRAC, en résumé

» Distinction erreur/« mutation » : analyse du nombre de k-mers communs

» Détection de substitutions, insertions, délétions, jonctions : analyse de la
distance dans le read et le génome.
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» Distinction erreur/« mutation » : analyse du nombre de k-mers communs

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

Structures sous-jacente

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

» Génome indexé par un FM-index (Ferragina et Manzini, 2000)
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» Distinction erreur/« mutation » : analyse du nombre de k-mers communs

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

Structures sous-jacente

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

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

g Limites

» Nécessite des données suffisamment couvertes

» Pas de détection si les substitutions ou indels sont au début ou a la fin du
read

7 QDT
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7 CRAC, en résumé
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» Distinction erreur/« mutation » : analyse du nombre de k-mers communs

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

Structures sous-jacente

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

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

g Limites

» Nécessite des données suffisamment couvertes

» Pas de détection si les substitutions ou indels sont au début ou a la fin du
read

— particuliérement adapté aux données futures

7 QDT



ifl Evaluation des performances

Simulation d’une expérience RNA-seq

> Simulation d'un génome d’individu

» Simulation de RNA-Seq : Flux Simulator
(http://flux.sammeth.net/simulator.html)
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ifl Evaluation des performances

Simulation d’une expérience RNA-seq

> Simulation d'un génome d’individu

» 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

> D. melanogaster

» H. sapiens
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ifl

18

Evaluation des performances

Simulation d’une expérience RNA-seq

> Simulation d'un génome d’individu

» 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

> D. melanogaster

» H. sapiens

Localisation Bowtie, BWA, GASSST, GSNAP, SOAP2
Jonctions GSNAP, MapSplice, TopHat

\\ Université
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ifl Résultats

Pourcentage de reads localisés sans ambiguité
(42M de reads de longueur 75)

100 | | | |

80 - — N

60

Faux positif
Vrai positif

%

40

0 T T T T T T
Bowtie BWA CRAC GASSSTGSNAP SOAP2
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ifl Résultats

Pourcentage de reads localisés sans ambiguité
(48M de reads de longueur 200)

100 | | | |

80 - *

60

Faux positif
Vrai positif

%

40

T T T T T
Bowtie BWASW CRAC GASSSTGSNAP
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Pourcentage localisé

100

Reads simulés sur I'humain (75 bp

Pourcentage de séquences localisées de maniére unique, par catégorie
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SNP Insertions Délétions

Catégorie

Epissage  Chiméres Erreurs
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Pourcentage localisé

100

Reads simulés sur I'humain (200 bp

Pourcentage de séquences localisées de maniére unique, par catégorie

Résultats

|

SNP

Insertions

Délétions  Epissage  Chiméres

Catégorie

Erreurs

[ IBWASW [ ] CRAC

GASSST

GSNAP
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7 Résultats
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Prédictions : pourcentage des causes retrouvées
Humain, 48 millions de reads de 200 bp
61387 5562 5610 145916 1829 38840045 Total
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0 L —
3 B |
o — —
260 - [ — — R
(]
B0
o B |
=
3 40 | N
3 [ .
o

20 |- R

0 /
SNP Insertions Délétions Epissage Chimeéres Erreurs
Catégorie

00 Faux positif
00 Vrai positif

D O @R



Transformée de Burrows-VVheeler et mapping de données RNA-seq Mikaél Salson

ifl

19

Pourcentage trouvé

0o
0o

100 61387 5562 5610 145916 1829 38840045 Total
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60 ] — — R
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SNP Insertions Délétions Epissage Chimeéres Erreurs
Catégorie
Faux positif
Vrai positif

Prédictions : pourcentage des causes retrouvées

Résultats

Humain, 48 millions de reads de 200 bp
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ifl Conclusion

Mapping RNA-seq

Localisation Plus de reads localisés par rapport aux outils existants

Classement ~ » Faible taux de faux positifs

» 60 a 70 % des causes sont retrouvées

» mutations non trouvées en raison d’une faible couverture

» jonctions : sensibilité comparable & MapSplice, meilleure
spécificité

» encore meilleur prochainement!
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Memory (GB)

Maximal memory consumption

Number of reads (in millions)
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