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Introduction Donnees et Logiciels

, , ., : _ o ~ e Séquencage Solexa/lllumina (single reads)
e Les Méthodes de Sequencage de Nouvelle Géneration (NGS) permettent de sequencer rapidement et a faible colt de nouvelles souches. — six souches de la bactérie Flavobacterium psychrophilum.

— multiplication des outils d’'assemblage de NGS (tres nombreuses lectures courtes) + évolution rapide des techniques de séquencage. e Chaque jeu de donnees = 10 millions de lectures de 100 bp e Assemblage de novo

— nécessité de comparer les diverses stratégies d'assemblage sur un jeu de données commun. (ANR FLAVOPHYLOGENOMICS, coordinateur E. Duchaud) — — Velvetv. 0.7.58
— couverture maximale theorique > 200X. — VelvetOptimiser v. 2.1.4.+

e Mapping
e Les sequences completes et annotées de deux des six — MAQ v. 0.7.1
e Objectifs de I'étude : souches sont disponibles (souches THC et JIP). e Similarité de séquences

— comparer deux stratégies d'assemblage des régions spécifiques. 5 _ _ S — Yassv. 1.14

— évaluer diverses méthodes de nettoyage des lectures (I'assembleur de novo choisi ne prenant pas en compte la qualité des données). ¢ L'évaluation des divers assemblages est réalisee via une * Detection de genes
, : .. . ) , : < comparaison avec les genes connus de ces deux souches. — Show v. 20061029

— déterminer la couverture minimale suffisante lors d’études de détection de nouveaux genes.

Nettoyage des données

e Seuls sont présentes ici les résultats obtenus pour la
souche THC v. refTHC171109.

Estimation de la qualité d’assemblage
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» L’assemblage de novo de la totalité des lectures est la stratégie > Les resultats sont reproductibles > Bonne reconstruction (285%)
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Conclusions et Perspectives

» L 'assemblage de I'ensemble des lectures permet une meilleure
reconstruction des régions spécifiques que 'assemblage des lectures

‘'sSpécifigues’ uniguement. e Evaluation d’autres types de donnees (librairies et sequenceurs differents).
» Le NSO s’avere étre un bon estimateur pour 'assemblage de novo. e Evaluation d’autres assembleurs (SOAP de novo, Mira, etc.).
» Pour ce type de sequencage, la qualité de la reconstruction des genes e Evaluation de divers détecteurs de genes.

est suffisante (285%) a partir d'une couverture d’environ 100X.
» Des résultats similaires sont obtenus pour la souche JIP v. refJIP121009.

Ce travail a éte finance par le projet ANR BIOWIC.



