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Comptage Inattendu ?

On considere un motif w sur I'alphabet {a, c,g,t }.
On observe son comptage le long d’une séquence d’ADN : N°bS,

N°bs est-il anormalement grand ? anormalement petit ? ou normal (= attendu) ?

“attendu” fait référence a un a priori que nous avons compte tenu de l'information que nous
avons sur la séquence = le modele.
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Modele et comptage inattendu

Le comptage attendu Natt depend du modele pour la séquence.

Exemple : t cat g observé 100 fois dans une séquence de longueur n = 100 000.

Modeéle Info sur la séquence | Nat

indép. + longueur

L, .y n 1 1 1 1 1

equirep. n = 100000 — =X =X -=X=X-=X-=-=>~98
45 4 4 4 4 4
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Modeéle Info sur la séquence | Nat

indép. + longueur

Ly n 1 1 1 1 1
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indép. %a, %c, %g, %t
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Exemple : t cat g observé 100 fois dans une séquence de longueur n = 100 000.
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Modele et comptage inattendu

Le comptage attendu Natt depend du modele pour la séquence.

Exemple : t cat g observé 100 fois dans une séquence de longueur n = 100 000.

Modeéle Info sur la séquence | Nat
indép. + longueur
Ly n 1 1 1 1 1
equirep. n = 100000 — =N X -=-X—=X-=-X-=X-=-=>~98
45 4 4 4 4 4
indép. %a, %c, %g, %t
MO 10%,15%,50%,25% | np(t )p(c)p(a)p(t )p(g) ~ 47
dependance | %aa, Y%ac, %ag,
1 lettre .o %0t g, %tt np(t )p(c aprést )p(a aprés c)p(t apres a)
M1 xp(g aprest ) ~ 62
déependance | %aaaa, %aaac,
3 lettres oL, %tttg, %ttt np(t ca)p(t apréstca)p(g apres cat ) ~ 55

M3
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Mesure d’exceptionnalité

Intuitivement on veut comparer N°PS et N3t par exemple en faisant

scores —
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Intuitivement on veut comparer N°PS et N3t par exemple en faisant

scores —

Q)

On peut montrer que si Natt est assez grand alors le score ~ N (0, 1).

On peut donc calculer la significativité de N°PS grace a la “p-value” :
P(comptage > N°) = P(A(0,1) > score®Ps).

Une p-value proche de 0 « score proche de +oo «+ motif exceptionnellement frequent
Une p-value proche de 0.5 < score proche de 0 «+ motif attendu
Une p-value proche de 1 < score proche de —oo «+ motif exceptionnellement rare
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Mesure d’exceptionnalité

Intuitivement on veut comparer N°PS et N3t par exemple en faisant

scores —

Q)

On peut montrer que si Natt est assez grand alors le score ~ N (0, 1).

On peut donc calculer la significativité de N°PS grace a la “p-value” :
P(comptage > N°) = P(A(0,1) > score®Ps).

Une p-value proche de 0 « score proche de +oo «+ motif exceptionnellement frequent
Une p-value proche de 0.5 < score proche de 0 «+ motif attendu
Une p-value proche de 1 < score proche de —oo «+ motif exceptionnellement rare

Si N2t est petit, on peut montrer que le comptage suit une loi de type Poisson.
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Contraste significatif ?

On considere un motif w sur I'alphabet {a, c,g,t }.

On observe son comptage le long d’'une 1ére séquence d’ADN : Nfbs.
On observe son comptage le long d’'une 2eme séquence d’ADN : NQObS.

Le motif w est-il davantage inattendu dans la 1ére séquence que dans la 2eme ?
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Pour cela, on quantifie I'exceptionnalité du motif en écrivant N°Ps = i x Natt
et on teste statistiquement I'hypothése HO : {k1 = k2} contre H1 : {k1 > ko}
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Contraste significatif ?

On considere un motif w sur I'alphabet {a, c,g,t }.

On observe son comptage le long d’'une 1ére séquence d’ADN : Nfbs.
On observe son comptage le long d’'une 2eme séquence d’ADN : NQObS.

Le motif w est-il davantage inattendu dans la 1ére séquence que dans la 2eme ?

Pour cela, on quantifie I'exceptionnalité du motif en écrivant N°Ps = i x Natt
et on teste statistiquement I'hypothése HO : {k1 = k2} contre H1 : {k1 > ko}

Ici la modélisation va porter sur le processus des occurrences du motif le long de chacune
des séquences (processus de Poisson),

et on utilise que N; | N1 + N3 suit une loi binomiale dont les parametres ne dépendent ni de
k1 ni de k2 sous I'hypothese HO

— p-value = score de contraste
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