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Missiieg

Proposer des solutions bio-informatiques a des problemes biologiques

Logiciels

Banques de données

-Formation
<Encadrement
-Bio-analyse
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Transmettre son savoir-faire : les Formations

Formation Inserm en bio-informatique
Cours de bio-informatigue ReTNet

Encadrement d'etudiants stagiaires
(Masters proefessionnels de Bio-nfermatique:..)

=G0 eEeeioral et d el unversiteliourss Easteu(Sirasiaeung)

=Scola Syedriavra da Bilgracnnolocia da Sirasooure

Vastar orofassionnal da Bio-informzticua EGO|S
da 'Univarsita da Rouyar

Cours Pastayr da ojo-informezrjcue
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Partager son savoir-faire : Encadrement et Expertise

Participation a des projets de recherche
locaux, nationaux et internationaux

EVirGenaret sgenomiquefenctionnelledelaretine
Priffz s PRosa aapear Inraciral Yz emeant Aoorozes

CyioCzy - Eiyda das orotdinas du eyioseualatia dzns |2
oroqgrassion du cancar(LBVIAG Luxamboure)
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Soutien alarecherche : mise a disposition de ressources

protonresoures| 1N terPro J
»
Décrypthon ,¢ .
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Serveur de calcul et de disque pour le haut-débit

Cluster 6 Sun V40Z quadri-processeurs Optéron 2,6 GHz
-2 Xx 32 Go, 4 x 16 Go;
-2 X 1,5 To de disque;
- Solaris 10, Fedora;
- Gestionnalre de charge : Sun Grid Engine

SerRvelrWwen Nt /l0ios U=strzisoe)ir

SUTINE=A50

Sarvaur FTF fto:/ifto-iqpme.u-strasoe.fi

Sun =450
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BnquesYaeXaon

Plus de 250 Go de données

Plus de 120 Go d’'index

Miseajour hehdeomadaire par procedure automatigue hars;ligne

Valldauenmmanuel | exavan AmISeenex] ofaten

Url 216683 ¢2rznt at continy
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Disponibles sur le Web et en ligne de commande pour le haut-débit

EMBOSS
SRS

Blast, FastA, Hmmer....

Disoaniolas sur |2 sjia FIF

Unioror radistripyda antra agtras 2 intantjor
cda |2 Plata-forma da Protdomicua da Strasooure
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Disponibles sur le Web et en ligne de commande pour le haut-débit

Blast, FastA, Hmmer Clustal

EMBOSS (interface EMBOSS-GUI)

SRSi(Iast; clustalWw et empoesSiInclus)

PiogaAljer
D)o)\)\/
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iInterface Web EMBOSS-GUI

Fichier Edition Affichage Allera Marque-pages Outils Aide
<:3 o ‘ N @ @ 2 hitp://bips.u-strasbg.f/EMBOSS/

Fichier Edition Affichage Allera Marque-pages Outils Aide

g | EM Boss <.'] M @ ‘7& == http://bips. u-strashg.f/EMBOSS/ ]7\ ® ok [[CL
gl DOTPATH i = EMBOSS

ELOIE || (Displays a lapping werdmatch dotplot of twve
dotmatcher Fields with a coloured background are optional and can safety be gnored..  HEIP 7

o i (serspsica) | DOTPATH: OUTPUT ]

polydot ALIGNMENT
ALIGNMENT
GLOBAL

CONSENSUS
est2genome

needle
stratcher Use one of the following three fields:

1. SET THE PARAMETERS FOR THE RUN (Ol PT THE DEFAULTS..)

PUT FILE: st ]

Selectan input sequence

Created dotpath.l.png

IMAGE FILE

ALIGNMENT
1. Toaccess a sequence from a database, enter the USA path here: (dbname:entry) DIFFERENCES

dotpath (12/10/05)
R
matcher

seqmatchall ALIGNMENT DOT 450
supermatcher 2. Or, upload a sequence file from your local computer here: PLOTS
water dotmatcher o y
wordmatch I— Parcourir... dotpath
ALIGNMEN dottup
MULTIPLE 3. Orenter the sequance data manually here: polydot 380+
emma ALIGNMENT P
infoalign GLOBAL o4
lecor:m estzgenome /
oty needle % 250 —
showalign stretcher x /
tranalign 2
=
anmENT E e
abiview
cirdna matcher 150 -
lindna seqma!c:‘alzl
pepnet supermatcher | P
STt Select an input sequence. R 10 )
prettyplot Use one of the following three fields: wordmatch
prettyseq GNMENT 4
remap =l 1. Toaccess a sequence from a database, enter the USA path here: (dbname:entry) MULTIPLE
seealso &
http:/fbips. u-strasbg.fyEMBOSS/cgi-binfemboss.pl?_action=input&_app=dotpath I.r:;lzlalgn J M W0 130 20 20 30 30 0 40
plotcon RARAHUMEN
prettyplot
showalign
tranalign [~ [home ]

[]]

Terminé




Banque de données
DbClustal




Rascal







Clustering




/ PipeAlign : Fin.

Fichier Edition Affichage Allera Marque-pages

Firefox

Outils  Aide

@ I o http:/fbips.u-strasbg.fr/PipeAlign/jump_to.cgi?Final+1012-1044-8659

|
J hittp:{/bips.u-strashg fr - 1012-1044-8659 groups - Mozilla Firelox

|| Secator groups

Groupt:szestdsequences
sPTalaua  RuewoalKuyveomyoesiacts  pren spr E=a154
[Eukaryota] Saccharomyces Protein SPT3 (Positive regulator of Ty
cerevisiae (Baker's yeast). transcription).
[Eukaryota] Candida glabrata (Yeast) Candida glabrata strain CBS138 chromosome M
(Torulopsis glabrata). complete sequence.

[Eukaryota] Ashbya gossypi (Yeast)
(Eremothecium gossypii). AFR3BEWD.

E=e121
E=e-116

E=e123

[Eukaryota] Debaryomyces hansena
(Yeast) (Torulaspora hansenii).
[Eukaryota] Clavispora opuntiae:
[Eukaryota] Yarrowia lipolytica
{Candida lipolytica).

[Eukaryota] Kluyveromyces lactis
(Yeast)

Similar to CAS020{CaSPT3 Candida albicans
CaSPT3 transcriptonfactor.

Spia.

Yarrowia lipolytica chromasome E of strain
CLI29Y of Yarmowialipolytica

Protesn SPT3.

[Eukaryota] S Protein SPT3 (Positive regulator of Ty
cerevisiae (Baker's yeast). transcription).
[Eukaryota] Candida albicans (Yeast). Transcription factor Spt3.

Eéshgr‘)ztalcanddaalbim Hypotheti in SPT3.

Jalview NorMD : 0.748

is.u-strasbg.fr - PipeAlign 1012-1044-8659 Report - Mozilla Firefox

012-1044-8659 session Report

ce: SPT3_KLULA

" ROTEIN database (2,414,794 seq) reported a total of 49 sequences:

value < 1e-10
value < 1e-06
value < 1e-03

value <1

0 LMS's covering 179 residues (54.6%) of the query (328 aa.).

from the database search results were selected for alignment with the 7 submitted sequences.

ue for the DbClustal alignment was: 0.569

of the DbClustal alignment by Rascal the NorMD value was: 0.593

of Rascal ouput by Leon 1 sequences were removed from the alignment
value was: 0.748
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Nombreuses séquences predites dans les banques

Protéomes eucaryotes predits en totalité ou peu s’en faut

llauxidiernreurs impoeriant s peur Certans arganismes; de 30%,a 50%
GESIPIOIEINES PrEIES GIRESOIN dIerEECHTIEES

SySrarna o rrjcua goLr fratra ar avjdanea |as arraurs
cda gradietion voranriallas
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Banque de données

PipeAlign
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Protéine la plus proche

Groupe (DPC/Secatar)

]
]
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Protéines preédites
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J vaLld - Mozilla || |2} | x|

:Ei:hier Edition Affichage Allera Marque-pages Outils Aide {
[+] @0k [l |
a

' <o - - ) @) (S hupibips.u-strasbg fivALId_bin/Labels, cgi?0210-1715-1956&

Job 1D: 021017151955
Tue Feb 10 17:1542 MET 2004
NormD 0811 > 0.4
Alignment quality is satisfying

Protei i igins

I cukaryom pradiction (EF)
Prokaryo prediction (PP)
I \RNA comglete coding ssquence (RNA)
[ High roughput cONA (HTT)
! Fragment (FRA)
I ;\nnotaon ambiguity (AMB)
I Uniknown proein (UNK)

- HELP -

Primat uence validation
. Valid ssquance

-

| Terminé

Protein coding origins

Secator Cluster0 ; =16

[name|  organism
lgstz01 vitis_vinitera
l99m6 bS [Vitis_vinifera

lg43690 |Vitis_vinifera
lagseqs |arabis_nirsuta
la%eeqd |Arabis_jacquinii
lggse 7 |Arabis_blepharophylla
Arabis_gemmifera
la%seq2 |Arabidopsis_lyrata
004717 [Arabidopsis_thaliana
|a39782 |Gossypium_hirsutum
8 |Fragaria_ananassa

lg40249 [Lactuca_sativa

7 |[Zea_mays

Hordeum_spontaneum

[Hordeum_spontaneum

name

fadxis0

fasers
faguzss

Secator Cluster 2, Members = &

name or
Ip14139  |Papio_hamadryas
|p798%  |Sparus_aurata

1

Multiple Alignment protein coding origin distribution
NormMD = 0811

121% 15.1% 60.6% 3.0% 3.0% 60% 0%

-
- -_— o -
EP

PP HTC FRA AMB UNK

Cluster 0 cading origin distribution
NormMD = 1.000

18.7% 0% 75% 0% 62% 0% 0%

EP PP RNA HTC FRA AMB UNK

Cluster 1 coding origin distribution
NormMD = 1.005

33.3% 0% 666% 0% 0% 0% 0%
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La quantité de séquences dans les banques de données
augmente de maniere exponentielle

Il est de plus en plus malaisé de suivre |'actualite
et d'identifierles nouyveaux:membres d'une famille fenctionnelle
des quils sentdispenibles

Vaijlla agtornzrigqua gour 2 misa 2 jour dzlicnameants multjioles
cda grotdinas sodcifiquas da ramillas fonctionnallas
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Banque de données

Racflarefa
ca similarits




Dsiiainehia Oualis. 50,9001 2

les normes ISO 9000 : qu'est-ce que c'est ?

Normes internationales

Management erganisationnel applicable a tous les domaines

@rientatipneG Ient»::
s Commorandra |25 vasoins das «alians 2
s Sansfaira laurs axiganecas

s Allar 2ug davant da |agrs ararnras
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Optimiser I'organisation de la Plate-forme pour
e |la bonne des demandes
J des solutions et meyens mis en Geuvre

o |a et la duisavoir-faire

satisfaction de nes utlisateurs
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Mise en place de la démarche en cours avec |'aide active

du Réseau National des Genopoles

Certification prevue fin 2006




Remerelen

Plate-forme Bio-informatique Génopole Ouest

Réseau National des Genopoles
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Oliviar Boof

NMohamad Radounzans Aniba Anna Frigdrict Jaan Muller Ravmond Rioe
Guillauma Barthommisr Raddy Ravi iirar Emmanuzl Parrodor Jaan-Clauda Thisrry
Layrant 8ianchatt Aurdlia Lardanois 1 aatjtia Poidavir Juliz Thomovsor
Yann Sraljvat Odila Lacompts Varonigqua Prigant Sarga Uge

Annaick Carles Lye Mouliniet Wolfagzang Raffalsbargeal Nicolas Wickar
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