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Bienvenue sur |a plateforme bio-info

que GenOuest

Biemvenue sur le serveurde cak ulde la plateforme bio-informatique de OUEST-genopoled®

Pour un accés drectaus cuils dela plakedkrme, uilissz 'onglet"Cufls".

La boite de recherche (en hauta drois) wous permetira de frouver ou refrouver des douments, desoudls, ...

Ces pages wous permetrontd acesder rapidement a nos cufls bic-informaiiques, aux banques publiques misss a jour quofdennement, aux sSminaires organisse, aus ormatons, ..

Evénements de la plateforme

Lea conrences auront lisu le 18 oclobre 2005 a I'[RISA =alle "Mdel Méier” Campus Beaulieu Rennes. Retrouvez le programme de catie
journéa en diguantid,

En sa\rmr plus...

|__En_sa_\r_u;1:r.piu_f;.. .

EmrIOp

Esposd dela plaetome bicinormaigue OUEST-gencpale®

|__En_sa_\r_u-1:r'piu.';...

Refrouver iousles exposss de ces 2jours.

__En_sz;\r_u;ir.piur;.. i

é.l-.ﬂ...?.‘?""!P..ﬁ"'.".'.’.“..”t.'.*?.‘?.ﬂ'.-'.".?.'.-'".9‘.3..'9.1?.'?‘9!‘?.'.'!"‘?.5.i“?i!'!.'F".".".'.*??iq!-!?.

REEMEIIN oo o s sn s s s s s s

%L‘s“ P IRISA ﬁ!NR.{d

Actualité de la plateforme

1

Lea conErences aurontlieu le 18 oclobre 20054 I'IRISA salle "Mdhel Méfver” Campus Beaulieu Rennes. Programme da |a 38me jouméade
renconies :

[ Lire a suite

[ Lire 1a suite

"BioConductor Prject: Analyzsing Genormic Dats Using Categeries” Robert Genteman

[ Lire a suite

m, 2 ]uin 2008 : Lettre d'infa

Laletred hiormaion Prospecive N* 5ds OUEST-genopola® vientds paraiie.

[ Lire 1a suite

St R A OO .o o e o i

Mouvelles versions : Gen Bank 1470, Swissprot47.1, Rebase 505

[ Lire 1a suite

Capyrigh1®@ 2005 OUEST-ganapals®, Manfans Légalas

Contactz Englizh Imprimer
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La platsforme Outils Banques

Bienvenue sur la plal

Pour Uil

b rouser ou ratouver  des oufls,

Evénements de la plateforme Actualité de la plateforme

7
2 Rencontres autour de 13 platelorme BIEANOMEHGUE | | | &\ 10 octabre 205 : Programme des wrolsemes rencontes sutour de e pisttorms Blo-informavaue

Les con e

aurcntlieu le 18 ocicbre 2005 & IRISA salle "Michel Méivier” Campus Beaulie Rennes. Rebouvez le programme de cete Les conrences aurcrtlieu le 18 ockotre 20054 'RISA salle "Michel Méfier” Carpus Beaulieu Rennes. Frograrmme da a 38me jeumée de
joumés en diguantid 2

rencontes

| En savoir plus... | Lire la suite

; Y
AL, it Moo i sk b it bisiitingns L. 15 juitet 2008  Conterenca

JOBIM 20056,7
| En savoir pius... [ Lire a suite
ok s ch L e ol it i eles phenaneta. pSH i O Conranea o
Exposs dala plateime hicinbrmaigue OUEST gencpole® "HoCondickr Project Using Caiegeries’
| En savoir plus Lire la suite
v &
\é.;. ‘éres Rencontres autour de la plateforme bioinformstique 4; 2 juin 2005 : Letire d'info.
Rerrouvez bus les suposés ds oss 2jours. Laletrs d hirmaton Prospacive N° § de OUEST-ganopala@isntds paraire.

Lire la suite

5, el 2008 Banques

Nouvelles versions :Gen Bank 147.0, Swissprol47.1, Rebase 505

[ Lire la suite

B invriA

© 2003 QUEST- o Légal
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/5, 19.9¢10bre 2005 : Programme des tralsimes rencontres sutour de Ia pistsforms Blo-informatiqus ... ..

Les conBrences aurentliey le 18 ockokre 20054 [ 1RISAsalle "Mchel Méiver' Carmpus Beaulieu Fennes. Programme da la 32me joumée de

rencontes

Y
L. 15 juitet 2008  Conterenca

JOBIM 200567

;13 juin 2005 : Conférenca |

“HeConducker Froject Lking Categeries’

A
Dl 2juin 2008 :Lettre dtinte

Laletrs o hiormafan Prospacive N 5 s OLIEST-genopalsBrientds parairs.

5, el 2008 Banques

Nouvelles versions :Gen Bank 147.0, Swissprol47.1, Rebase 505

[ Lire la suite

[ Lire 1a suite

[ Lire la suite

Lire la suite

[ Lire la suite
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Vous &tes ici : Accueil = Outil

La plateforme

Outils Banques

Sont contenu da

ainsi que des lier

Recherche de similarités
Alignements de sequences

Contig. assemblage d'EETs
Clustering

O pécouverte de motifs

& Recherche de motifs

O |dentification de genes
Traduction : ADM -> Protéine
Identification de protéines
Phylogénie

Protéine : structure tertiaire

[ wisconsin Package
Geénearation d'amorces
Recherche d'orthologues
Ressources d'etude de I'expression des génes
= Ontologies et connaissances
E Protéine : structure secondaire

Copyright @ 2005 OUEST-genopolel. Mentions Léqakes

Rechamhar

Formations

Seminaires

Becherche de similarités

s @ B A = B &
Accueil Fall Flan  Contacts  English  Imprimer
-f:-l L ! '\h'ﬂ o . o
(o 1€ e
R 115 B o
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& Qutils OUEST-genopole®

[blastn] : ADN - ADN

contre les banques publiques

conire une bangque personnelie

[blastp] : protéine - protéine
contre les bangues publiques

& contre une banque personnelle

ELAST aprés traduction
[blasix] : query nucléique - bd protéigue

e [tblastin] : query proteique - bd nucleique

BLAST contre génomes complets

BLAST contre génomes complets

BLAST contre EST (Unigene)

BLAST contre EST (Unigene)

B Accéder aux outils externes
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Qutils d’Anal quences

[z Recherche de similarités
- [zl Alignements de stquences

[z] Contig, assemblage d'ESTs

) Clustering

(] Découverte de matifs

2] Recherche de motifs

[z Identification de génes

(=] Traduction : ADN -> Protéine
[zl Identification de protéines

=] Phylogénie

[zl Protéine : structure tertiaire

(=] Wisconsin Package

(] Géneration d'amorces

2] Recherche dortholbgues

(] Ressources d'étude de l'expression des génes
=] Ontobgies et connaissances
(l Protéine : structure secondaire




Recherche de similarités

& Outils OUEST-genopole®

[blastn] : ADN - ADN

] eantre les bangues publigues

] eantre une banque persannelle

[blastp] : proteine - proteine
] eantre les bangques publiques

] eantre une banque personnelle

BLAST aprés traduction
[blasix] : query nucléique - bd proteique
[tBlastin] : query pretéigue - bd nucléique

BLAST contre génomes complets

BELAST contre génomes complets

BLAST contre EST (Unige ne)

BLAST contre EST (Unigene)

] Acceder aux outils externes




BLAST contre genomes complets

ELAST contre genomes complets

BLAST contre EST (Unigene)

ELAST contre EST (Unigene)

I Replier les outils externes

| [Ep—

Elast 2 sequences
Comparaison de deux stquences données. Alignements locaux sans gaps entre deux s2quences nuckigues
ou protéiques.

= Dotlet
LAlign

PipMaker
Recherche de similarités entre deux s2quences nuckiques.

Séquence contre une bangque

=] BEAUTY : Blast Enhanced Alignment Utility
[zl Blast au HCEI

=) FDF
Il recherche de similarités entre des stquences et une banque protéique ou nuckique.

= ParAlign

=] WU-Blast2
Logiciel trés puissant pour Mdentification de génes et de protéines, qui utiise des recherches de similarités
sensibles, stkEctives et rapides dans ks banques de sdquences nuckiques et protéiques.
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La plateforme Outils Bangues ‘Séminaires Formations

Sont décriles dans cette page loutes ks bangues de stquences disponibles sur notre serreur ainsi gue s outis guiy sant es,
Sont égakment préseniges s bases de donnees spéchaleses rdalsses par nos Ingéneurs,

o
:._é_,.. Banques publiques WA Banques nucleiques

{\.-i\\

[F1 Banques nucléiques
[l Bangues protéiques

21 Bangues de motifs protéigues Genbank 148.0 (0505
£l Bangues d'enzymes Embl B4.0 (1005
LocusLink 5 [_04.-'05] -
IMGT 2005416 (1005
_ IMGT HLA 2.0 (04/05)

[£] Génomes eucaryotes
=] Génomes bactériens
[=] Génomes archae

Golden Human wversion 17, build 35 du NCBI (11104)

Golden Mouse version 5, build 33 du NCBI (1104,
o Fi 7.02 (10/02)
7, TRANSFAC® i ki)

Unigene 182 (04/05)

=l Demande d'accés TRANSFACH

= ] =

Contacts  English Imprime

[ Accés

Bases de données spé

Ces bases sont en acces restreint,
Pour ks consulter, nom d'utilisateur : public et mot de passs | public.

i;nnpe

‘Semences en phase de germination
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o
Bangues A

=l Accés
Bases de données spécialiséees

ady

[Z] Bangues nucléigues

[Z] Bangues protéiques

[Z Bangues de motifs protéiques
[Z Bangques d'enzymes

A - Génomes complels

[zl Z2nomes eucaryotes
=] Z2nomes bactériens
= GEnomes archas

A ada

[#1 Demande daccés TRANSFACH

Ces bases sont en accés restraint.
Paur kes consulter, nom d'utilisateur : publie et mot de passe : public.

KﬁuF;

Semences s phase de genminalion

Huitre
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Bangues nucleigues

(P )
- .::;‘ Bangues nucléigues

Genbank

Embl
L
IMGT

IMGT HLA
Golden Human
Golden Mouse
Flybase

Unigene

149.0 (08/05)

B4.0 (10,05}

= (041055

200541-6 (1005

2.9 (04/05)
version 17, build 35 du NCBI | 1104
version 5, build 33 du NCBI (1104)

7.02 (1002

182 (04/05)




PLATEFORME
BIOINFORMAHQUE

La plateforme Outils Bangues Séminaires

Formations

Fechercher Y
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Accusil  RAQ Flan

Vous &tes ici: Accuell = Seminaires

ACTIVITES SCIENTIFIQUES
MANIFESTATIONS SCIENTIFIQUES
SEMINAIRES

PARTENARIATS ET VALORISATION

Vous &tss ici : Accueil » Scientific Events » Saminars » Symbicsa

o FORMATION PAR LA RECHERCHE
CENTRE DE DOCUMENTATION

| | & RecHERGHER

ANMNUAIRE TELEFHONIQUE

Symbiose seminar )
Bio-Informatics events (seminar and thematic day conferences) in Rennes. ‘i’
o
e/
BiolnfoOuest Thematic days (half-day seminar session Cuest-genopole) o il
The bic-informatics team | Symbicse) regularly organizes thematic-day conferences on various bicinformatics topics. The public of this thematic-day & made of computer scientists as 19752005 0 \o

well as biologists coming from all western France.

Genome plasticity. Monday, 07-02-2006. 14h. Salle Jersey.

O'EHPERIENCES FOUR DEMAIN

Boris Vitzaner (Virgini Tech Blacksburg)

Studying evolution and mechaniams of host range in the phytopathogenic bacterium Pseudomonas syringae using comparative genomic
(summary)

Meriem El Karoui ( URLGA, INRA Domaine de Vivert)

Nouri Ben Zakour (INRA, Rennes)

Symbiose seminar (seminar of the team)

Ovidiu Radulescu (IRISA/IRMAR)

w ‘Octobre 2005 "

3 4 5 687 B 8
10 11 12 13 14 15 16

1519 20 21 2 23

24 25 26 27 28 20 30

Jeudi , 06-10-05. 14h. Salle Minquiers.
Aq:leds stochasligues de la dynamigue des réseaux en .b:mbgve moleculaire.
(summary)

Nicolas Beaume (INSERM 601, Cytokines et récepteurs, Nantes)

3

Thursday, 10-11-05. 14h. Salle Aurigny.
Identification de nouveaux membres dans des families dinterleukines.
(summary)

Marc ferré (INSERM 694, Angers)

Tuesday, 22-11-05. 14h. Salle Aurigny.
Ivo Gut (Déve loppe me nt technologique, Centre National de Ge notypage)

Lesmethodes d'analyse d'ADN au Centre National de Genotypage
Thursday, 24-11-05. 14h. Salle Aurigny.

Other events dealing with bio-informatics

Journées de la plate-forme Bielnfo

Mardi 18-10-05. Salle Métivier
Frogramme

=]

Contacts  English Imprimer




WWWw.genouest.org

i E] - = =] =

Aecusdl FAQ Plan Contacts English Imprimer

UEST

La plateforme Qutils Banques Seminaires Formations

Vous étes ici ¢ Accugil = Formations

2
'?).; Formations OUEST-genopole® :

Inscription
e
;{é_'.r, Auto-formations:
ISee - In Silice biology E-learning Environment
HELiXx

L r mom ]
BIDINFORMATICS

27
r«’ji__,,-._ Formations universitaires :

DEA Génomique et Informatique responsables : C. Delamarche et D. Lavenier




Inscription formations

o
-‘ﬁ, Inscription en ligne et recueil de vos besoins en formations

Afin de pouvoir plnifier ks futures formations, nous wous sommes reconnaiesant de bien voukir completer ce
formulaire.

— Inscription formations

C* pmel Mile M.

Nom : I

Prénom : I

Laborataire : I

Equipe : I

Numéro de téléphone : I

Mel (prenom.nomi@gqchosa fr) : I

Formations : [ Wisconsin Package
[ Genostar
[ Découverte de motits

[ BASE

Suggestions Préciser ici d'autres farmations

Effacer Cantinuer
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e Le personnel de la plate-forme
e La future version du site Web

e Les nouveaux outils

- InclusionTool (Plate-forme découverte de
motifs)

- WAPAM (Plate-forme recherche de motifs)
e L’'arrivée de nouvelles machines
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InclusionTool
]

e Des outils de découvertes de motifs
— Liste de motifs

— Motif inclus dans d’autres
e InclusionTool
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InclusionTool

Ensemble de
motifs au format
PROSITE

A

Cluster Parameter

Use cluster ? [no |

Inclusion Parameters

Your pattern PROSITE list in FASTA format

patl

/ rmm

AND/OR
Patterns file | Browse... |
IS (ARE)
INCLUDED IN
Your pattern PROSITE list in FASTA format
»pat2
-[AS]-YDR-[FHY]
AND/OR
Patterns file | Browse... |
?

Submit I Reset I
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InclusionTool

«#

Hasultfﬂrma’[IWeb pages j
Submit Query I
-~ J Plusieurs formats
) d’affichage
= | RISA > :
pour le résultat :
Bl N R A e Him|
Cbpy.rigr‘rtlnria.-'lrisa ° CSV(EXCG')
All Rights Reserved
« XML
Comments to Webmaster
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InclusionTool

pa2 patt

Patterns Submitted

"pat1" "M-A-YDR-[FHY]" [first pattern set
‘pal2’ 'WHASLYDR-FHYY' seoond patfen s

Clusters selected

any oluster has been selected

Comments to Webmaster
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Plate-forme de recherche de motifs
-

e Interface web d’outil de recherche de motifs
developpés au sein de I'equipe symbiose

- Stan => motifs SVG (context-sensitive)

e J. Nicolas, P. Durand, G. Ranchy, S. Tempel and A.S. Valin.
Suffix-Tree ANalyser (STAN) : looking for nucleotidic and
peptidic patterns in chromosomes. Bioinformatics

- Wapam => modele avec des poids
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Wapam
c-

e Recherche de motifs protéique et nucléique
dans les banques biologiques / génomes

e Motif => Automate pondére

e Exécution sur une « machine classique » ou
alors via des machines a processeurs
reconfigurables.
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Wapam : Automate pondeéreé

e Exemple de motif : C - x(1,2) - [ILV]

I
@@ FD Ao
TR
" V

Recherche avec/sans erreurs

Pondération

(I1,L,V,0)

< D@ B D e

( others, -1) ( others, -1)



WWW.genouest.org

Wapam : Fonction de transition

ﬂ Matrice de substitution Blosum

(N,+6) A R N D C Q
4 -1|2|2|0-1]|A
5lo|-2|3|1]|R
6|1|-3/0](N
(C,-3) 6 -3/0]|D
9 -3]|cC
5 (Q

6 (q4,a,q5)
4 " S



e, e e
e e

R-disk 5 e

e Yy SO
ey yyy vesy s

.
II e Ik

Host
PC

» Compilation de 'automate
sur le FPGA

» Calculs a la volée des la
sortie des disques

* Vitesse d’'analyse : 16Mo/s
* 20 GO : 2 minutes
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Interface web de Wapam
-

e Disponible sur la plate
forme de recherche de

motifs

Pattern Matching on the Bioinformatics Platform

Grappe 3.0 [1]

Grappe Format

Pattern Type Target Sequence
Pattern Format
MNucleic |Proteic User Sequences |Genome |Public Data bases
STAMN 1.0 “ J ..f STAN format ..f
| wapam11 B [ | « | PRosE v v
Pattern matching M| ¥ | + | pRrosiTE v
v | +




Wapam : premiere éetape
c

Step 1:

Your Mail : Igr?egvuw.mnch\r@i:isa.fr
Pattern: |Cx(1,2){ILV]
My pattern is a DNA pattern : [

Use the RDISK accelerator (beta version) : [

Available on few databank or genomes
You have to re-generate the automaia after a change of this op
Generate Automata
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Wapam : deuxieme étape

Step 2:

Automata :

|::FA gregory ..ranchy@irisa.fr
FA Pattern C-x(1,2)-[ILV] - strict

5 states, initial is 0, final is 4, 5 transitions, default threshold O
- A R N D C 0 E G H I I, K M F P 5 T W b | W
1 3 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ] 0 ]
g 1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1 -1
1 2 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
2. 3 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
3 4 1 el S Sl R S 0 S F 0 0 + B EE 0 S FO 0 s FO 0 s FO 0 5 g -1 -1
(WFA end

(LLV,0)

( others, -1) ( others, -1)
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Wapam : troisieme étape

Seach withina ¢ databaseora ¢ genome

Data Base:
swissprot ~ 2 . Z
| 2 s Interface de sélection de séquences
r
i standard de la plate forme
| el
Chromosome(s):
Nombre maximal d’erreurs
Maximal errors number : ||::_ . :
autorisees sur le motif
Display :

Each match :

Each sequence matched : &

|
’ Sélection des résultats a afficher

Start the scan
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Wapam : indicateur de progression
—

11 %
-_‘
Filtering
Stop the scan |
Warning : *Stopped after 1500 results.-
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Wapam : Les résultats 1/3

G
«~#&

Hasultformatl Web pages j
Submit Query I

S ok, }

= IRISA

Bl rNRIA

Caopyright Inriaslrisa

All Rights Reserved

Comments to Webmaster
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Wapam : Les résultats 2/3
c

MNext |
ein 1 ¥| Maximum sequences length :|3ﬂ End |

Results per page :Il-:]

Back
Begin |

Jump to :|5w|0238?8|13Sl_FAGES 135 globulin seed storage protein 1 precursor (Legumin-lik
Result 1 to 10 of 947
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Wapam : Les réesultats 3/3

Num Sequence name Strand } fmm“E”msM gregory.ranchy@irisa.fr ‘

lpus  |124 |\o IESVFSLNMAFQLEN ... DTVTSVVGFFRGLRL [72

sequence H!ength‘

|1 st |P15711|104K_THEPA 104 kDa microneme-rhoptry antigen.
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Lancement de motifs multiples 1/2

Pattern Matching w a pa m Multiple lauch

weighted automata pattern matching
Home
Wapam Home

Acces au lancement de patterns multiples

e Lancement de plusieurs motifs

e Sur plusieurs séquences (genome)

e Plusieurs recherches en paralleles

e Tous les résultats dans un seul fichier
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Lancement de motifs multiples 2/2
———

Pas de visualisation
graphigue des résultats

Automatic WAPAM (multi-patterns)

Y our Mail (needed) : |

Request name: |

Patterns file (in fasta format): | \ Parcourir. .. |

These patterns are nucleics: [

Tous les motifs sont dans
un fichier au format fasta
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Plan
G

e Le personnel de la plate-forme
e La future version du site Web

e Les nouveaux outils

— InclusionTool (Plate-forme découverte de motifs)
- WAPAM (Plate-forme recherche de motifs)

e L’arrivée de nouvelles machines
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De nouvelles machines
]

e Future (fin de 'année)

Ferme de calcul de 32 nceuds, chaque nceud est composeé de
2 processeurs AMD Opteron et dispose de 4Go de memoire
vive
Trois machines de service :

e Une machine pour le développement interactif

e Une machine pour le serveur web (répliqué)

e Une machine pour la soumission des travaux (et noeud d’l/O)

Un serveur de stockage SunStorage de 8 To pour les banques
de séquences

Un serveur de fichier GFS
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Questions?



