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Environnements d’annotation (1)

outils

=

-

‘\

* « pipe-line »

- gros deébits
- programmation
- interfaces « passives » (consultation)

¢ annotateurs automatiques [@ ! !

Magpie (Gaasterland et al.)
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ex: Pedant, GeneQuiz, BioFacet
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Environnements d’annotation (2)

* éditeurs d ’annotations

Genotator (Harris et al.)
Artemis (Rutherford et al.)

®* environnements interactifs

Outils E;

et stratégies
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couche de représentation
(modéle a objets)

Imagene (Médigue et al. 99)



Environnement d’annotation : les objectifs

outils données
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1. Confronter différentes sources de donnees : Hétérogenes, distribuees,
2. Appliquer des méthodes d’analyse dédiées : Stratégies

3. Favoriser le travail de I'expert-annotateur : Interfaces utilisateur (contréles
des paramétres, visualisation des résultats, édition des annotations)



| ’environnement GenoStar

il données
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GenoStar . Systeme de représentation des connaissang
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Entity / relation

Classes/Associations

chromosome4

UML

>—[ IsLocated J‘ gene

dnaA

Object Oriented
Representation System



GenoStar : Méthodes (1)

données — meéthode —— données

Chromosome — Henels B —> CDS'’s
Markov

* représenter et organiser les méthodes comme des entités

Modélisation Connaissance méthodologique

« contréler 'exécution (quelle méthode pour quelle donnée)



GenoStar : Méthodes (2)

» Des taches paramétrables enchainant ces méthodes sur les données

Parametres

|

Séquence — Prokov

— > CDS /™

visualisation
cartographique

r{ﬂ' Tasks rﬁ Tasks Execution rﬂ Que ry |

@ Compute CDGs

Décomposition
logique

o &? Cet parameters for Prokoy
@} Search matrix for prokow

@} External call of prokow_cds
@} Store a list of boundaries as CO%s in the KB
o @} Yisualize features on a map

felect a mapin the cartowiewsr
%:} Map features




Des modules interopérables

¢ GenoExpertBacteria
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autour d’'un noyau qui assure :

* |a gestion des données et des connaissances
* 'enchainement de I'exécution des méthodes
d’analyse



GenoStar : Environnement de génomique exploratoire” & |

organism Annotation de séquences

gene .. .
* Identifier les objets
p rotei N Eneng&nl—u:lt
Annotation fonctionnelle
enzyme

* Explorer le voisinage

Eeng imnikk

i GenoExpertBacteria

Fouille de données

» Découvrir de nouveaux objets /
relations
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GenoAnnot : annotation sequence brute (1)

» Gestion des données et des taches :
Contig ~ 45 kb (AF305077, GenBank) Anaplasma marginale

File Collection
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{g} Import fasta seque nce
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&[] visualization
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GenoAnnot : annotation sequence brute (2)

* Interface cartographique : visualisation des résultats des méthodes
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GenoAnnot : annotation sequence brute (3)

* Interface cartographique : visualisation des résultats des méthodes

Editeur de propriétés : statut des features

E, AM_000022

flnf-:urmatin:vns I/Annn:tatil:-ns |
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GenoAnnot : annotation sequence brute (2)

Utilisation de blastp et assignation fonctionnelle primaire

$o AM_000053
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GenoAnnot : reannotation de génome (1)

Génome de Borrelia b. : fragment des premiers 100 kb [Fraser et al. 97]
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Lo Administration
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GenoAnnot : reannotation de génome (2)
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sImportation des CDS dans GenoBool
*Recherche de classes d'usage des codons (contingence + AFC)
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Interoperabilité GenoBool->GenoAnnot (2)

|dentification des sélectionnées CDS dans GenoAnnot

VVisualiser les CDS leading vs lagging
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GenolLink : exploration du voisinage (1)

Espace de données : genes, polypeptides, COGs, PIM pylori (Hgx)
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GenoLink : exploration des voisinages (2)
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» (Genostar est mis a disposition des laboratoires de recherche
publics

Décembre 2002 : Version 1.1

Juin 2003 : Version 1.2 (interopérabilite, ajout taches...)

Décembre 2003 : Version 2.0

— programmable : ajout de méthodes, creation de stratégie...

Actuellement en alpha-test puis beta-test
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Pour en savoir plus...

4 WWW-geb.inrialpes.fr

http://www.genostar.org

Demande : academic@genostar.org , industry@aqgenostar.orq

Support / Retours utilisateurs : report@genostar.org
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