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Introduction

Séquencage

@ Séquencage -> avancées technologiques depuis le début des
années 2000.

@ Enjeu -> assemblage de génome.

Assembler = Reconstruire une séquence initiale a partir des reads
obtenus par le séquencage de cette méme séquence.
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Introduction

Assemblage de génome

reads

reads —_— = contig

reads

contigs

scaffold

Assemblage des
scaffolds

A) (B)
Assemblage avec génome Assemblage de novo
de référence

Figure — Les différents types d'assemblage.
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Objectifs du stage

Objectifs du stage

o Présentation succinte des stratégies d'assemblage
@ Apercu des outils d'assemblage de génome de novo existants

@ Réaliser un guide d’'aide a la décision dans le choix d'un outil
d'assemblage de génome de novo
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Objectifs du stage

Algorithmes d'assemblage de génome
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Etat de l'art

Algorithmes d'assemblage de génome - Méthode gloutonne

1 : Calcul de scores de chevauchement entre les reads

2 : Assemblage de la paire de reads avec le score le plus élevé
3 : Refaire les étapes 1 et 2 jusqu'a ce que tous les reads soient
assemblés
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Etat de l'art

Algorithmes d'assemblage de génome - Méthode OLC

(D) Hamiltonian Path identified .ﬂ =)

(C) Reads connected by overlaps

o —
(E) Consensus sequence

) Reads donnés en entrée a |'algorithme

) Identification des chevauchements entre chaque reads
) Construction d'un graphe de chevauchement

) Recherche d'un chemin Hamiltonien

E) Construction d'une séquence consensus
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Etat de l'art

Algorithmes d'assemblage de génome - Méthode GDB

ATGCTATGCGT

ATGC CTAT ATGC
TGCT TATG TGCG
M GCTA ATGC GCGT

TATG

TGCT @ GCTA @ CTAT é

(1) Décomposition des reads en k-mers
(2) Construction du graphe de De Bruijn

(3) Recherche du chemin eulérien
8/16



Introduction Objectifs du stage Etat de l'art Conclusion et Perspective(s)

Recensement des outils

9/16



Recensement des outils

Etat de l'art

Outil Sortie | Type reads Algorithme Outil Sortie | Type reads | Algorithme
Flye 2019 L Repeat graph Mapsembler | 2012 S oLC
Peregrine 2019 L SHIMMER Metavelvet 2012 S GDB
Ra 2019 L oLC Minia 2012 S GDB
Shasta 2019 L ? Newbler 2012 Pyro OoLC
Wtdbg2 2019 L FBG IMR/DENOM | 2011 S ?
Canu 2017 L OoLC Locas 2011 S OLC
Smartdenovo | 2017 L OoLC Soapdenovo | 2009 S GDB
Unicycler 2017 S.L, GDB/OLC Abyss 2009 S GDB
Miniasm 2016 L OLC Allpaths 2008 S GDB
NOVOPIlast | 2016 S Euler-SR 2008 S GDB
IVA 2015 S OLC Velvet 2008 S GDB
Megahit 2015 S GDB Edena 2008 S oLC
Falcon 2013 L HGAP SSAKE 2007 S Glouton
Masurca 2013 S, OLC/GDB VCAKE 2007 S Glouton
SGA 2012 S String graph Euler 2001 Sanger GDB
Spades 2012 ) GDB CELERA 2000 Sanger OoLC
IDBA 2012 S GDB
Table — Caractéristiques des outils d'assemblage de génome

Sigles : S : short read, L : long read,

Bruijn Graph.

: hybride, GDB : graphe de De Bruijn, OLC :
Overlap Layout Consensus, SHIMMER : Sparse Hlereachical MimiMizER, FBG : Fuzzy
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Etat de l'art

Recensement des outils

MINIASM
SMARTDENOVO
oA FALCON WTDBG2 PEREGRINE FLYE SHASTA
EULER
Données MASURCA
biologiques UNICYCLER
CELERA
SSAKE EDENA VELVET  EULER-SR seA
VCAKE LOCA ALLPATHS  ABYSS NOVOPLAST
MAPSEMBLER SOAPDENOVO ~ MINIA
VA

METAVELVET IDBA
SPADES MEGAHIT

Figure — Guide d’aide a la décision dans le choix d'un assembleur en
fonction des données a disposition et du type d'algorithme implémenté
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Etat de l'art

Sondage sur |'utilisation des outils d'assemblage de génome

Sondage sur |'utilisation des outils
d'assemblage de génome
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Etat de l'art
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Etat de l'art
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15 outils les plus utilisés. Pourquoi une telle répartition ?

-> "Tout dépend de I'objectif"
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Conclusion et Perspective(s)

Conclusion et Perspective(s)

Conclusion )

@ De nombreux outils disponibles

e Evolution des outils en méme temps que les améliorations
technologiques

@ Choix d'un outil en fonction des données a disposition

Perspective(s) ]

@ Approfondir I'étude pour améliorer le guide d'aide a la décision
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Objectifs du stage Conclusion et Perspective(s)

Merci de votre attention
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Méthode HGAP

Longreads

Construct pre-assembled
reads

. |
Longest
‘seed’ reads

Pre-assembled __ == = = Assemble

reads LA ¥ Y LR T oy g W W o x T ¥ to finished

Genome - genome

https ://pb-falcon.readthedocs.io/en/latest/about.html



Méthode String graph

Q Reads @ Overlap graph
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1. Quel(s) outil(s) d’assemblage connaissez-vous? (Si vous en connaissez d’autres qui ne sont
pas dans la liste ci-dessous, les ajouter dans la case "autre").

Propositions : Canu, SPAdes, Minia, SOAPdenovo, AllPaths, ABySS, Velvet, Euler-sr, Shorty,
Edena, CABOG, Celera, Newbler, VCAKE, SHARGCGS, SSAKE, Autre(s).

2. Parmi ces outils, lequel utilisez-vous le plus réguliérement ?

3. Pourquoi utilisez-vous cet outil plutot qu'un autre ?

4. Sur quel(s) type(s) de données et sur quel(s) génome(s) l'utilisez-vous ?

5. Quels sont les points forts de cet outil ?

6. Quels sont les points faibles de cet outil ?

7. Quels parameétres utilisez-vous ? (Parametres par défaut ou parameétres plus spécifiques).

8. Si vous avez des commentaires ou références a ajouter, veuillez les écrire ci-dessous. Si vous

souhaitez étre informé des résultats de cette enquéte, vous pouvez laisser en plus votre adresse
mail.
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