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FROGS
FROGS Find, Rapidly, OTUs with Galaxy Solution
Logiciel d’analyse des données du métaba rcoding
* Analyse de grands ensembles de séquences d'amplicons d'ADN T — I v eeeee— —
* Précision et rapidité
 Table d'abondance des OTUs (Operational Taxonomic Units) et K AL
affiliations taxonomiques g el
» Interface graphique sous Galaxy (user friendly), ou ligne de
commande
» 22 outils de bioinformatique et de statistiques
* Traitement des séquences ITS (levures et champignons) " -
* Gestion des paires de lectures non chevauchantes —
ol (ITS, RPOB, LSU ou tout autre marqueur de taille > 600 bases) == .
* Plébiscité par la communauté: SRR |
v+ de 2300 téléchargements de FROGS
Hierarchical clustering
v 100 citations de l'article Escudié et al. en 18 mois gV it :
v Au moins 13 plateformes Galaxy dans le monde proposent FROGS NP e
v+ de 15000 visites sur le I et
_Preprocessing Tool | | Chimera Removal Tool | | Affiliation Tool y T
MACADAM
MetAboliC pAthways DAtabase for — S
Une base de données pour I'exploration des fonctions
métaboliques des microbiotes a partir de la taxonomie =
Jure | | |
[ - MACADAMExplore - application informatique d’exploration de — =
MACADAM - permet de relier les affiliations taxonomiques des microbes gm R sw N @Q '
a leurs annotations fonctionnelles — S |
y 4 ’ [ ° [ o y 4
Les lonques lectures de séquencage, I'avenir des marqueurs de biodiversité ?
* Contraintes actuelles du marqueur ARN16S séquencé via lllumina: v’ 83 paires de génes sélectionnées
* |ectures de 450 nucléotides
* multi-copies = probléme pour la quantification 79%78 2pairesdegenes
» faible résolution taxonomique possibles possible
Orientation dominante trouvée L
* Obijectif: Recherche de nouveaux biomarqueurs avec: ———— p83 t
* haute réso.lution taxonomique au niveau de l'espéce jongueurdelarégion <10Kh - paies C r
* MoNo copie : “* @ rpsB-tsf
» longues lectures de séquencage i.e. fragment de génome de 5000 =T e sectmio
a 8000 bases pouvant contenir plusieurs genes T . iiiiig.if
055 .'__.-*"" ® secY-rplF
. .._-" ® otherregions
* (riteres de sélection des paires de genes :
1. Genes universels en 2. Orientation des paires 3. Distances entre les paires
simple copie homogene 4. Constance de ces distances Perspectives:
*l/ T : iy ) * Exploration/validation de ces 5 régions sur tous les génomes de Refse
. primer y ?prme -g—-* 'QF-* i.e.p~1 /1 000 genomes. 7 ’ )
- ——- o S  Comparaison avec les données sur l'opéron de I’ARN ribosomique.
— - — —— H Vlzrg:g;ie * Design d’amorces des 5 régions : In silico validation des amorces et
= ——- o évaluation de I'impact de ces amorces sur la résolution taxonomique.
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