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Contexte du projet

 Besoin fort des biologistes

 Outils nombreux, dispersés, non intégrés

 Compétences présentes au niveau national

Volonté de travailler ensemble Lille

Orsay

Toulouse



  

Objectif

 Proposer un environnement intégré  permettant, à  
 partir d'une (plusieurs) séquence(s) d'ADN :

- de réaliser des prédictions de gènes d'ARN 
- d'analyser les prédictions obtenues au regard de :

* la séquence
* la structure
* la famille 
* le contexte sur le génome
* propriétés

- d'annoter, d'ordonner les prédictions au regard des analyses 
réalisées,
- d'exporter les résultats



  

Moyens & organisation
 Soutien du RNG/ReNaBi

- 18 mois de CDD 
- Animation : 6000 euros

 Participation active de 5 équipes avec l’aide de 2 CDD
- 6 mois CDD (Lille)

-

- 12 mois CDD (Toulouse) 

 Outils mis en place
- Ouverture d’un projet sur SourceForge : http://sourceforge.net/projects/rnaspace/ 
- Installation d’un wiki
http://intron.toulouse.inra.fr/rnaspace/  

 Réunions
- Visios/audios (>1/mois) depuis octobre 2007
- JOBIM 2008
- Journées ARENA/ReNaBi (février 2008, avril 2009)

http://intron.toulouse.inra.fr/rnaspace/


  

Vue générale

Séquence(s)

S

utilisateur

Banques
séquences

 ARNnc

Banques
motifs
ARNnc

Prédiction 
ab initio
- Petrin (Term.)
- Biais de 
composition
- Z-score

Analyse
comparative
- BLAST
- Yass
- RNA-Z
- CARNAC

Homologie à partir 
d'ARNnc connus
- ERPIN
- DARN!
- INFERNAL
- SYRINGA
- tRNAscan-SE

Génomes

familles/
séquences

predict

explore (valable pour  
l'ensemble des données)

l

Edit pour
export

- ApolloRNA
- Synthénie
- Multalin
- RNAfold
...

- RNAlifold
- CARNAC
- S2S, Paradise

Données internes 
(prédictions)

(

Données utilisateur
Données externes

Predict Explore Edit



  

Cahier des charges informel

 Permettre d'intégrer les outils développés dans 
    les équipes au plan national

 Prise en compte des organismes de type 
    procaryote et eucaryote 

 Deux niveaux de service:
– plateforme avec identification, espace de travail 
personnel, traçabilité
– formulaire web pour un site bridé

 Architecture ouverte (modulaire, extensible)  
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atypicalGC : 
- beaucoup de trop de candidats
- découpage de l'ARNr

A supprimer !!!
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Language de développement : Python

Framework WEB : Cherrypy
            -> simplicité d'utilisation

Système de template: Cheetah
            -> syntaxe proche du python

Architecture 3tiers :
   - couche interface utilisateur
   - couche métier
   - couche accès au données

Modèle de conception MVC
   - Model
   - Vue
   - Controleur

Côté technique



  

Perspectives 

- Finaliser les tests, ouvrir le site et le publier

... à court terme

... à plus long terme

- Site authentifié
- Ajout de fonctionnalités

* accèder au génome, 
* combiner de manière pertinente les   

        prédictions
* ajouter des outils de prédiction et 
  d'exploration 

- Etre plus efficace pour relever le défi du haut 
débit
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