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MOTIVATIONS

Une fonction métabolique est provoquée par des genes
broches sur le genome.

Galperin et Koonin (2000)
Rison et al. (2002).
Simeonidis et al. (2003)
Kovacs et al. (2009)




MOTIVATIONS

Une [0 , e est provoquée par des genes
Metabolique Saspae génome.

Galperin et Koonin (2000)
Rison et al. (2002).
Simeonidis et al. (2003)
Kovacs et al. (2009)




MOTIVATIONS

Une ff , e est pr , enes

Galperin et Koonin (2000)
Rison et al. (2002).
Simeonidis et al. (2003)
Kovacs et al. (2009)
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Low-temperature electron micrograph of a cluster of E. coli bacteria, magnified 10,000 times. Each
individual bacterium is oblong shaped (ARS Image Gallery Image Number K1 1077-1).
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http://www.ars.usda.gov/is/graphics/photos/mar05/k11077-1.htm
http://www.ars.usda.gov/is/graphics/photos/mar05/k11077-1.htm
http://www.ars.usda.gov/is/graphics/photos/mar05/k11077-1.htm
http://www.ars.usda.gov/is/graphics/photos/mar05/k11077-1.htm

E. coli K-12 MG1655 (31/03/2008)
« GenBank id : UO0096
« 4242 genes codants.
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E. coli K-12 MG1655 (31/03/2008)
« GenBank id : UO0096
« 4242 genes codants.
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KEGG (21/08/2008)

« KEGG id :eco

« 2 971 composés biochimiques
« | 131 réactions biochimigues

* 64/ enzymes
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Un réseau métabolique fictif selon le formalisme SBGN




TRE

INTEGRATION : RELATION E
GENOME ET REACTOM

[T 4

r1%r2\ b

Un réseau métabolique fictif selon le formalisme SBGN




INTEGRATION : RELATION ENTRE
GENOME ET REACTOME

® iod T

e . J-

Un réseau métabolique fictif selon le formalisme SBGN




INTEGRATION : RELATION ENTRE
GENOME ET REACTOME

™ T Tomg

AR po= =0

96
1 ’r'6

A,

Un réseau métabolique fictif selon le formalisme SBGN
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PROXIMIT

* Hypothese:
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Une fonction métaboligue est provoquée par des genes
proches sur le genome.

* Distance: nombre de sauts entre 2 genes
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* Hypothese:
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* Hypothese:

Une fonction métaboligue est provoquée par des genes
proches sur le genome.

* Distance: nombre de sauts entre 2 genes
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Statistiques topologiques
) 343 sommets

* | 3288 arcs
Statistiques biologiques

* | 049 réactions nettoyées
* /79 genes

* 558 enzymes
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INTEGRATED PATHWAYS (IPS)
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> poids des arcs des chemins

#réactions métaboliques utilisées
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Mesure genomique
a minimiser
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=S MESURES

Mesure génomique
a minimiser
- _ > poids des arcs des chemins
Mesure metabolique
a maximiser
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Objectif : minimisation de w

Mesure génomique
a minimiser

Mesure metabolique
a maximiser
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Mesure genomique
a minimiser

> poids des arcs des chemins
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MINIMISATION DE W

* Algorithme de recherche des k plus courts chemins
sans cycle (Yen, 1970) de w minimum entre tous les
couples de reactions.




MINIMISATION DE W

* Algorithme de recherche des k plus courts chemins

sans cycle (Yen, 1970) de w minimum entre tous les
couples de reactions.

« 439 382 IPs obtenus
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Benchmark:
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* |35 opérons metaboliques
de RegulonDB (30/01/2009)

e 99 modules de KEGG

(21/08/2008)
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ON RETROUVE DE LINFORMATION

BIOLOGIQUE
@® Opérons @ Opérons + KEGG
KEGG @ Non identifié

Benchmark:

* |35 opérons metaboliques
de RegulonDB (30/01/2009)

e 99 modules de KEGG
(21/08/2008)
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* Melange du genome
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IMPACT GENOMIQU

Melange du genome
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Proportion d'opérons retrouves

Geénome non mélangé

\
76% ]

Génome mélangé exactemement matché (Jaccard a 100%)

non matché exactement
10(\
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Melange du métabolisme [Maslov et Sneppen (2002)]

On change I'enchainement des réactions en conservant

le degre des noeuds.




IMPACT METABOLIQU

Melange du métabolisme [Maslov et Sneppen (2002)]

On change I'enchainement des réactions en conservant
le degre des noeuds.

Proportion d'opérons retrouves

Métabolisme non mélange Metabolisme mélange @ exactemement matché (Jaccard a 100%)
@ non matché exactement
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* Les opérons ont un w faible (w=<1)
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W EST-IL DISCRIMINANT?

* Les opérons ont un w faible (w=<1)

e 50% des IPs avec w < | sont des opérons

| faudrart un autre
., Critere pour discriminer "
’ les IPs |
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#goenes dans l'intervalle correspondant
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DENSITE DES IPS
Matching exact des IPs par classe de densite
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CONCLUSION

* Approche Intégrative genéralisable basée sur la
notion de distance.




CONCLUSION

* Approche Intégrative genéralisable basee sur la
notion de distance.

* On retrouve de l'iInformation opéronique de facon
satisfaisante en utilisant W comme un critere de
recherche et la densité pour la discriminer .
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PERSPECTIVES

 lester d'autres informations biologiques (KEGG).
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* Application de la méthode avec une distance de
coexpression entre genes.
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-RSPECTIVES

Tester d'autres informations biologiques (KEGG).

Application de la methode avec une distance de
coexpression entre genes.

Approche par contraintes pour reduire le nombre
d'[Ps.

Travail avec I'INRIA de Rennes et le Pr; A. Mass
(Universite de Santiago au Chili) pour la prediction
microbienne de l'assimilation du cuivre.




