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Les technologies de séquencage actuelles rendent possible I'analyse de I'expression des molécules régulatrices que sont les smallRNA (20-25nt). Ces analyses produisent des dizaines de millions de lectures qu'il est
nécessaire de nettoyer et de filtrer pour séparer les molécules potentiellement actives des produits de dégradation. Cette étape accomplie, il devient possible de cartographier ces séquences sur le génome d’intérét pour
identifier les genes ayant potentiellement généré les précurseurs de ces molécules. Analyser la redondance intra banque permet ensuite de comparer les profils d’expression entre différentes conditions.

Parmi I'ensemble des smallRNA, les miRNA jouent un réle majeur dans la régulation de I'expression ou de la traduction des ARN messagers de génes codant pour des protéines. Les précurseurs des miRNA ont une structure
secondaire particuliere qu'il est possible de caractériser (1), de classifier et d’'annoter en utilisant les séquences générées (2) pour finalement compléter I'analyse en identifiant les ARN messagers ciblés par les miRNA (3,4).

Outils communs a toutes les classes de smallRNA

SMALLA est une boite & outil bioinformatique qui permet de gérer une grande partie du processus d’analyse des smallRNA et plus particulierement des miRNA. SMALLA est basé sur I'architecture de LeARN (5) qui est une
plateforme destinée a I'annotation des ARN non codant pour des protéines (ncRNA) a I'échelle génomique et qui propose de nombreuses fonctionnalités pour visualiser et éditer I'annotation de ncRNA. Ainsi SMALLA peut d’'une
part étre installé localement et paramétré selon I'organisme d’intérét et les données disponibles, et d’autre part étre utilisé pour visualiser et éditer les précurseurs de miRNA.
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Etude de I‘expression des smallRNA SMALLA propose un ensemble de programmes permettant IReprzselmat'lon Iocale.l GBtrowsT_ perdmet (’18 wsuallsher Igs srgaIIR_NA le
ec o de nettoyer les séquences produites par les séquenceurs de ong de fa seq,uence genomique. Les donnees sont chargees depuls une
dans différentes banques type 454 ou solexa. Ce processus inclut la génération de base de données CHADO.
statistiques sur la banque.

Sortios, rochorches ot autres opérations:

Chercher Sote Decoreted FASTAFile x| _Confiurer._ | Loncer
DéftZoom: << [Vorekep = 22 " inversion

L'interface utilisateur propose un formulaire web qui permet la
recherche de molécules différentiellement exprimées entre
différentes conditions

Séquences brutes
multifasta

fhrveces

o o 2 £
oraivo) (RN
erbert J, Stekel D, Sanderson S, Heath e < e ol Mk by naps
o et oS CRo3s) S SehoES ot 153 Nettoyage des séquences a8 Named gene
el e
Expression pattern screening Identification des adaptateurs 50 MIRMED_ LeARN_precursors
p— JE——
oraiies #1 (cross_match ou blast) BemsmalRNAZL ! i
odes = Extraction des inserts dans un intervalle BEE smallkNAZ2
Rt =| g g
de longueur BEEsmallRNAZ3
g Orientation de la séquence m——— | ot | | peabon
;::Ru Suppression des rRNA, tRNA (Blast) guszstoarzeic gsustvoLaLIFy gsustvosRLs
| — Jo——
v BT Inserts
orroe o ' BDD CHADO
avake i . : . smallRNA
Gestion de I'expression  suppression de la et MIRNA
IT redondance (nrdb) — stockage de I'expression
e e oo ames w12z SmallRNA candidats
T oot z 0 . )
e o] 7 : b I i Représentation globale
!T IWIW 1€
o e I FTT e Mapping sur le génome  (Glint/Blast) Les graphiques de type heatmap
Filtrage sur le nombre de mismatch générés par circos (6) représentent la
1 répartition et la densité des smallRNA
parfaitement mappés sur le génome. &0
‘ Reésultat mapping Ici on visualise des smallRNA de //////*'LNQ 4
e plusieurs longueurs (une piste par K% ,““ Y
longueur) sur plusieurs chromosomes & m\w\‘
(une tranche par chromosome) d'un
organisme.

Outils spécifiques

Consultation des précurseurs de miRNA Recherche des cibles des miRNA
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structures secondaires correspondant a des précurseurs de miRNA. programme filtre les résultats produits par MiRanda (3) selon les critéres
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