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Chapitre I : Contexte
Le Déluge

From 1982 to the present, the number of bases in GenBank
has doubled approximately every 18 months.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/statistics/
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Chapitre I : Contexte
Le Déluge

Problématique
Comment structurer un ensemble
de données génomiques pour
pouvoir extraire rapidement et
facilement des informations
biologiques?
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Chapitre I : Contexte
Comptes des mille et un génomes

Agropolis Fondation

2016-2020
Responsables

Angélique D’HONT et Manuel RUIZ

Pluridisciplinaire

Agronomie, mathématique, écologie, évolution et informatique...

(source: www.agropolis-fondation.fr/GenomeHarvest)
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Chapitre I : Contexte
Comptes des mille et un génomes

UMR AGAP - Cirad

Équipe Mab - Lirmm

I AGAP : Amélioration Génétique et Adaptation des Plantes méditerranéennes et tropicales
I MAB : Méthodes et Algorithmes pour la Bioinformatique
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Chapitre I : Contexte
Comptes des mille et un génomes

Objectif scientifique

Comprendre l’organisation et la dynamique du génome pour
l’amélioration des cultures d’intérêt agronomique.

Espèces d’intérêt

Banane, Agrumes, Café, Riz et Canne à Sucre

(source: www.agropolis-fondation.fr/GenomeHarvest)
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Chapitre I : Contexte
Les trois grains de riz

Céréale de la famille des Poacées
Sous espèces principales

• Indica
• Japonica

400 et 500 millions de paires de bases d’ADN
38,000 gènes
12 chromosomes

I The 3,000 rice genomes project [Li et al., 2014]

→ 3,000 génomes de riz rendus publics
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Chapitre I : Contexte
Les trois frères du pan-génome

Core

Dispensable

Définition (Pan-génome)
Ensemble des gènes présents dans toutes les souches d’une même espèce
(core-genome) et des gènes absents d’une ou de plusieurs souches et des
gènes uniques à chaque souche (dispensable-genome).

[Tettelin et al., 2005]



7/42

Chapitre I : Contexte
Les trois frères du pan-génome

Core

Cloud

Shell

Définition (core, shell et cloud)
Le core (noyau : gènes présents dans tous les génomes du pan-génome), le
shell (la coque : gènes fréquents) et le cloud (nuage : gènes rares).

[Koonin and Wolf, 2008, Snipen and Ussery, 2010]
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Chapitre II : structuration des données
Peau de Banane

Vocabulaire

CAGCTGACTAGCTACGACT

Préfixe Facteur Suffixe

Alphabet Σ = {A,C,G,T}

k -mer Un fragment de k nucléotides consécutifs d’un mot (le
cas échéant une séquence provenant d’un génome).
→ Un k -mer est un facteur de taille k d’un mot.
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Chapitre II : structuration des données
Peau de Banane

Étude des 21-mers
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Chapitre II : structuration des données
Peau de Banane

Étude des 21-mers entre deux espèces (banane et riz)
→ Approche k -mers validée
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Chapitre II : structuration des données
Nipponbare et les sept génomes

Génome Séquences Taille du
No cultivar ssp. nombre taille totale fichier
1. 93-11 indica 12 chromosomes

+ 12,718 scaffolds
423,026,874pb 412MiB

2. BABO01 japonica 12 chromosomes
+ 654,543 contigs

306,177,972pb 390MiB

3. DJ 123 aus 2,819 scaffolds 345,981,746pb 335MiB
4. IR 64 indica 2,919 scaffolds 345,209,449pb 334MiB
5. Nipponbare

(IRGSP-1.0)
japonica 12 chromosomes 373,245,519pb 362MiB

6. Kasalath aus 12 chromosomes
+ 1 scaffold (14,822 contigs con-
caténés et séparés par 1,000 N)

401,141,708pb 421MiB

7. LNNJ01.1 indica 237 scaffolds 346,854,256pb 336MiB
8. LNNK01 japonica 181 scaffolds 359,918,891pb 349MiB
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Chapitre II : structuration des données
PICTURES :Matrice de présence / absence et l’ image géante

UpSetR : Un package R pour la visualisation des ensembles.

UpSetR : Jake Conway, Nils Gehlenborg

: x x x x
: o o o o
: x o x x
: o x o x
: o o o o
: x o x x
: o x x x

2

1 1 1

PICTURES UpSetR
PICTURES: https://gitlab.southgreen.fr/ALICIA/PICTURES
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Chapitre II : structuration des données
PICTURES :Matrice de présence / absence et l’ image géante

[Schatz et al., 2014]
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Chapitre II : structuration des données
PICTURES :Matrice de présence / absence et l’ image géante
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Chapitre II : structuration des données
PICTURES :Matrice de présence / absence et l’ image géante
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Chapitre II : structuration des données
Les comptes de la mère Loi

Dense

Peu dense

Eparse

N : Nombre total de k -mers

k1 : Hauteur de la zone dense

2k1 ≤ log (N )− log log (N ) + O
(

1
log (N )

)
[Park et al., 2009]
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Chapitre II : structuration des données

NGS

Pan-génome

Ensemble des k-mers

: x x x x
: o o o o
: x o x x
: o x o x

Nouvelles représentation des 
k-mers

L’image des préfixes

2

1 1 1

k2

k1 Dense

Peu
Dense

Eparse
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
gkampi :Le vaillant petit tailleur de k -mers

JellyFish [Marcais and Kingsford, 2011]
khmer [Zhang et al., 2014]
KMC [Deorowicz et al., 2013]
KMC2 [Deorowicz et al., 2014]
KMC3 [Kokot et al., 2017]
...
gkampi
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
gkampi :Le vaillant petit tailleur de k -mers
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
gkampi :Le vaillant petit tailleur de k -mers

L’outil gkampi
I Gk-Arrays et PgSA [Philippe et al., 2011, Kowalski et al., 2015]

I Parallélisation
I Massive : grille de calcul (Open MPI)
I Légère : multicœur (OpenMP)

I Découpage des k -mers en préfixes/suffixes
I Indexation des k -mers

(git: https://gitlab.info-ufr.univ-montp2.fr/doccy/libGkArrays-MPI.git)
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier

FastQ

Fasta

Index

Requêtes

RedOak

Open MPI

Résultat 
des 
requêtes
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier

K∗

K−

K+

= ∅
= ∅

= ∅
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier

K∗

K−

K+

= ∅
= ∅

= ∅

G1

K∗

K−

K+

= ∅

= ∅

adding G1

G1

G2

K∗

K−

K+= ∅

adding G2

G1

G2

K∗

K−

K+= ∅

G1

G2 G3

K∗

K−

K+

adding G3

G1

G2

G3

G4K∗

K−

K+

adding G4



22/42

Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
RedOak :Le joueur de flûte de Montpellier
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Requête : recherche les k -mers d’une séquence dans l’index et
affiche les résultats.

−−query ’ATAACGAGGGATGCTGGGTAAAATGCAAAGCTAG’
−−query ’Reverse complement:CTAGCTTTGCATTTTACCCAGCATCCCTCGTTAT’
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Les différentes valeurs disponibles pour les positions de la requête
sont :

“ ” Le k -mer et son complément inverse sont absents
“.” Il y a un k -mer précédent qui chevauche cette position
“+” Le k -mer à cette position est présent
“-” Le complément inverse du k -mer à cette position est présent
“*” Le k -mer et son complément inverse à cette position sont présents
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Exemple d’application pour valider les requêtes :

[Zhao et al., 2018].
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Les requêtes avec un découpage en 30-mers

RedOakRequêtes

G1:          [0+, 0-, 3956 30-mers]
G2:          [0+, 0-, 3956 30-mers]
…
G66:          [0+, 0-, 3956 30-mers]
G67:          [0+, 0-, 3956 30-mers]

ERECTA séquence Arabidopsis

Séquence Génomique

G1:-------......----[0+, 2013-, 2908 30-mers]
G2:++++......+++[2013+,0- 2908 30-mers]
…
G66:++++.....+++[2013+,0- 2908 30-mers]
G67:++++.....+++[2013+,0- 2908 30-mers]

67 
génomes 

assemblés
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Recherche du gène PSTOL dans l’index de RedOak
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Recherche du gène PSTOL dans l’index de RedOak
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Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
Les requêtes avec RedOak :Aladin et la lampe merveilleuse

Recherche du gène ERECTA dans l’index de RedOak



29/42

Chapitre III : Méthode d’indexation des k -mers
One Index to rule them all, One Index to find them, One

Index to bring them all, and in the light show them

I Massivement parallélisé
I Conçu pour des clusters de calcul
I Permet d’indexer des génomes assemblés compressés ou non
I Permet de retrouver des gènes d’intérêt

→ Est-ce que RedOak est adapté à une collection plus large de
génomes ?
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Chapitre IV : Performances
Le lièvre et la tortue



31/42

Chapitre IV : Performances
Le lièvre et la tortue

Indexation réalisée avec 2 nœuds et 20 instances par nœud
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Chapitre IV : Performances
Ressources processeurs (calcul) : les six petits préfixes

Utilisation processeurs en fonction des différentes taille de préfixes
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Chapitre IV : Performances
Ressources processeurs (calcul) : les six petits préfixes

Bilan : taille des préfixes
I Optimal en mémoire : k1 = 10
I Optimal en temps : k1 = 12
I Utiliser au mieux les ressources k1 = 10

→ Pour le riz la taille des préfixes qui semble être optimale est
k1 = 10 nucléotides
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Chapitre IV : Performances
RedOak et les 67 génomes

Évolution des core, shell et cloud k -mers

[Zhao et al., 2018]
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Chapitre IV : Performances
RedOak et les 67 génomes
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Chapitre IV : Performances
RedOak et les 67 génomes

Étude du nombre de bits par k -mers pour différentes tailles de préfixe
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Chapitre IV : Performances
RedOak et les 67 génomes

Étude du nombre de bits par nucléotide pour différentes tailles de
préfixe
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Chapitre IV : Performances
Le petit Poucet

Comparaison avec d’autres méthodes : construction de l’index
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Chapitre IV : Performances
Le petit Poucet

Comparaison avec d’autres méthodes : requêtage
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Conclusion

I La structure d’indexation :
I Massivement parallélisée (grille de calcul)
I L’indexation de données génomiques
I La recherche de séquences d’intérêt
I La comparaison de centaines de génomes

I Implémentée en C/C++, documentée et disponible : (git:
https://gitlab.info-ufr.univ-montp2.fr/DoccY/RedOak)
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Conclusion
Perspectives

I Élargir à d’autres espèces (GenomeHarvest)

I Étudier la loi de distribution des k -mers

I La Phylokmérie
I Faire une classification avec les k -mers
I Arbre des liens entre êtres vivants basé sur les k -mers
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Merci pour votre attention

https://www.montpellier-omics-days.fr
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