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Les méthodes sans-alignement

Quantification d’ARN Données de 3¢ génération
Kallisto, Salmon, RapMap

Sans parler métagénomique, phylogénie, analyses RNA-Seq
MHAP. Minimap?2



La quantification de genes au temps de I'alignement

_‘l' Make cDNA & shatter into fragments

Sequence fragment ends

v Map reads

CC BY Mangul et al, 2014e


https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-15-S5-S7

Kallisto : approche par « pseudo-alignement »

Bray et al, 20162 (sur arXiv en 2015a)

Bray et al


https://www.nature.com/articles/nbt.3519
https://arxiv.org/abs/1505.02710

Kallisto : approche par « pseudo-alignement »

Bray et al, 20162 (sur arXiv en 2015®)

!
Bray et al


https://www.nature.com/articles/nbt.3519
https://arxiv.org/abs/1505.02710

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read ---ATAGCTCGTA- - -

transcriptome - CGCTAGACTGCTCTAGTAC. --


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read ... ATAGCTICGTA. --

Maximal exact match

transcriptome - -- QGCTAGACTGCTCTAGTAC. --


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read ... ATAGCTIGGTA. - -

Maximal exact match

transcriptome - -- QGCTAGACTGCTCTAGTAC. - -


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read - ATAGCTCGTA. - -

Super maximal exact match

transcriptome -+ - CGCTAGACTIGCTCTAGTAC. - -


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read e AT- ..

Super maximal exact match

transcriptome  --- CGCTAGACT(GCTCTAGTAC: --


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

Salmon : approche par « alignement léger »

Patro et al, 2015

Utilisent les Super Maximal Exact Matches

read e AT- ..

Super maximal exact match

transcriptome  --- CGCTAGACT(GCTCTAGTAC: --

Conservent les chaines de SMEMs cohérents entre eux (colinéaires)


https://www.biorxiv.org/content/biorxiv/early/2015/06/27/021592.full.pdf

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016a utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016 =

Transcriptome (T) with separator

I [5] 18l 15[ [$] 13 3]
| ty ta t3 tq t5 tg
1
]
o Maximum Mappable Prefix —MMP;
] -
1
1
L™
1 e -
A Hash Table —h
.
.
-
*
~
-~
Suffix Array(T)
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CC BY NC  Srivastava et al


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTGAGTATACGA---

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT.--.
ATTGACTAGC.--.
ATTGACTATA--.
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTIGAGTATACGA ...

k-mer

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT.--.
ATTGACTAGC.--.
ATTGACTATA--.
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTIGAGTATACGA ...

k-mer

Table de k-mers i1

: i+2

ATT  (i,i+10) i+3
i+4

i+5

i+6

i+7

i+8

i+9

i+10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT.--.
ATTGACTAGC.--.
ATTGACTATA--.
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

k-mer

On recherche

ple de k-mers i1
: i+2
(ATT  (ii+10) +3
i+4

i+5
i+6
i+7
i+8
i+9
i+10

GAGTATACGA--.

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT.--.
ATTGACTAGC.--.
ATTGACTATA--.
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche

ple de k-mers

ATT  (i,i+10))

k-mer

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

GAGTATACGA--.

Table des suffixes

ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT
ATT

ACAACGC.-.
ACATTTG:--
AGCATTA ...
GACTAAT---
GACTAGC.---
GACTATA---
GGACGTA---
GGATACA--.
GGCAATC.--
GGGAACT:---
GGTCAGA---


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA---

Table de k-mers

ATT

(i,i + 10)

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

Table des suffixes

ATTA
ATTA
ATTA
ATTG
ATTG
ATTG
ATTG
ATTG
ATTG
ATTG
ATTG

CAACGC.---
CATTTG---
GCATTA---
ACTAAT.--.
ACTAGC.--
ACTATA.-.
GACGTA---
GATACA---
GCAATC---
GGAACT---
GTCAGA---


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTGAGTATACGA ---

Table des suffixes

i ATTACAACGC---
i+1 ATTACATTTG---
i+2 ATTAGCATTA--.

Table de k-mers

ATT  (i,i+10) i+3
i+ 4
i+5 =
i+6 ATTGGACGTA...

i+7 ATTGGATACA---
i+8 ATTGGCAATC.--.
i+9 ATTGGGAACT---
i+10 ATTGGTCAGA--:


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA---

Table de k-mers

ATT

(i,i + 10)

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT.--.
ATTGACTAGC.--.
ATTGACTATA--.
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTGAGTATACGA ---
MEM

Table des suffixes

i ATTACAACGC---
i+1 ATTACATTTG---
i+2 ATTAGCATTA--.

Table de k-mers

ATT  (i,i+10) i+3
i+ 4
i+5 =
i+6 ATTGGACGTA...

i+7 ATTGGATACA---
i+8 ATTGGCAATC.--.
i+9 ATTGGGAACT---
i+10 ATTGGTCAGA--:


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTGAGTATACGA ---

MEM

Table de k-mers i1

: i+2

ATT  (i,i+10) i+3
i+4

i+5

i+6

i+7

i+8

i+9

i+10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
AT..-
GC...
TA ...
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA---
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.

ATTGA
ATTGA
ATTGA

CTA
CTA
CTA



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On recherche ATTGAIGTATACGA --.

MEM

Table de k-mers i1

: i+2

ATT  (i,i+10) i+3
i+4

i+5

i+6

i+7

i+8

i+9

i+10

Table des suffixes
ATTACAACGC--.
ATTACATTTG--.
ATTAGCATTA--.
AT..-
GC...
TA ...
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.

ATTGA
ATTGA
ATTGA

CTA
CTA
CTA



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA ---

Table de k-mers

ATT

(i,i + 10)

i+1
i+ 2
i+3
i+4
i+5
i+ 6
i+7
i+ 8
i+9
i+ 10

Table des suffixes

ATTACAACGC--.
ATTACATTTG---
ATTAGCATTA--.
ATTGACTAAT--.
ATTGACTAGC--.
ATTGACTATA---
ATTGGACGTA--.
ATTGGATACA--.
ATTGGCAATC--.
ATTGGGAACT--.
ATTGGTCAGA--.



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA ---

Table des suffixes

i ATTACAACGC---

Table de k-mers i+1 OATTACATTTG---
: i+2 PATTAGCATTA -

ATT  (ii+10) i+3§ATTGACTAATm
i+a 8ATTGACTAGC. ..

i+5 SATTGACTATA.-.

i+6 YATTGGACGTA---

i+7 O ATTGGATACA-..

i+8 PATTGGCAATC.-.
i+9gATTGGGAACTm

i+10 "ATTGGTCAGA--.

LCP


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA ---

Table des suffixes

i ATTACAACGC---

Table de k-mers i1 GATTACATTTG---
: i+2 YATTAGCATTA. -

ATT  (ii+10) i+3gATTGACTAATm
i+a SATTGACTAGC...

i+5 SATTGACTATA.-.

i+6 *ATTGGACGTA---

i+7 OATTGGATACA. ..

i+8 PATTGGCAATC.-.
i+9gATTGGGAACTm

i+10 "ATTGGTCAGA---

LCP


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA ---

Table des suffixes

i ATTACAACGC---

Table de k-mers i1 GATTACATTTG---
: i+2 gATTAGCATTAm
ATT (i,i+ 10) f+38
i+4
i+5 8 .
i+6 YATTGGACGTA---
i+7 OATTGGATACA. ..
i+8 PATTGGCAATC.-.
i+9 :ATTGGGAACT---

i+10 "ATTGGTCAGA---

LCP


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

RapMap : approche par « quasi-mapping »

Srivastava et al, 2016e utilisé dans Salmon (Patro et al, 2017) @, sur bioRxiv en 2016

On rechercheATTGAGTATACGA ---
k-mer

Table des suffixes

i ATTACAACGC---

Table de k-mers i1 GATTACATTTG---
: i+2 YATTAGCATTA. -

ATT  (ii+10) i+3gATTGACTAATm
i+a SATTGACTAGC...

i+5 SATTGACTATA.-.

i+6 *ATTGGACGTA---

i+7 OATTGGATACA. ..

i+8 PATTGGCAATC.-.
i+9gATTGGGAACTm

i+10 "ATTGGTCAGA---

LCP


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27307617/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pmc/articles/PMC5600148/
https://www.biorxiv.org/content/early/2016/08/30/021592

Chevauchement de
reads de 3¢ génération

Les reads sont longs et bruités
Plusieurs (dizaines) de kb, 10-30 % d'erreur



MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

.:"\

read

k1 ki)
k2)
k3)
ks)
fi(ks)
fi(ke)
fi(k7)

fi
ko fi
ky ———— f
ks 1
ks
ke

kz


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

read h b
by ————— fi(k) f(k)
o ————— filka) (ko)
k3 ————— fi(k3) f2(ks)
oy ————— fi(ke) fo(ka)
ks —— fi(ks) f2(ks)
ke —————— fi(ke) f2(ke)
e ————— filky) k)


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

read h b A
kf ——— fi(k )fz(kl) f3(k1)
ko fi(k2) f2(k2) f3(ka)
ky —— fi(k3) fa(ks) f3(k3)
kg fi(ke) f2(ka) f3(ka)
ks fi(ks) fa(ks) f3(ks)
ke fi(ke) f2(ke) f3(ke)
kz fi(ky) f2(k7) f3(k7)


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

read
ki
ko
k3
ka
ks
ke
k7

i h f f
fi(ki) f2 f3( )f4(k1
fi(ke) f2 f3(k2) fa(ka
fi(ks) f2 f3(k3) fa(ks
fi f3(ka) fa(ka

ks) f
ke) f2
kr) 2

f3(ke) fa(ko

(k1) f2(k1)
( (k2)
( (k3)
(ka) fa(ka)
fi( (ks)
fi( (ko)
fi( (k) f3(k7) fa

)
)
(k3)
(ka)
f3(ks) fa(ks)
(ko)
(k7)


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015a

read i h B 1
kf ——— f( 1) fa(k1) f3( 1) f4(k1)
ko fi(ke) f2(k2) f3(ka) fa(k2)
ky —— fi(k3) fa(ks) f3(k3) fa(ks)
ky fi(ka) f2(ka) f3(ka) fa(ka)
ks fi(ks) f2(ks) f3(ks) fa(ks)
ke fi(ke) f2(ke) f3(ke) fa(ke)
kz fi(ky) fa(k7) f3(k7) fa(kz)

On ne prend qu’une valeur par fonction

Généralement le minimum


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015a

read

kg —m88

ko

i h ff
Alh) fz(kl)a(kl)
fi (ko) Ba(k2) (ko) fa(k2)

ky —— fi(k3) fa(ks) f3(k3) fa(ks)
kg — fi(ka) fa2(ka) f3(ka) fa(ka)
kg —————— Efz( 5) f3(ks) (a(ks)
kg ———— fi(ke) f2(ke) f3(ke) fa(ke)
ki ——————  fiky) falke) f3(k7) fa(k7)

On ne prend qu’une valeur par fonction

Généralement le minimum

minimizers


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015a

read i b 1 1
o —————— (kl)&(kl)a(kl)

kp —— fi (ko) Ba(k2) (ko) fa(k2)

kg ——— fi(k3) fa(ks) f3(k3) fa(ks)
fi(ka) f2(ka) f3(ka) fa(ka)

(

(

<
3(ks) fa(ks))

(

(

ka

kg ———— fi(ke) f2
kg ———— (k) £

ke) fa(ke)
k7) fa(k7)

—_— (ka)
ks ———— @D (h)
(ko)
(k)

f3
f3

On ne prend qu’une valeur par fonction

Généralement le minimum

Le read est résumé a [fi(ks), fa(kz), f3(k1), fa(ks)]


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015a

S,: CATGGACCGACCAG GCAGTACCGATCGT :S,
CAT GAC GAC GTA CGA CGT
ATG ACC ACC (A) AGT CCG TCG
TGG CCG CCA CAG ACC ATC
GGA CGA CAG GCA TAC GAT
Honh o hoL \ ®) ./ HonhoLn
19 14 57 36 CAT GCA 36 19 14 57
14 57 36 19 ATG CAG 18 13 56 39
58 37 16 15 TGG AGT 11 54 33 28
40 23 2 61 GGA GTA 44 27 6 49
33 28 11 54 GAC TAC 49 44 27 6
5 48 47 26 ACC ACC 5 48 47 26
22 1 60 43 cCCG CcG 22 1 60 43
24 7 50 45 CGA CGA 24 7 50 45
33 28 11 54 GAC GAT 35 30 9 52
5 48 47 26 ACC ATC 13 56 39 18
20 3 62 41 ccA TCG 54 33 28 11
18 13 56 39 CAG CGT 27 6 49 44
min-mers

(5, 1, 2,15] () [5, 1, 6, 6]
Sketch(sS;) Sketch(S,)

CC BY NC ND Berlin et al, 2014w


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

S,: CATGGACCGACCAG GCAGTACCGATCGT :S,
CAT GAC GAC GTA CGA CGT
ATG ACC ACC  (A) AGT CCG TCG
TGG CCG CCA CAG ACC ATC
GGA CGA CAG GCA TAC GAT
r, r, r, r, \ (B) / r, r, r, T,
19 14 57 36 CAT GCA 36 19 14 57

14 cn LY 1n ame A~ 10 19 cr a0

Faut-il comparer toutes les paires de reads ?

22 1 60 43 cCCG CcG 22 1 60 43

24 7 50 45 CGA CGA 24 7 50 45

33 28 11 54 GAC GAT 35 30 9 52

5 48 47 26 ACC ATC 13 56 39 18

20 3 62 41 ccA TCG 54 33 28 11

18 13 56 39 CAG CGT 27 6 49 44
min-mers

(5, L, 2,15] () (5, 1L, 6, 6]
Sketch(sS;) Sketch(S,)

CC BY NC ND Berlin et al, 2014w


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

Chaque f; a sa table de hash T;

On y enregistre la valeur mini-
male (clé) pour chaque read (valeur)


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

Chaque f; a sa table de hash T;

On y enregistre la valeur mini-
male (clé) pour chaque read (valeur)

A()
4 r4 pos. 2907 r]_2 pos. 6295 r569 pos. 42810
7 19 pos. 271

13 r6 pos. 5817 r7 pos. 211


https://www.nature.com/articles/nbt.3238

MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

Chaque f; a sa table de hash T;

On y enregistre la valeur mini-
male (clé) pour chaque read (valeur)

4 r4 pos. 2907 r]_2 pos. 6295 r56g pos. 42810
7 19 pos. 271

13 Ie pos. 5817 r7 pos. 211
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MHAP : approche par « alignement probabiliste »

Berlin et al, 2015e

Chaque f; a sa table de hash T;

On y enregistre la valeur mini-
male (clé) pour chaque read (valeur)

A()
4 r4 pos. 2907 r]_2 pos. 6295 r56g pos. 42810
7 rg pos. 271

13 Ie pos. 5817 r7 pos. 211

Pour les paires de reads ayant suffisamment de mini-
mizers conservés on va s'intéresser a |'ordre des k-mers

On peut choisir des k-mers plus petits

En pratique : ky = 16 ; ko = 12 ; 512 a 1256 fonctions de hash
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Minimap2 : minimizers et fenétre glissante (winnowing)

Li, 2018 qui s'appuie sur Minimap Li, 2016

Probléme de MHAP : le nombre de minimizers est fixe
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Li, 2018 qui s'appuie sur Minimap Li, 2016

Une seule fonction de hash
Une fenétre glissante sur w k-mers

Hashs 45 52 12 23 74 62 18 3 31 10 52 47 30

Il'y a toujours (au moins) un minimizer parmi w positions consécutives

En pratique: k =15, w =5
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Combien bien choisir ses minimizers ?

Marcais et al, 2017 e

Ordre alphabétique 7
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Comment bien choisir ses minimizers ?

Marcais et al, 2017

k=7, w=11
Ordering distance low sep.
mean * stdev %
human lexico. 5.1(34) 33
random 6.0(32) 19
Minimap 5.8(33) 22
KMC2 5.9(33) 19
UMD Ovl 6.1(31) 17
Kraken 6.2(30) 13
DOCKS 6.7(26) 6.2

© Marcais et al, 2017
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Comment bien choisir ses minimizers ?

Marcais et al, 2017

k=7 w=11
Ordering # bins avg size max ratio
(mega bases)

human lexico. 16285 0.175 96.4
random 11388 0.251 38.3
Minimap 12280 0.233 69.5
KMC2 12287 0.233 74.5
UMD Ovl 11015 0.259 26.1
Kraken 10389 0.275 26.3
DOCKS 4046 0.706 23.5

© Margais et al, 2017
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