Sortie du programme show_emfit d’estimation des parametres quand votre fichier modele ne contient plus d’erreur
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Sauver le fichier sigma_learn.model qui contient Choisir show_viterbi et cliquer sur further analysis . Cela
votre modele avec les probabilités estimees lancera automatiquement la prédiction avec I'alogorithme

de Viterbi en utilisant le modele appris sur le jeu de
séquences utilisés auparavant pour l'apprentissage




Apres avoir cliquer sur further analysis, vous vous trouverez sur cette page, vous permettant de lancer le programme de
Viterbi
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Le programme Viterbi fournit en sortie un fichier résultat par séquence analysée. Pour récupérer simultanément tous les résultats,
cliquer sur download et enregistrer I'archive.

Il faudra par la suite extraire les fichiers de cette archive. Vous obtiendrez une liste de fichiers avec l'extension .vit

Pour exécuter le parser, il faudra également extraire les fichiers de I'archive fournie dans le TD et qui contient les fichiers de séquences
ADN ayant servies a I'apprentissage des probabilités et analysées ensuite par le Viterbi pour prédire la localisation des promoteurs dans
chacune d’entre-elles. Vous obtiendrez un répertoire seq qui contiendra des fichiers avec I'extension .dna.

Le parser requiert une comparaison entre le fichier .dna d’'une séquence et le fichier .vit qui lui est associé. Copier les fichiers .vit dans le
répertoire seq
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Modifier le programme pour indiquer le chemin ou se trouve vos fichiers .dna et .vit (donc tous le chemin jusqu’au répertoire seq

1 #! fusr/bin/perl -w

2

3 use strict;

4 *——___-“‘-\\\\\

5 my srep e > > Ligne a modifier
7 my @motif liste = | ; |

g

9 opendir (DIR, Srep) or warn srep: §!'";

18 my @liste of files = grep /\.vits/, sert(readdir DIR);

11 if ( scalar @liste of files == 0 ) {
12 print ;
13 exit(1);

14 ks

15

16 close(DIR);

17

18 my $tp sigma 35 = O;
19 my $tp sigma 10 = @
20 my $tp sigma 35alt
21 my $tp _sigma_l@alt
22 my stot = 0;

===
=]



Pour lancer votre parser et récupérer les résultats dans un fichier :
./parser viterbi.pl > resultat viterbi.txt

Vous obtiendrez les résultats sous cette forme :

Nom du gene position prédite de la boite -35, sa position réelle dans la séquence et le motif dans la séquence puis la position prédite,
réelle et le motif dans la séquence de la boite -10 et finalement la taille prédite et réelle du linker entre les deux boites

aadk 29 (16 ATCACA)S52(40 TATAAG A7 18
ald 73 68 b —31

alsk 55 o8 TCGATT 80 91/TGTAAT 19 17
amyLY 68 TTGTTT 17 17
bglu 67 TTGGCC 98 91 AATCAT 17 18
cad P2 68 TTGAGA 36 TATTAT 17 19
cheR 68 TTGAAA 189 90 TAAAAC 17 16
CltA 68 B8 TTOGATT 96 91 TITTACT 22 17

cltC 63 68 CAGACA g6 91 TTTAAA 17 17

Si vous ouvrez le fichier aadK.dha sur la premiére ligne du fichier vous aurez :

>aadk 143 ATCACA 16 TATAAG 40



En résultat final, le parser établit une synthese entre vos prédictions et les positions réelles pour chacun des deux motifs.
On ne s’occupera pas de la ligne sigma_35alt

Ici 85.17% des motifs sigma_35 et 85.59% des motifs sigma_10 ont été correctement prédit en acceptant un écart de plus ou moins
deux bases par rapport a la position réelle (ecart < 3)

Statistiques pour un ecart = 3
sigma 35 85.17 sigma 18 85.59
sigma 35alt 0.00 sigma 1l0alt 0.00
sigma 35tot B85.17 sigma 108tot 85.59



