
Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 1 

Coordonnées du Stop  
624 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
-1 

Coordonnées du Start retenu 1 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS 

 
Genemark folio 



 
 Pic fin dans les deux cas entre 40200 et 40300  
Potentiel codant relativement faible sur la premiere moitié 
de l’ORF 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

 
Non annotés mais nombreux homologues 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION : 
-plus de 50pb 
-pas de chevauchement de plus de 30pb 
-même direction que le gène aval 
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 1 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :1 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

start : 1 longueur: 624pb nature: ATG score: -3.801 z=2.383 
Longueur la plus importante, bon score, z-value parmis les 
plus élevées  
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 1 permet une ORF de 624pb  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
Oui 

 
 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Start 1 conservé 
 
 
 

DECISION: 

1: 
-meilleure longueur  
-chevauchement de moins de 30pb (et donc proximité des 
ORF) 
-bon score et Z value 
-conservé chez des homologues 

 
 
 

 
 
 
 

 



Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage Db :  

 

 
nr :  

 
 



 
Les Blastp contre la phage DB et la nr ne donnent des hits de 
protéines putatives/à la fonction inconnue. Les E-values sont 
<10^4 et le query cover est grande( plus de 80% pour une 
dizaine de hits).  
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Le hit avec la plus haute probabilité est  

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Chez Juanyo (autre EA10), il est inscrit que le gène 2 code pour 
une terminase, on ne connaît pas la fonction de la protéine du 
gène 1 donc on ne peut pas conclure sur une synthénie.  



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, la protéine prédite serait globulaire.  
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Les protéines hypothétiques sont approuvées par SEA-
PHAGES.  
 

DECISION: NKF 

Alphafolds 

J’ai utilisé le logiciel AlphaFold afin de voir si une structure 
secondaire fiable pouvait être prédite, le logiciel est confiant sur 
une structure, néanmoins celle ci est “étendue” et ne pourrait 
réellement exister que si elle était transmembranaire , mais 
deep TMHMM assure qu’elle ne l’est pas. Ce serait une 
protéine globulaire, on peut émettre l’hypothèse qu’elle serait en 
fait fonctionnelle sous forme de polymère.  
Structure monomérique :  



 
 
Structure dimérique :  
 

 

 
J’ai ensuite cherché des homologues de la structure dimérique 
grâce à alphaseek mais aucun résultat n’est concluant.  



Rien de concluant avec Dalisearch non plus. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 2 

Coordonnées du Stop  2069 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 1 

Coordonnées du Start retenu 624 

Fonction prédite Terminase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Potentiel codant détécté par Genemark sur toute la longueur de 
l’ORF. 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

OUI 

 



 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

624 pour glimmer et genemark 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le start retenu est le même que celui proposé par Glimmer et 
Genemark car celui-ci correspond à l’ORF la plus grande et 
correspond aux critères de chevauchement/espaces entre les 
ORFs. Le final score n’est pas le plus proche de 0 et la Z-value 
n’est pas la plus élevée, mais ce start correspond également au 
début du potentiel codant prédit par GeneMark. 
 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Oui, le start prédit correspond à l’ORF la plus longue et 
correspond au début du potentiel codant prédit par GeneMark. 
Start à la position 624.  
Longueur de l’ORF : 1446pb 
Chevauchement : -1 



Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Ce gène chez Carostasia est le seul annoté dans son groupe, 
starterator ne peut donc pas nous aider à trancher par 
définition. 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Le start est conservé chez une grande majorité des homologues 
trouvés par BLASTp 
L’alignement commence au premier AA pour la query et la 
majorité des subjects.

 

DECISION: 
Le start retenu est le 624. Il correspond à l’ORF la plus longue 
et est conservé chez la majorité des homologues. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

PhagesDB : 

 
 
BlastP : 

 
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
PDB : 

UniProt : 

Pfam :  

CD : 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, protéines de capside 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui, terminase 

DECISION: Terminase 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



QuaQStudent Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 3 

Coordonnées du Stop  3480 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 1 

Coordonnées du Start retenu 2071 

Fonction prédite Portal 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMark et GeneMarks detectent un pouvoir codant sur toute 
la longueur de l’ORF.  

 
 



 
 

 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 



OUI

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

2071 pour les deux. 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

OUI, Z value et Final score proches de 0.

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Non, un autre START est proposé proposant une plus grande 
ORF, mais c’est un TTG et cela donnerait une ORF 
chevauchante avec celle en amont ( >30bp) 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Ce gène chez Carostasia est le seul annoté dans son groupe, 
Starterator ne peut donc pas nous aider à trancher par 
définition. 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Le start est conservé chez une partie des homologues. 
L’alignement commence au premier AA pour la query et une 
partie des subjects. 
 
 
 
 
 
 



 

DECISION: 
Start à 2071pb retenu, bon score RBS, ne confère par l’ORF la 
plus longue mais le TTG en amont confère un chevauchement 
trop important avec le gène précédent.  

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Résultats nr :  



 

 
 
PhagesDB :  
 

 



 
 
 
La séquence protéique présente une forte homologie avec un 
grand nombre protéines portal. La e-value est à chaque fois très 
faible, et le query coverage excellent (plus de 95% pour de 
nombreux hits.) 
 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 



 

 
Le meilleur hit HHPred provient de Uniprot, c’est une protéine 
portal. La probabilité est 99.95%, la couverture est acceptable. 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Chez Juanyo, le gène 2 code pour une terminase et le gène 4 
pour une protéine de fonction inconnue. Néanmoins si on 
cherche chez d’autres phages du même groupe on trouve que 
le gène 4 code pour une MuF-like minor capsid protein. Ce sont 
des fonctions en lien avec les protéines portales. L'ordre des 



gènes à l’air conservé.  

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, elle est prédite comme protéine globulaire interne.

  
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

OUI.  
 

DECISION: Ce gène code pour une portal.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 4 

Coordonnées du Stop  4330 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 113 

Coordonnées du Start retenu 3593 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Genemark detecte un potentiel codant tout le long de l’ORF, le 
pouvoir codant commence un peu avant le start proposé par 
Genemark 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Oui 

 



Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 

DECISION: Oui 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Glimmer : 3593, GeneMark : 3617 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le Start proposé par Glimmer possède un RBS de meilleur 
score, mais ce n’est pas une différence très importante.  

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Oui le start choisit prédit l’ORF la plus longue. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Oui le start est conservé chez les homologues 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Oui le start est conservé chez les homologues 

 

DECISION: 
Start 3593, bon score RBS et prédit l’ORF la plus longue sans 
chevauchement excessif et est conservé chez les homologues.  

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 



une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

UniProt : 

 
Pfam : 

 
CD : 



 
PDB : 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, terminase et protéines de capside 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 5 

Coordonnées du Stop  4990 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 114 

Coordonnées du Start retenu 4445 

Fonction prédite Scaffold 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant sur 
une partie de l’ORF proposée par DNA master. Le pouvoir 
codant commence néanmoins plus tôt que le start proposé, et 
sur la partie 3’ le potentiel détecté est variable/faible. 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Quelques homologues sont retrouvés, néanmoins pour la majorité les 
scores sont entre 80 et 200.  

 
 



 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: Oui. 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

4445.  
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Oui, c’est le meilleur score proposé il est proche de 0. La Z-value aussi.  

 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Oui le start prédit la plus longue ORF ( 546pb), choisir ce start conduit 
à un gap de 15pb, ce qui n’est pas excessif.  
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Oui, le start est conservé chez les homologues. 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.  



 

DECISION: 

Le start retenu est celui à 4445 pb. Il est conservé chez d’autres 
homologues, est associé à un RBS de bon score et prédit la plus 
longue ORF.  

 
 
 
 

 
  



 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
Résultat Phage DB :  

 

 
Résultats nr :  
 



 
 
 
 
Des protéines scaffold de forte homologie sont retrouvées avec 
des deux DB. Les e-values sont très faibles (<<<10^4) et le 
query coverage est supérieur à 95% pour de nombreux hits.  
 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
Le résultat avec HHpred n’est pas aussi concluant à première 
vue, il trouve des hits proteins binding. Mais aussi des protéines 
scafold avec une haute probabilité (>90% pour deux).  

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Chez les phages du même groupe, les gènes 4 et 6 codent 
respectivements pour une Muf-like minor capsid protein et une 
major capsid protein. C’est en lien avec les protéines scaffold, il 
y aurait une forte conservation de l’ordre des gènes.  



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

 

 
 
Cette protéine est prédite globulaire.  



Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui.  
 

DECISION: Ce gène code pour une protéine Scaffold.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 6 

Coordonnées du Stop  
5974 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 30 

Coordonnées du Start retenu 5021 

Fonction prédite Major capsid protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Oui, GeneMark détecte un potentiel codant tout le long de l’ORF. Il 
est néanmoins bas en certains points.  

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Oui le candidat est retrouvé chez d’autres génomes annotés.  Les hits 
sont tous de bons scores.  

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: Oui. 



 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

5021 par Glimmer et GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le start est un ATG, le RBS associé est de bon score.  
 

 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Oui le start prédit confère la plus grande ORF = 954pb. Il mène à un 
gap de 31 pb ce qui n’est pas excessif.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Oui, le start est conservé chez une partie des homologues. 

 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Oui le start est conservé chez d’autres homologues. 

 
 

DECISION: 

Le start retenu est celui à 5021 pb. 
Il est conservé chez d’autres homologues, est associé à un RBS de 
bon score et prédit la plus longue ORF.  

 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 



*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

PDB :  

 
UniProt :  

 
Pfam :  

 
CD : 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, proche de la minor capsid protein 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

Oui, major capsid protein 



de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

DECISION: Major capsid protein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 7 

Coordonnées du Stop  6258 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 2 

Coordonnées du Start retenu 5977 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant tout le 
long de l’ORF. 

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Seulement quelques hits avec un score supérieur à 80 sont 
trouvés.  
 

 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: Oui. 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

5977 par Glimmer et GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le start est un ATG, le RBS associé est de bon score.  
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Oui le start prédit confère la plus grande ORF = 282pb. Gap de 3pb.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Oui, le start est conservé chez tous les homologues.  

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.  



 

DECISION: 
Le start retenu est à 5977pb, il est associé à un RBS de score 
satisfaisant, est retrouvé chez les homologues, et confère l’ORF la 
plus grande.  

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage DB :  
 



 
 
nr :  

 
 
 
Beaucoup de hits sont trouvés avec la phage DB, néanmoins la 
majorité ont de très faibles scores d’identité.  
Les E-values sont <10^4.  
La query cover est acceptable pour quelques hits contre la nr, 
un plus acec la  
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

 



annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
Aucune target n’est au-dessus de 70% de probabilité, elles ne 
sont pas intéressantes à évaluer.  

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Chez les phages du même groupe EA10, le gène 6 code pour 
une major capsid protein et le gène 8 pour une protéine de 
fonction inconnue. Aucune synténie n’est trouvée.  

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non, ce serait une protéine globulaire. 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui.  



Alphafolds 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
Protéine complètement déstructurée.  
 
Structure trimérique :  
 

 
Cette structure est encore moins fiable, néanmoins c’est peu 
probable qu’il y est un gap de 240 pbs. Sans aucune expertise, 
on a l’impression qu’elle pourrait agir avec une protéine codée 
par un autre gène.  
il faudrait utiliser la synténie pour déduire sa fonction… Peut-
être qu’elle fonctionne avec le produit du gène 8, qui est aussi 
inconnue…  
En dimère avec le gène 8 :  
 
 
 
 
 



 
 
La structure reste très destructurée.  
 
Résultat IUPred2A :  
 

 
 
IUPred précise que la protéine est bien destructurée en tant que 
monomère, ce n’est pas dû à un manque de données chez 
alphafold.  



DECISION: NFK.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 8 

Coordonnées du Stop  6730 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 59 

Coordonnées du Start retenu 6317 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant tout le 
long de l’ORF. 



 

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Oui des homologues sont trouvés par Blastp, tous de très bons 
scores.  
 

 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 

DECISION: Oui. 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

6317 par Glimmer et GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le start est un ATG, le RBS associé est de bon score.  

 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Non un start GTG se trouve en amont. Mais le score RBS est bien 
plus faible et le potentiel codant n’est pas détecté à partir de cette 
position. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Oui, le start est conservé chez tous les homologues.  

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.  
 
 
 
 
 



 
 

DECISION: 
Start retenu : 6317. Associé à un bon RBS, correspond au potentiel 
codant, est conservé chez les homologues.  

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 



 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
Pas de résultats acceptables 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée. 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Non 

DECISION: 
NFK 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 9 

Coordonnées du Stop  
7112 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 29 

Coordonnées du Start retenu 6702 

Fonction prédite Head to tail adaptor 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant tout le 
long de l’ORF. 

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Oui le candidat est retrouvé chez d’autres génomes annotés, avec un 
bon score d’alignement. 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: Oui. 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

6702 par Glimmer et GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Le start est un ATG, le RBS associé est de bon score (final score = -
4,812, il n’y a pas de meilleur score dans les autres starts proposés).  
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Non un start est proposé plus en amont, mais c’est un GTG et 
chevauchait l’ORF en amont, pas excessivement. (28pb) 

 

.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Le start n’est pas retrouvé chez tous les homologues après analyses 
sur starterator.  

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

Oui le start est conservé chez d’autres homologues avec Blastp. 

 
 

DECISION: 
Le start conservé est celui positionné à 6702 pb, c’est un ATG 
associé à un bon RBS et est conservé chez les homologues.  
 

 



 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage DB :  

 

 
 
nr :  

 



 
 
Les homologues trouvés avec les deux DB sont des protéines 
putatives/ de fonction inconnue. Les e-values sont <<10^-4 
avec un query coverage ≥97% pour une grande partie des hits.  
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Un seul subject à une probabilité >90%, c’est une protéine de 
fonction inconnue. e.value eleve  

 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie trouvée.  

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, ce serait une protéine globulaire. 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui. 
 

AlphaFold Structure monomérique :  



 
 
La structure trouvée par alphafold est fiable et globulaire 
comme prédite par DeepTMHMM.  
 
Recherche d'homologie de structure avec Foldseek :  

 
Un hit avec une probabilité de 100%, e-value 2.10^-4, “Phage 
head-tail adaptor”.  
 
De plus, la structure du premier hit HHPred ressemble 
fortement à celle de la protéine du gène 9. Les hits trouvés par 
Seek Fold sont aussi des head to tail adaptor.  

 
Alignement des deux structures grâce à Pymol :  



 

DECISION: 
D’après l’homologie structurale ce serait une head to tail 
adaptor.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 10 

Coordonnées du Stop  7456 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 4 

Coordonnées du Start retenu 7109 

Fonction prédite Minor capsid protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both Regardez les sorties des pg d’auto-annotation et 
indiquez (YES BOTH, YES Glimmer only, YES GeneMark only, 
Neither) 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
Les 2 proposent un potentiel codant  



 
Discutez si GeneMarkS et/ou GeneMark-host montraient un 
potentiel codant. 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Phage apparenté,  

 
 
Discutez si d'autres phages annotés et apparentés contiennent 
ce gène. Dans votre réponse, rapportez le nom du phage, le 
numéro de gène et la e-value du hit Blast contre la PhagesDB 
(le meilleur hit sera suffisant). Avez-vous observé le même gène 



(pham similaire) dans un phage annoté du même groupe dans 
Phamerator? Indiquez le nom du phage, le numéro de gène. 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Discutez s’il y a des conflits avec le Guiding Principles of 
Genome Annotation. Y a-t-il un chevauchement significatif avec 
d'autres gènes? Est-il suffisamment long ? Les gènes avant et 
après ce gène sont-ils dans la même direction ? 
non 

DECISION: 
Répondre clairement OUI ou NON à la question « Est-ce un 
gène ?» 
oui 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

7109 
 
Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Meilleur score RBS : -2.584, correspond au start retenu (ATG) 
qui correspond au start retenu. 
Listez les scores finaux des RBS et les Z-scores start prédits en 
utilisant la table Kibler6/Karlin Medium. Indiquez dans votre 
réponse si vous avez retenu le meilleur score ou non et 
pourquoi. Remarque : si vous proposez plusieurs starts, 
indiquez pourquoi et fournissez l’information pour chaque start. 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Conduit pas à l’orf la plus longue mais l’ORF plus longue fait un 
chev de 135pb 
 
Indiquez la longueur de l'ORF avec le start prédit ainsi que 
l'écart/chevauchement avec le codon stop le plus proche de 
l'ORF en amont. Le start proposé présente-t-il un 
écart/chevauchement avec le gène situé juste en amont qui 
n’entre pas en conflit avec le Guiding Principles of Genome 
Annotation ? 
Remarque : si vous proposez plusieurs starts, indiquez pourquoi 
et fournissez l’information pour chaque start. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Pas comparaison possible avec starteratorVous devrez 
également fournir les informations suivantes à partir de 
Starterator: le start correspond-il au start consensus prédit par 
Starterator ? Si non, le start consensus est-il trouvé dans cet 
ORF ? Si non, y a-t-il une meilleure option pour le start que celui 
prédit par Starterator et pourquoi ? Si Starterator n’a pas fourni 
de start consensus, vous pouvez préciser que Starterator n'a 
pas fourni d'informations. 
 



Remarque : si vous proposez plusieurs starts, indiquez pourquoi 
et fournissez l’information pour chaque start. 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Start conservé chez les homologues 
 
Si nécessaire, fournissez le meilleur hit BlastP de NCBI, 
PhagesDB avec l’alignement correspondant dans le format (Q#: 
S#), où Q (requête) est la séquence que vous analysez et S 
(sujet) est la correspondance dans la base de données. Donnez 
la e-value de l’alignement et la localisation du start retenu. 
Justifiez votre démarche. 
 
Remarque : si vous proposez plusieurs starts, indiquez pourquoi 
et fournissez l’information pour chaque start. 

DECISION: 

Indiquez le start retenu et justifiez brièvement. 
On a retenu le start 7109 car correspond au potentiel codant 
des 2 genMark, bon score rbs et pas de divergence avec les 
règles et homologues avec le même start 

 
 
 

 
 
 
 
 
 

 



Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 
 

 
Les premiers hits matches avec hypothetical proteins 
 
Mais il est possible de trouver : 
 

 
Evalue : 10-16 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pfam :  
 

 
UniProt : 

 
 
PDB :  

 



 
La description du Pfam11114 suggére que les gènes 9 et 11 
soient aussi des minor capsid proteins 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Proche des protéines de capside 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui, minor capsid protein 

 

DECISION : NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 11 

Coordonnées du Stop  
7815 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 1 

Coordonnées du Start retenu 7456 

Fonction prédite Tail terminator 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
GeneMarks detects a coding potential along the entire length of the 
ORF, but with a downward peak in the middle of the ORF.  
 

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Yes, the candidate is found in other annotated genomes, with a good 
alignment score. Many of the hits do not cover the entire 5' query.

 
 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

No 
 

DECISION: Yes 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

 
7456 by Glimmer and GeneMark 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Yes, this start is associated with an RBS with a final score of -4.429.  
This is an ATG.  
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

No, another start is proposed upstream, but it's a GTG and has a 
lower RBS score. Nevertheless, retaining this start would not lead to 
excessive overlap with the upstream ORF (3bp).  

 

 

.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Start is not found in all homologs after starterator analysis.  

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

Yes, the start is preserved in other homologs with Blastp. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 

 
 
 

DECISION: 

The start conserved is at position 7456. It is an ATG associated with a 
good-scoring RBS and is preserved in the homologs.  
 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage DB :  



 

 
nr :  
 

 
 



 
Avec les deux DB on trouve des homologues Tail terminator 
avec de e-values <<10^-4 et un query coverage >80% pour la 
majorité. On trouve également quelques protéines de fonction 
inconnue.  
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Le meilleur hit avec HHpred est une tail terminator avec une 
probabilité de 97.6%. mais e value elevée 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synthénie trouvée.  
 



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Le serveur DeepTMHMM était saturé donc j’ai utilisé le regular 
TMHMM… 
La protéine est prédite comme non transmembranaire.  

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui.  
 

DECISION: Ce gène code pour une tail Terminator.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 12 

Coordonnées du Stop  
8102 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove1 

Coordonnées du Start retenu 7815 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
We have a coding potential proposed by the 2  
 

 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Other related phages do have this gene: 

 

 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

no 
 

DECISION: yes 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Start : 7815 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 

 
The predicted start has the 2nd best RBS score: -2.505 (ATG) 
but very close to the best: -2.443 (GTG) 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

The predicted start gives the longest ORF (288) and just -1 
overlap with the preceding gene.  
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ?  
Carostasia not present in tarcks  



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 
The start selected is 7815 because of the best ORF, little 
overlap, good RBS score, homologs with the same start.  

 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 



*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 
 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pas de résultats acceptables 

 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non 



 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Non 

DECISION: NKF 

      
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 13 

Coordonnées du Stop  
8613 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 16 

Coordonnées du Start retenu 8119 

Fonction prédite Major tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarks detects a coding potential along the entire length of the 
ORF, but it is weak at 5'..  

 
 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Yes, the candidate is found in other annotated genomes, with a very 
good alignment score. 

 
 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

No 

DECISION: Yes 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

8119 by Glimmer and GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

This start is an ATG associated with a good-scoring RBS. Final score 
= -3.025. This is the best score proposed.  
 
 

 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

No, this start does not lead to the longest ORF. A GTG start is 
proposed at position 8008, but this would lead to too much overlap 
with the upstream ORF. The start at 8119 confers an ORF of 495bp.  

 

 

 

.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Start is found in all homologs after starterator analysis. 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Yes, the start is preserved in other homologs with Blastp. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 
 
 
 
 

DECISION: 

The start selected is that at position 8119. It confers an ORF of 
satisfactory size and is associated with a good RBS. It is also 
conserved in other homologs.  
 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage DB :  
 

 
 

 
nr :  
 

 



 
 
Cette protéine présente une forte homologie avec des major tail 
protein d’après des Blastp contre la nr et la phagesDB.  
Les e-values sont <<10^-4 et le query coverage est >98% pour 
une majorité des hits contre la nr.  
 
 
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Le meilleur hit est une major tail protein avec une probabilité de  
78.8%, ce qui est assez faible mais en accord avec ce qui est 
observé précédemment avec Blastp. 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

Les gènes en amont et en aval chez les phages du même 
groupe codent respectivement pour une tail terminator et une 
tail assembly chaperone. Il y a conservation de l’ordre des 
gènes. 



forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

 
Ce n’est pas une protéine transmembranaire.  

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

oui. 

DECISION: Ce gène code pour une major tail protein.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 14 

Coordonnées du Stop  9213 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 33 

Coordonnées du Start retenu 8647 

Fonction prédite Tail assembly chaperone 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 



Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 



 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

no 
 

DECISION: yes 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

8647 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Best RBS score: -2.523 corresponds to the selected start 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Yes, Length of 567 with start at 8647 
Gap of +34 
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ?  



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 

DECISION: 
 
Start of 8647 retained despite 33 nucleotides gap 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 



Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
Pas de résultats acceptables 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, proche de la tape measure protein et de la tail assembly 
chaperone 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui, tail assembly chaperone 

 



DECISION: Tail assembly chaperone 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carostasia-gene-15 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 15 

Coordonnées du Stop  9602 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 Gap 116 

Coordonnées du Start retenu 9330 

Fonction prédite Tail assembly chaperone 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
 
Small coding power observed on frame +3, but start position is 
not the same on both sites 
 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Yes, with the start at 9450 we have a gap of 237bp 
With the new start we have a gap of 116bp 
 
 

DECISION: yes  
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

9450 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Yes , score = -3.837 but 4 other RBS below it 
 
 
 

 
 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

No, other RBS give a longer ORF 
Longer ORF does not lead to overlap 
 
 
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ?  

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 

DECISION: 

 
9330 because it leads to the longest ORF and is conserved 
in homologs, unlike 9450. 
In addition, the 237bp gap is no longer present. 
 



 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

PhagesDB : 

 

 
nr :  



 
 

 
Tous les hits trouvés sont des tail assembly chaperone, avec 
une e-value <<<10^-4, et un query coverage excellent pour 
grande partie >98%.  
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHpred trouve des A2L zinc ribbon domain, une protéine 
arginine kinase activator et une RAd50 zinc hook motif.  



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Chez les phages du même groupe, les gènes 14 et 16 codent 
respectivement pour une tail asssembly chaperone et une tail 
measure protein, il y aurait donc synthénie.  

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

D’après DeepTMHMM c’est une protéine globulaire. 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
Oui.  
 



de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

DECISION: Ce gène code pour une tail assembly chaperone.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 16 

Coordonnées du Stop  
12042 

Direction (For/Rev) For  

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 28 

Coordonnées du Start retenu 9631 

Fonction prédite Tape measure protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Potential coding for both even if genemarks gives the start at 
9600 instead of 9631. 
 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

 
Strong homologs with the gene 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

 
Gap of 29 therefore acceptable 
 

DECISION: 
yes 
 

 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

 
9631 
 



Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Best RBS score: -2.443 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

We then have a length of 2412 bp with a gap of 29 with the 
preceding gene.  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

We have the same start with starterator 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 



 
 

DECISION: 
 
Start retained: 9631 because best RBS score, coding potential 
that corresponds and no breach of principles. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 



une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

UniProt :  

 
PDB :  

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

Proche de la minor tail protein et de la tail assembly chaperone 



connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui, tape measure protein 

 

DECISION: Tape Measure Protein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 17 

Coordonnées du Stop  12812 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 4 

Coordonnées du Start retenu 12039 

Fonction prédite minor tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both.  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarks detects a coding potential along the entire length of the 
ORF. 
 



 
 

 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Yes, the candidate is found in other annotated genomes, with a very 
good alignment score.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

No 

DECISION: Yes 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

12039 by Glimmer and GeneMark 

 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

This start is an ATG associated with a good-scoring RBS. Final score 
= -2,505. 
 
 

 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Yes, the predicted start leads to the longest ORF= 774bp, no 
excessive overlap (-4).  

 

 

 

 

.  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Alone in his group, impossible to conclude by definition.  

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Yes, the start is preserved in other homologs with Blastp. 
 
 

 
 
 
 
 



DECISION: 

Start retained ATG at 12039bp, confers the largest ORF without 
excessive overlap. Conserved in homologs, good RBS score. 
 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phage DB :  
 

 

 
nr :  



 

 
 
Avec les deux DB on trouve des hits correspondant à des minor 
tail protein, avec des e-values <<<10^-4, et un query coverage 
>98% pour beaucoup des hits.  
 
 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHpred trouve des distal tail protein, mais cette fonction n’est 
pas listée chez SEA-PHAGE. Mais HHPred trouve un subject 
avec plus de 99% de probabilité pour une minor tail protein.  



 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Gene avant : tape measure protein, gene après : major tail protein 
 



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, elle est prédite globulaire par deepTMHMM.  

 
 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui 
 

DECISION: Ce gène code pour une minor tail protein.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 18 

Coordonnées du Stop  
15238 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 1 

Coordonnées du Start retenu 12812 

Fonction prédite minor tail protein.  

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 

 
 
Coding potential for both, starts well at the start and ends at the 
stop, but not continuous throughout the orf. 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

 
Homology with other genes found 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Overlap -1 therefore acceptable 
 

DECISION: 
Yes 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

12812 for both 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
The predicted start has the best RBS score: -3.756 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

 With the start at 12812, the orf is 2427 bp with an overlap of -1. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
Identical start with starterator 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

DECISION: 
Start retained at 12812 because homologous, good RBS score, 
and it corresponds to the coding potential for the 2 genemarks. 
 

 
 
 

 
 



Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 
 

 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

UniProt :  

 
PDB :  

 
Pfam :  

 
CD :  

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Proche de la tape measure protein et de la tail assembly 
chaperone 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui, minor tail protein 

 

DECISION: Minor tail protein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-19 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 19 

Coordonnées du Stop  15428 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 1 

Coordonnées du Start retenu 15240 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



 
 



 
 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Yes 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

no 

DECISION: 
 
Yes 



 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

15240 
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Start associé à un RBS 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Meilleur score : -3.036 
Plus long ORF avec un ATG. Les autres orf (1,2 et 3) 
conduisent à un chevauchement excessif avec le gène 
precedent 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 

DECISION: 
Le start conservé est celui à la position 15240 car il n’est pas en 
contradiction avec les principes d’annotation et Il est conservé 



chez d’autres homologues. De plus, le RBS associé au start 
présente le meilleur score et le plus long ORF avec un ATG 
. 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Phages DB :  

 

 
nr :  



 

 
Les hits trouvés grâce à la phagesDB et la nr correspondent à 
des protéines putatives/ de fonction inconnues.  
E-values <<10^-4 
Query cover : au-dessus de 90% pour beaucoup.  
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
HHpred trouve deux homologues avec une probabilité >85%. 
Ce sont des tail fiber proteins.   



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Le gène en aval est une minor tail protein, et celui en amont 
code pour une protéine de fonction inconnue.  

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, ce serait une protéine globulaire. 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

OUI.  
 

Structure  D’après ESMfold la protéine est complètement déstructurée, il y 
a donc peu de chances qu’elle corresponde à une tail fiber 
protein. Il pourrait s’agir d’un résidu de tail fiber protein. 
 
 
 



 
 
 
Le gène 20 montre aussi une possible homologie avec une tail 
fiber protein d’après sa séquence. Mais sa structure est prédite 
très déstructurée par ESMFold.  
 

 
Une prédiction structurale en dimère des protéines des gènes 
19 et 20 est aussi très déstructurée.  



 
Néanmoins, d’après IUPred ce résultat serait dû au manque de 
données chez alpha fold plutôt qu’une vraie déstructuration.  
 
IUPred 19 :  
 

 
 
 
IUPred20 :  
 

 
 
 

DECISION: 
Fonction inconnue, elle pourrait être un reliquat de tail fiber 
protein.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 20 

Coordonnées du Stop  
16026 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 1 

Coordonnées du Start retenu 15430 

Fonction prédite Minor tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 
Potentiel codant correspond  



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ?  

 
Homologue retrouvé dans ce gène 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de conflit, juste un gap de 1 donc acceptable 
 
 

DECISION: Oui  
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

15430 pour les 2  

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Start prédit correspond au meilleur score RBS : -4.618. Ce start 
correspond à un ATG. 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

L’orf avec le start retenu est de 597p, la plus longue 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Pas de track

 
Oui, il est conservé 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
 

DECISION: 

Start 15430. Il est en accord avec genemark et glimmer, il 
conduit à l’orf le plus long, il est globalement bien conservé 
chez les homologues et son RBS est associé à un bon score 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 



Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

UniProt : (seul hit satisfaisant) 

 

 
 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Proche des tail proteins 
 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui, Minor Tail Protein 

 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-21 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 21 

Coordonnées du Stop  16505 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 1 

Coordonnées du Start retenu 16026 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Cadre +3 
 



 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

 Non 
 
 

DECISION: 
Oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

16026 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Oui, le start donne l’orf la plus longue 
Meilleur Score : -3.390 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Oui  

 

DECISION: 
Le start conservé est celui à la position 16026 

 car il n’est pas en contradiction avec les principes 
d’annotation et Il est conservé chez d’autres homologues.   De 



plus, le RBS associé au start présente le meilleur score et 
le plus long ORF avec un ATG 

 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

(q#: s#) : [alignment] ; e-value :

 
 
*** nr : 

 
 



Que des hits pour les deux DB de protéines à la fonction 
inconnue/putatives, la query cover est très satisfaisante et la e 
value est <<10^-4. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
HHpred trouve plusieurs subjects avec une probabilité de plus 
de 90%. Parmi les fonctions on a :  

- Gp15 protein, receptor binding protein 
- putative baseplate protein  
- Receptor binding protein  

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
Gene avant inconnu, gene après : minor tail protein 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non, deepTMHMMla predit comme globulaire.  
 
 

 
 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui. 

AlphaFold Structure :  

 
 
Recherche SeekFold :  

 
Aucune homologie avec une protéine à la fonction connue.  
 
 



DECISION: Fonction inconnue.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 22 

Coordonnées du Stop  
18652 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 2 

Coordonnées du Start retenu 16508 

Fonction prédite Minor tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

 non  
 

DECISION: 
 
Oui  

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

16508  
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 

 
Pas meilleur score RBS : -7.117, ORF la plus longue 2145, le 
meilleur est -3.699 ORF de 1503pb mais celui-ci conduit à une 
ORF moins longue et donc à un gap plus important. 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Avec le start en 16508, orf de 2145 pb 
Gap +2 . L’orf le plus long conduit à un gap excessif. 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Même start conservé 
pas de track 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
Il correspond bien au start retenu chez les homologues. 
 

DECISION: 
16508. Il est retenu chez les homologues, il conduit à l’orf le 
plus long. Il est prédit par les deux programmes. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 

 
 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 
 

 

 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 

 
.  
 



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

non 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

non 

 
Si la réponse est OUI, supportez votre propos par les 
prédictions d’au moins deux programmes de prédiction de 
segments TM (voir TMHMM ou Phoebius par ex). 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui 
. 
 

DECISION: 
Minor tail protein 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 23 

Coordonnées du Stop  19541 

Direction (For/Rev) FOR 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 25 

Coordonnées du Start retenu 18678 

Fonction prédite endolysine, protease M15 domain 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Cadre +3 



 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 
 

DECISION: 
Oui  
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

18678 
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

OUI 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start ne conduit pas à l’ORF la plus longue, cependant le 
start qui conduit à l’ORF le plus long est un GTG situé en 
position 18459. Celui-ci conduit à un chevauchement de 192pb 
avec le gène précédent. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 

DECISION: 

Le start conservé est  18678 car il n’est pas en contraction 
avec les principes d’annotation et il est conservé chez 

d’autres homologues.  
 



 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

 
 
*** nr : 

 

 



Les hits trouvés sont des lysine et endolysines, avec un query 
cover >85% pour une grande partie, et une e value <<<10^-4. 
Le meilleur hit est une lysine A chez le phage Nucci.  

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Le meilleur hit est une D-Ala-D-Ala_dipeptidase; D-Ala-D-Ala 
Dipeptidase avec une probabilité de 99,21%. Des hits similaires sont 
trouvés avec une probabilité de plus de 90%.  
 

 



 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Gene avant : minor tail protein, gene après = inconnu 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non, elle est prédite comme globulaire.  

 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui 
 

DECISION: Ce gène code pour une endolysin, protease M15 domain 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 24 

Coordonnées du Stop  19946 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 21 

Coordonnées du Start retenu 19563 

Fonction prédite membrane protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Potentiel codant observé chez les 2 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

 
Homologue du gène chez d’autres phages 
 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non  
 
 

DECISION: 
 
Oui 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

19563 pour les 2 
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Le start prédit à le meilleur score de RBS : -3.628. Ce start 
correspond à un ATG 
 
 
 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

A partir du start prédit qui à le meilleur score de RBS on a une 
ORF de 384 pb, et il s’agit de l’orf le plus long 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
 

DECISION: 
Start 19563 retenu est celui proposé, meilleur score rbs, 
correspond au règles, bon potentiel codant 
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 

 
 
 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 

 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

OUI endolysine et holine 

 
 
Une proteine membranaire retrouvee entre une holine et une 
endolysine est annotee HOLINE  

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

oui 



 
Si la réponse est OUI, supportez votre propos par les 
prédictions d’au moins deux programmes de prédiction de 
segments TM (voir TMHMM ou Phoebius par ex). 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

 
 
Non 
Répondez Oui ou Non. Une fois que vous avez pris une 
décision quant-à-la fonction du gène, vérifiez la liste des 



fonctions officielles de SEA-PHAGES (SEA-PHAGES Official 
Function List) pour vous assurer que vous suivez les directives 
de nommage des fonctions. Les fonctions qui ne figurent pas 
sur la liste approuvée doivent être soigneusement examinées 
pour être approuvées. 
 

DECISION: 
membrane protein (peut être pinholine car 1 domaine TM et 
situee entre une holine et une endolysine) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-25 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 25 

Coordonnées du Stop  20254 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 1 

Coordonnées du Start retenu 19946 

Fonction prédite holin 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



Cadre +2

 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: 
oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

19946 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Oui  
Score : -4.802 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Score le plus bas et ORF le plus long. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 



DECISION: 

 
Le start conservé est  19946 car il n’est pas en contraction 

avec les principes d’annotation, il est conservé chez les 
homologues et 

 le RBS associé au start présente le meilleur score et le 
plus long ORF avec un ATG 
. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
*** PhagesDB : 

 
 

 



*** nr : 

 

 
Pour les deux DB, les meilleurs hits sont des holin de phage. 
NuccAvec un excellent query cover (>90%) et des e-values 
<<10^-4. 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Les meilleurs hits (probabilité >99%) sont des holins, ils 
proviennent de Uniprot.  

 
 



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune 
synténie observée". 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Oui, elle est prédite par deepTMHMM comme une protéine TM 
Alpha. 

 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui. 

DECISION: Ce gène code pour une holin.  



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 26 

Coordonnées du Stop  
20660 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 40 

Coordonnées du Start retenu 20295 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both  
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Gène retrouvé chez d’autres espèce mais peu 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

 On a 2 start possible qui donne dans tous les cas un grands 
gap de 113pb ou de 40.  
 

DECISION: 
 
Oui 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Glimmer : 20367 
GeneMark : 20295 
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

meilleur score rbs : -4.079 pour le start prédit par genemark 
qui correspond au gap le plus faible (41). Ce start correspond 
à un ATG 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

L’ORF la plus longue en prenant donc le meilleur score RBS 
est donc de 366pb pour un gap de 41 avec le gène précédant. 
Pour le 2e start prédit (glimmer) on a une ORF de 294pb pour 
113pb de gap avec un moins bon score rbs 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Le start pour 20367 n’a pas d’homologue commençant avec le 
même dans le blast. 



 
Mais pour le start 20295 homologue avec le même start. 

DECISION: 
le start retenu est 20295 car minimise le gap et correspond 
assez bien au potentiel codant 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 

 
 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 

  
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
Pas de correspondance pertinante 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

Non 
étroitement apparenté (astuce: utilisez Phamerator) et reportez 
la fonction des gènes trouvés de chaque côté du gène candidat 



forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

dans le phage le plus étroitement apparenté. Si la réponse est 
NON, entrez "Aucune synténie observée". 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

 
Si la réponse est OUI, supportez votre propos par les 
prédictions d’au moins deux programmes de prédiction de 
segments TM (voir TMHMM ou Phoebius par ex). 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: 
NFK 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-27 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 27 

Coordonnées du Stop  20721 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 52  

Coordonnées du Start retenu 20900 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 



Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Cadre °2 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: 
 
oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

20900 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Meilleur score et ORF le plus long 
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

 

DECISION: 
 
Le start conservé est  20900 car il n’est pas en contraction 

avec les principes d’annotation et Il est conservé chez 



d’autres homologues et il donne l’ORF le plus long avec le 
meilleur score RBS 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 
 
Les meilleurs hits pour les deux DB sont des protéines 
putatives/de fonction inconnue, avec un bon query cover 
(>90%) et une e-value <<<10^-4. 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Le meilleur hit HHPred est une “domain of unknown function” de 
Uniprot, avec une probabilité faible (79.7).  

 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Pas de synténie observées avec les gènes voisins directes 
(fonction inconnue) mais les gènes voisins un peu plus lointains 
sont des AAA-ATPAse, des recombinases et des exonucléases. 

  
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non, elle est prédite globulaire par deepTMHMM 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui.  
 

AlphaFold Structure :  



 
FoldSeek:  

 
 
La recherche par foldseek montre une homologie structurale 
avec des DNA helicase avec une probabilité de aux alentours 
de 98%. 
Ce sont des hélicases de bactéries.  
 
 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 28 

Coordonnées du Stop  
20953 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 60 

Coordonnées du Start retenu 21345 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Potentiel codant identique chez les 2 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Chev de -39 mais pas le choix 
 

DECISION: 
 
Oui  

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Même start proposé à 21345pb  
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

correspond au meilleur RBS : -2.443 
 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

L’orf la plus longue est donc de 393pb donc un chev -39 qui 
dépasse 30 mais on ne peut pas supprimer le gène sinon trop 
grand gap 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Pas trouvé sur starterator  
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

DECISION: 
21345  car trouvé chez les homologues. ORF le plus long et 
meilleur score RBS 

 
 



 
 

 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 



 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 

  



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 



Non 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: 
NFK  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-29 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 29 

Coordonnées du Stop  21406 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 gap 39 

Coordonnées du Start retenu 21669 

Fonction prédite membrane protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

 
YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
Cadre+3 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: 
 
oui 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

21690 / 21669 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Start glimmer : GTG, de score -7.436 
Start genemark : ATG, de score -4.699 
 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start ATG ne donne pas l’ORF le plus long  
Mais Meilleur score RBS 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

 
Avec le start 21669 :  



 
Ce start n’est pas conservé chez les homologues 
 
Avec le start 21669 :  

 
 
Le start conservé est donc celui à la position 21669 
 

DECISION: 
Le start conservé est le 21669 car il a un meilleur score, il 
correspond à un ATG et il est conservé chez les 
homologues. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 



(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

 
Le meilleur hit est une protéine à fonction inconnue chez le 
phage Nucci, avec une e-value= 1e-46. 

 
*** nr : 

 

 
Le meilleur hit est une protéine de membrane du phage Nucci, 
avec une e-value= 2e-55, et une query cover = 100% 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pas de correspondance pertinente. 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

"Aucune synténie observée".

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Oui, c’est cohérent avec l’homologie avec une protéine 
membranaire. 

 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Non.  
 

AlphaFold Structure :  
 

 
La structure est fiable au niveau de la plus grande hélice.  
 
FoldSeek :  
 

 
 
Aucun hit pertinent, seulement des unknown proteins.  



 

DECISION: Ce gène code pour une protéine de membrane. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 30  

Coordonnées du Stop  
21709 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 25 

Coordonnées du Start retenu 23385 

Fonction prédite DNA primase/helicase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 



Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
Potentiel codant pour les 2  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
On a bien d’autres phages qui possèdent le gène 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Gène suffisamment long, même sens que les voisins, 
cependant en fonction du start, gap de 44 ou 
chevauchement de 24 
 
 

DECISION: 
 
Oui  



 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Glimmer : 23385 
GeneMark : 23316 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) de 
bon score ? 

 
 

 
Meilleur score RBS correspond au start prédit par glimmer 
-2.433 le start prédit par GeneMark est le 4e meilleur score  
 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF ?  
Sinon, est-ce que l’ORF le 

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) 
? Si le plus long pas retenu, 

quel est l’écart intergène 
résultant ?  

Avec le start de glimmer l’orf est la plus longue et fait 
1677pb. 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

 
 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
 

DECISION: 

Le start le plus probable est celui proposé par glimmer 
(23385) en GTG car il a le meilleur score RBS, correspond 
bien au début du potentiel codant, est retrouvé chez des 
homologues mais provoque un chev de 24pb (bcp mais 
<30)  
 

 



 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 



 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 



 

 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 



 
 
 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
 
 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non

 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

oui mais doute : RepA-like helicase, DNA primase/helicase 
 

DECISION: 
oui DNA primase/helicase car les 2 domaines, primase et 
helicase sont présents 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-31 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 31 

Coordonnées du Stop  23361 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 1 

Coordonnées du Start retenu 23654 

Fonction prédite Nuclease 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non  
 

DECISION: 
Oui 
 

 
 
 



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

23654 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Score mauvais : -6.407 mais plus longue ORF avec un ATG 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 
 

 

DECISION: 

 
Le start conservé est  23654 car il n’est pas en contraction 

avec les principes d’annotation et Il est conservé chez 
d’autres homologues.  

De plus, il produit le plus long ORF avec un ATG 
. 

 
 
 



 
 

 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, la comparaison est faite avec le Phage mandalorian.  



 
En haut Carostasia, en bas mandalorian. Les gènes adjacents 
correspondent à des protéines de métabolisme de l’ADN. 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

OUI 



DECISION: Nuclease 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 32 

Coordonnées du Stop  
23654 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 45 

Coordonnées du Start retenu 24484 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Longueur OK, gap de 53 avec le gène d’après, même sens que 
les gènes à coté. 
 
 

DECISION: 
 
Oui  

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

24484 pour les 2 
 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Meilleur score RBS -2.645 correspond au start prédit par les 2 
et est un ATG 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

L’orf la plus longue correspond avec le start prédit et est de 
831pb, on a un gap de 53. 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 
 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 
24484 car il est trouvé chez les homologues, il donne l’orf le 
plus long avec le meilleur score RBS. Il est trouvé avec les deux 
programmes 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 

Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 



 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non  
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

 
Non 
 



DECISION: NFK  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-33 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 33 

Coordonnées du Stop  24530 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 4 

Coordonnées du Start retenu 25201 

Fonction prédite AAA-ATPase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non  

DECISION: 
Oui 
 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

25201 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
start prédit : -4.249 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

 Le start ne correspond pas au plus long ORF mais les plus 
longs conduisent à un chevauchement excessif :  
Pour le start 25240 chev de 43, 25286 : chev89, 25318 : 
chev121 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 



 

DECISION: 

 
Le start conservé est  225201 car il n’est pas en contraction 
avec les principes d’annotation et Il est conservé chez d’autres 

homologues.  
 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 
 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, phage utilisé Mandalorian. 

 
Les gènes voisins correspondent à des protéines de 
métabolisme de l’ADN 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 

 
 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui 

DECISION: AAA-ATPase 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 34 

Coordonnées du Stop  25198 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 8 

Coordonnées du Start retenu 25326 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Glimmer only 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

très faible potentiel codant mais présent pour les 2. 
 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 



 
Alignement trouvé mais peu 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

La longueur est acceptable chev de 3 avec le gène d’avant et 
gap de 8 avec celui d’après 

DECISION: 
oui 
 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Glimmer : 25326 
GeneMark : NA 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

3 score RBS prévu mais le start prédit est le moins bon des 3 
(ATG) 
Le 2e meilleur score RBS est aussi un ATG(25338) et conduit à 
un chev de 3pb avec le gène 35  
 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Avec le start prédit on a une ORF de 129pb avec un gap de 8  
Pour le start avec le 2e meilleur score RBS (25338) on a une 
ORF de 141 et un chev de 3pb avec le stop du gène 35 ce qui 
est acceptable 
On ne retient pas le meilleur score RBS car chev largement > 
30pb (140pb)  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

nécessaire, fournissez le meilleur hit BlastP de NCBI,  



pour le start  25326 : 

 
pour le start 25338 : 

 
 
 

DECISION: 

Après on a donc 2 start possible entre celui prédit par glimmer 
25326 pb qui entraîne un gap de 8 ou alors le start qui est 
trouvé en analysant les RBS, qui est donc le deuxième meilleur 
score RBS, 25338 et qui donne un chev de 3 pb qui est 
acceptable. Mais homologue avec même début pour le start 
25326 
Start retenu = start prédit = 25326 
 

 
 



 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 



 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 



Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pas de correspondance pertinente 

 



 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: 
NFK 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-35 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 35 

Coordonnées du Stop  25335 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
chev 1 

Coordonnées du Start retenu 26513 

Fonction prédite Cas 4 Exonucléase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes both 
 



Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 



 
 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 

DECISION: 

 
oui 
 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

26513 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Pas le meilleur score (-5.667)  mais plus grand ORF (1179bp) 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 
 
 

 

DECISION: 

le start conservé est le 26513 car il n’est pas en 
contradiction avec les principes d’annotation et Il est 

conservé chez d’autres homologues.  
De plus, il induit le plus long ORF avec un ATG 
. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 



une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
Alignement avec Pfam 12701.10 PDDEXK_1 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

Oui, phage utilisé Mandalorian. 



forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
Gènes voisins métabolisme ADN  

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 
 

 

 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Oui 

DECISION: Cas4 Exonucléase 

 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 36 

Coordonnées du Stop  26513 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 14 

Coordonnées du Start retenu 26620 

Fonction prédite Membrane protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

si GeneMarkS  

 
 GeneMark-host . 
 
 
 
 
Dans les deux cas on observe un potentiel  codant le long de 
l’orf  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Peu d’homologues et ils ne sont pas annoté. Le meilleur hit :  
Quartz_37, function unknown, 35  score 71 et e value   8e-13 

Commenté [1]: toute la page si possible 



 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

. Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres gènes? 
Moins de 30pb mais quand même 23  
 Est-il suffisamment long ? Oui plus que 50pb 
 Les gènes avant et après ce gène sont-ils dans la même 
direction ? Oui 
 

DECISION: 
OUI …. 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 26629 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 26620 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Meilleur score (-2.901) et meilleure Z Value (2.796) et ORF 180 
c’est l’ATG 26692  
 
Score (-5.399) Z value (2.089) et ORF 117 c’est GTG 26629 
 
Score (-3.671) Z value (2.407)  et ORF 108 c’est TTG 26620 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

l’ATG 26692 = chevauchement de 86pb  
GTG 26629 = chevauchement de 23pb  
TTG 26620 = chevauchement de 14pb 
Avec le gène d’avant  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Pas de start en vert mais le star le plus annoté c’est le TTG 
26620 



 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Aucun  des START n’est conservé chez les homologues 

 

DECISION: 
26 620 meilleur compromis ORF, chevauchement, score Z 
value  

 
 
 
 
 
 
 



 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q4: s1) : [alignment] ; e-value : 8e-13 

 

 

 
 
 
 



*** nr : 
(q4: s1) : [alignment] ; e-value : e-12 

 

 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 



  
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Oui 

 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui 
 

DECISION: Membrane protein  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-37 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 37 

Coordonnées du Stop  26607 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 204 

Coordonnées du Start retenu 28508 

Fonction prédite DNA polymérase I 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 



 
 



 
 
 



 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 



Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Oui : chevauchement >30bp 
 

DECISION: Oui  
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

28508 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Orf le plus long 
4e meilleur score (-3,314) 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
 

 

DECISION: 

 
le start conservé est le 28508 car il n’est pas en 

contradiction avec les principes d’annotation.De plus, il 
induit l’ORF le plus long et est conservé chez les 

homologues 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
OUI 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 

Oui, phage utilisé Mandalorian. Fonctions gènes voisins 
métabolisme ADN.  



du génome qui montre une 
forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

 

 
NON 



Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Oui 

DECISION: DNA polymerase I 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 38 

Coordonnées du Stop  28713 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 95 

Coordonnées du Start retenu 29117 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

.

 

Commenté [2]: page entière si possible 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de chevauchement, espaces de 46 avec la séquence 
codante suivante (qui est un ARN), potentiel codant predit par 
Gene Mark, ORF =405 pb,, 96pb entre le codon START de ce 
gene et le codon STOP de celui d’avant,  

DECISION: 
oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :  29117 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 29117 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

ATG  29117 
Z value = 2,981  
Final score = -2,443 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le plus long ORF oui (405 pb)  
Distance avec le STOP en amont = 2pb 
Potentiel codant démarre au START 29117 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Vous devrez également fournir les informations suivantes à 
partir de Starterator: le start correspond-il au start consensus 
prédit par Starterator ?  
OUI  
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Oui le start est conserve avec (au moins) les homologues de la 
capture d’ecran :  



 
 

DECISION: 29117 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

Commenté [3]: montrer l'alignement si possible 



Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 

 

 

 
 



*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

  
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pas de correspondance pertinente 



  
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 



Si la réponse est OUI, supportez votre propos par les 
prédictions d’au moins deux programmes de prédiction de 
segments TM (voir TMHMM ou Phoebius par ex). 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: 
NFK 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-39 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 39 

Coordonnées du Stop  29213 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
chev 1 

Coordonnées du Start retenu 30625 

Fonction prédite DNA helicase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
 



 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: 
oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

30625 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Pas le meilleur score (2e) : -4,602 
ORF le plus long avec un ATG 

Est-ce que le start est 
conservé chez les  



homologues voir 
Starterator ? 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 
Le start retenu est le 30625 car il n’est pas en contradiction 
avec les principes d’annotation et Il est conservé chez 
d’autres homologues.  

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 
 



 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, phage utilisé Mandalorian. Gènes voisins métabolisme 
ADN 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non 

 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 

DECISION: DNA helicase 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 40 

Coordonnées du Stop  
30625 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 1 

Coordonnées du Start retenu 30786 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS  

 
Gene Mark host :  

Commenté [4]: page entière si possible 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
On remarque que les e-values ne sont pas aussi basses que 
pour les gènes identifiés précédemment. De plus, on voit que il 
y a peu de hit qui couvrent en entier la séquence du gène 
potentiel.  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres gènes? Non, 
seulement de 1 base avec le gène d’avant et celui d’apres  
Est-il suffisamment long ? 162 pb donc ca va c’est assez long 
 Les gènes avant et après ce gène sont-ils dans la même 
direction ? oui  
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 30786 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :  30786 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 

ATG 30786 = (le meilleur score   -2,523 ; la meilleure Z value 
  2,981 et l’ORF la plus longue  162) 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Oui l’ORF la plus longue (162) 
On voit avec GeneMARK (et aussi gene MARK host) que le 
potentiel codant semble debuté à l’ATG 30786 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

Le gene 40 fait parti des : Genes that do not have the "Most 
Annotated" start 
Mais start vert = le start 30786 ( ? je crois ?)  

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Parmis les 6 meillleurs Hit au BLAST, 5 débute au même ATG. 

Commenté [5]: screen 

Commenté [6]: screen 



 
  
 

DECISION: 
30786  
ORF la plus longue, chevauchement convenable, meilleur score 
retrouvé chez les hits au blast, … 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 

 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 

 
 

. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 



 

 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Non 
 

Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 



Si la réponse est OUI, supportez votre propos par les 
prédictions d’au moins deux programmes de prédiction de 
segments TM (voir TMHMM ou Phoebius par ex). 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Non  
 

DECISION: NFK  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
Student Gene Annotation Worksheet 

Carosmatique-gene-41 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 41 

Coordonnées du Stop  30786 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 2 

Coordonnées du Start retenu 31061 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 
 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 
 



 



 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Non 
 

DECISION: 
oui 
 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

31061 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Plus long ORF avec un ATG et meilleur score 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 

 Le start conservé est le 31061 car il n’est pas en 
contradiction avec les principes d’annotation et est 

conservé chez les homologues. De plus, il conduit au plus 
long ORF avec un ATG et meilleur score 

 
 
 
 



 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 
 

NON 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 42 

Coordonnées du Stop  
31064 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 4 

Coordonnées du Start retenu 31495 

Fonction prédite 
MazG-like nucleotide 

pyrophosphohydrolase 
 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS  

 
 GeneMark-host  
 

Commenté [7]: page entière si possible 



 
Potentiel codant tout le long de l’ORF  
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

De nombreux hits et plusieurs sont annotés :  
Le meilleur hit :  
Quartz_43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143             
SCORE   285  e-value  3e-77 

 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres gènes? Pas 
de chevauchement significatif 
 Est-il suffisamment long ? 432pb donc oui  
 Les gènes avant et après ce gène sont-ils dans la même 
direction ? oui  
 

DECISION: 
OUI 
 

 



 
 Décision #2 : Quel est le start du gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :  31495 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 31495 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 

Le meilleur score (-2,765) et Z value (2,090): GTG 31357 mais 
ORF = 294 
L’ORF la plus longue = 432 et score = -4,427 et Z value= 
2,831 : ATG 31495 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Avec le GTG 31357 : on a +134 gap (donc trop élevé) 
Avec le ATG 31495 : on a -4 chevauchement  
Le démarrage du potentiel codant est vers 31 495 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Le Start concensus = 31 495  

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Très conservé chez les differents homologues 

DECISION: 

ATG 31495   
 -bon score 
-bonne zvalue 
- très conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

*** PhagesDB : 
(q#Quartz_43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 
143 



annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

: s#285) : [100%] ; e-value : 3e-77 
 

 
 
*** nr : 
(q#MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase 
[Microbacterium phage Quartz]: s#288) : [100%] ; e-value : 6e-
98 
 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : putative NTP pyrophosphohydrolase; Structural 
Genomics, Joint Center for Structural Genomics, JCSG, Protein 
Structure In  

Hit 3NL9_A  
Database PDB 
Probability 99,97

 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

?? les deux sites donnent un résultats différents 
 
DeepTMHMM :  
 



 
Phoebius : 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Yes 
 

DECISION: MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase selon les blasp 

 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 
Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 43 

Coordonnées du Stop  31492 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
chev 23 

Coordonnées du Start retenu 32271 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Potentiel codant pour les 2, avec une baisse entre 32000 et 
32400 
GenemarkS : 



 
 
Genemark : 
 

 



Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 32271 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 32271 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start conduit à l’ORF le plus long. C’est un ATG avec un bon 
score final, et le start correspond au départ du pouvoir codant. 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Le start proposé est le même, 32271 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 



 

DECISION: 

32271 retenu. Correspond aux critères et aux principes 
fondamentaux. 
32271 
- bon score 
-bonne zvalue 
- assez conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

Commenté [8]: si possible mettre le screen pour un 
autre homologue 



 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Non 

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
NON 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

NFK 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 44 

Coordonnées du Stop  
32249 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 

Gap 23  

Coordonnées du Start retenu 32851 

Fonction prédite thymidylate kinase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Fort potentiel codant constant.  
GeneMarkS :  

 
 
 
 

Commenté [9]: page entière si possible 



 
GeneMark : 

 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradiction 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 32851 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 32851 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 
On choisit le 2e start, un ATG. ORF de 603pb (le plus long 
possible = 684pb) mais grand chevauchement avec le gène 
précédent. Meilleur Final score et Z value. 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start choisit (32851) ne conduit pas à l’ORF le plus long, 
mais permet un chevauchement suffisamment court pour ne 
pas entrer en conflit avec les principes fondamentaux de 
l’annotation (22pb, alors qu’on aurait 103pb de chevauchement 
avec l’ORF le plus long). C’est un ATG, et correspond au départ 
du pouvoir codant. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
DECISION: Start à 32851, respecte les principes fondamentaux 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q# Nucci_44, thymidylate kinase, 200 : s#414) : [100%] ; e-
value : e-116 

 
 
*** nr : 
(q#thymidylate kinase [Microbacterium phage Nucci] : 
s#418) : [100%] ; e-value : 2e-147 



 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : Thymidylate kinase; Structural Genomics, PSI-
Biology, Midwest Center for Structural Genomics, MCSG, Mtb 
Proteins Conferr 

Hit 4MQB_A 
Database PDB 
Probability 99,44

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  

 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Yes 
 

DECISION: thymidylate kinase 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 45 

Coordonnées du Stop  
32875 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 8 

Coordonnées du Start retenu 33807 

Fonction prédite Glycosyltransferase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS :  

 
GeneMark : 



 
Pouvoir codant peu constant 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ?  
Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 

DECISION: OUI  
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 33807 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 33807 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start choisi ne donne pas l’ORF le plus long mais son final 
score est meilleur et correspond à un plus haut départ de 
potentiel codant. C’est un ATG. 
Les starts 34137,33939, 33912 et 33831 impliquent des 
chevauchements avec le gène précédent. 
Le start 33822 s’éloigne du départ du pouvoir codant. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 
33807, départ du pouvoir codant, start conservé chez d’autres 
phages. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 

 



Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
OUI 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Oui, modifications des molécules. 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
NON 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 

DECISION: Glycosyltransferase  

 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 46 

Coordonnées du Stop  33800 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 

Gap de 69  

Coordonnées du Start retenu 34024 

Fonction prédite NFK 

 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS : 

 
 
GeneMark : 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ?  
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions. 

DECISION: OUI  
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 34024 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 34024 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? 

Le start choisit induit l’ORF le plus long mais implique un 
chevauchement de 7pb.  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
DECISION: 34024 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la fonction de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Commenté [10]: justification 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q# Quartz_47, function unknown, 74 : s#162) : [100%] ; e-
value : 2e-40 

 
 
*** nr : 
(q# hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_46 
[Microbacterium phage Mandalorian]: s#156) : [100%] ; e-value : 
1e-47 
 

 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Pas de correspondance pertinente 

 



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 
Région conservée entre divers phages EA10 e-value = 1,7 e-56 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  
 

 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 47 

Coordonnées du Stop  
34094 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 4 

Coordonnées du Start retenu 34378 

Fonction prédite Membrane protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS : 

 
 
GeneMark : 



 
Fort potentiel codant stable 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 34378 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 34378 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le pouvoir codant démarre au start à 34378. L’ORF le plus long 
impliquerait un chevauchement très grand avec un autre gène.  

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 
34378. D’après le départ du pouvoir codant, et pour éviter le 
chevauchement de gènes. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
Non. 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue.  

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

 
OUI 

 



 
Structure predite avec esmatIAS 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue 

DECISION: Membrane protein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 48 

Coordonnées du Stop  
34375 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 78 

Coordonnées du Start retenu 35190 

Fonction prédite thymidylate synthase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS : 

 
GeneMark : 



 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35190 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35190 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
On retient le premier, avec un Z score le plus proche de 0, 
départ avec un ATG, plus grand ORF 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

ORF le plus long avec 816pb.Gap de 79pb avec le gène 
suivant. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
DECISION: 35190. Meilleur score, départ du potentiel codant. 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB :  
(q#uartz_49, thymidylate synthase, 271 : s#549) : [99%] ; e-
value : e-156 
 

 
 



*** nr : 
(q#thymidylate synthase [Microbacterium phage Quartz] : 
s#557) : [99%] ; e-value : 0.0  
 

 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : PROTEIN (DEOXYCYTIDYLATE 
HYDROXYMETHYLASE); HYDROXYMETHYLASE, DNTP 
SYNTHESIZING COMPLEX, TRANSFERASE; HET: DCM; 
1.6A  
Hit 1B5E_B  
Probability 100% 
Database PDB 

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée  
 



 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  
 

 
 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Yes. 
 

DECISION: thymidylate synthase 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 49 

Coordonnées du Stop  
35269 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
gap 11 

Coordonnées du Start retenu 35427 

Fonction prédite NFK (hypotetical protein) 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS : 

 
GeneMark : 



 
Le pouvoir codant semble peu constant. 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions. 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35427 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35427 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
On choisit le premier start, meilleur score, ORF plus long 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

On considère l’ORF le plus long, 159pb. C’est un ATG. Il a un 
Final Score plus proche de 0. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

DECISION: 35427 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Commenté [11]: justification 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
Oui 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue.  

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue ; 

DECISION: NFK (hypotetical protein) 

 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 50 

Coordonnées du Stop  35439 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 gap 39 

Coordonnées du Start retenu 35645 

Fonction prédite NFK 

 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 
avec la sequence complementaire 
 
Genemark folio. Pareil 

Commenté [12]: page entière 



  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Non annotés mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE COBTRADICTION 
-plus de 50pb 
-PAS chevauchement  
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: 
 
OUI 

Décision #2 : Quel est le start du gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35645 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :35645 
 



Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
  

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 35660 conduit à une ORF de 222pb, la plus longue 
PAS DE chevauchement  
Le start 35645 conduit à une ORF très légèrement plus 
courte de 207pb 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
 
Start le plus conservé est 35645 
 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Le Start 35645 est conservé  
 

DECISION: 

35645: 
-bon score 
-bonne zvalue 
- tres conservé chez homologues 
-pas chevauchement  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q# >Mandalorian_50, function unknown, 68 : s#126) : [97%] ; e-value : 2e-
29 



 
 
*** nr : 
(q# hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_50 
[Microbacterium phage Mandalorian]: s#129) : [97%] ; e-
value : 2e-37 

 
 
Pour Phagedb et nr, tous les premiers alignements donnent des 
fonctions inconnues 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : DUF577 ; Family of unknown function (DUF577) 
Hit PF04510.16 
Probability 80,55 
Database  Pfam

 

 



 
 
Pas de correspondance pertinente car l’alignement ne donne 
pas de fonction  

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 
Fin du gène avec région conservée entre plusieurs EA10 avec 
e-value = 7,737 e-4 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  

 
 
 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 51 

Coordonnées du Stop  35685 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 21 

Coordonnées du Start retenu 35897 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 
avec la sequence complementaire 
 
Genemark folio. Pareil 

Commenté [13]: page entière 



  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

Non annotés mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION 
-plus de 50pb 
-PAS chevauchement  
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: 
 
OUI 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35897 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 35897 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 35897 conduit à une ORF de 213pb, la plus longue 
PAS DE chevauchement 
Les autres starts conduisent à des ORFs nettement plus 
courtes 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 

 
 
Start le plus conservé est 35897 
 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
Le Start 35897est conservé  
 

DECISION: 

35897: 
-bon score 
-bonne zvalue 
- tres conservé chez homologues 
-pas chevauchement  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 



 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

Fonction inconnue chaque fois 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

Non 

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 52 

Coordonnées du Stop  
35919 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
 

Gap de 45pb  
 

Coordonnées du Start retenu 36059 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS : 

 
GeneMark : 

Commenté [14]: page entière 



 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 

DECISION: 
OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36059 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36059 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
On choisit le premier start proposé 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Start proposé : GTG, ORF le plus long, 141 pb. Correspond au 
départ du pouvoir codant. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

DECISION: 36059 
 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 



Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q#Quartz_53, function unknown, 46: s#98,2) : [97%] ; e-value : 
3e-21 
 

 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_52 
[Microbacterium phage Mandalorian] : s#94) : [98%] ; e-value 
: 7e-24 

 
 
Les deux blastp donnent comme résultats des fonctions 
inconnues  
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : DUF5347 ; Family of unknown function (DUF5347) 
Hit PF17282.6 
Probability 86,22 
Database Pfam 
 
Pas de correspondance pertinente car l’alignement ne donne 
pas de fonction  
 



 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 
Région conservée avec le phage Juanyo (EA10) et le phage 
Mandalorian (EA10) e-value = 6,757 e-87 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  



 
 Phoebius : 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

Carbone Melwin 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 53 

Coordonnées du Stop  
36105 

Direction (For/Rev) Reverse 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 77 

Coordonnées du Start retenu 36317 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GeneMarkS : 

 
GeneMark : 
 
 

Commenté [15]: page entière 



 
Pouvoir codant stable. 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 
 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Pas de contradictions 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36317 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36317 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
On choisit le premier start proposé 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

ATG, ORF le plus long, 213pb. Pas de chevauchement. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
DECISION: 36317 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

Commenté [16]: justif 



 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
OUI 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 
 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON. 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue. 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 54 

Coordonnées du Stop  36395 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Ove 4 

Coordonnées du Start retenu 36745 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH (not the same start) 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION : 
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36652 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 36745 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 36745 conduit à une ORF de 351pb, la plus longue 
chevauchement -4 
Les autres starts conduisent à des ORFs nettement plus 
courtes 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 
 

 
 



Start les plus conservés 36652 et 36745  
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

 

 
Le Start 36652 est conservé  (3x85=255)sauf pour le 
premier alignement avec un décalage de 32 AA (116x3=348) 
 

DECISION: 

36745: 
-bon score 
-bonne zvalue 
-  conservé chez homologues 
-chevauchement < 30pb 
-permet d’éviter un long GAP 
-ORF>50pb et la 2e plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

*** PhagesDB : 
(q#Quartz_55, function unknown, 116: s#235) : [100%] ; e-value 
: 3e-62 



annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 

 
 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_QUARTZ_55 [Microbacterium 
phage Quartz]: s#238) : [100%] ; e-value : 1e-78 

 
 
Les deux blastp donnent des résultats avec des fonctions 
inconnus 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : Phage_P2_GpE ; Phage P2 GpE 
Hit : PF06528.16 
Probability : 80,77 
Database : Pfam

 
 



 
Pas de correspondance pertinente car probability de 
l’alignement < 90% et les divers alignements donnent des 
fonctions différentes 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 
Forte e-value(3,5e-8) avec gène 54 Mandalorian  
 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  
 

 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  Carostasia 

Gène # 55 

Coordonnées du Stop  
36742 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 69 

Coordonnées du Start retenu 37065 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

Yes Both. 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
Oui, mais ils ne sont pas annote. 



Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Les genes avant et après sont de même direction. Aucune 
contradiction avec les principes d’annotation. 
 

DECISION: 
Oui 
 

 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Start 37065. 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Le start comment par ATG, il y a qu’un seul choix de RBS. 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

L’ORF fait 324 nucleotides. Ecart de 71 nucleotide avec l’ORF 
en amont. 
Le potentiel codant correspond au start choisi. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 
 
 
 
 
Start conserve. 

DECISION: 
start 37065 
Le premier codon start, commence par un ATG, et il n’en existe 
qu’un seul. 

 
 



 
 

 
Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

?  
NON 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 

 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue 

DECISION: NFK 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 56 

Coordonnées du Stop  37135 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 4 

Coordonnées du Start retenu 38007 

Fonction prédite Kinase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS potentiel codant élevé dans la region de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés sauf Morrigan mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION :   
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 38007 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :38007 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

  
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 38007 conduit à une ORF de 873pb, la plus longue 
avec un chevauchement -4 
Le start 37983 conduit à une ORF plus courte de 849pb 
avec un score beaucoup moins bon 
Les autres starts conduisent à des ORFs beaucoup plus 
courtes 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 



 
 
Start le plus conservé est 38007  
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
Le Start 38007 est conservé (290x3=870) 

DECISION: 

Indiquez le start retenu et justifiez brièvement. 
38007: 
-bon score 
-bonne zvalue 



- tres conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q#Mandalorian_56, function unknown, 290: s#573) : [97%] ; e-
value : e-163 

 
 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_56 
[Microbacterium phage Mandalorian]: s#582) : [98%] ; e-
value : 0.0 

 
 



Les deux blastp donnent des fonctions inconnues pour chaque 
alignement 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred HMUDK_hel ; 5-hmdU DNA kinase, helical domain 
Probability 100% 
Hit PF18723.5 
Database Pfam 

 
 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  
 



 
  
 Phoebius : 

 



Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

 
 
On n’a pas trouvé tous les gènes faisant partie de “thymine 
hyper modification”. Donc notre gène est considéré comme une 
kinase. 
 

DECISION: kinase  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 57 

Coordonnées du Stop  38004 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 4 

Coordonnées du Start retenu 38345 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la région de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION : 
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 38345 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :38345 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 38345 conduit à une ORF de 342 pb, la plus longue 
chevauchement -4 
Les starts suivants conduisent à des ORFs beaucoup plus 
courtes 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 
 

 
 
Start le plus conservé est 38345  



 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

 

 
Le Start 38345 est conservé (113x3=339) 
 

DECISION: 

38345: 
-bon score 
-bonne zvalue 
- tres conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

Fonction inconnue chaque fois 
Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 

 
NON 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non. 



 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue. 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 58 

Coordonnées du Stop  38342 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 1 

Coordonnées du Start retenu 38590 

Fonction prédite NFk 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

BOTH YES 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la région de l’ORF  

Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais beaucoup d’ homologues  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION :  
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 38590 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 38590 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

 
Le start 38590 conduit à une ORF de 249 pb, la plus longue 
chevauchement -1 
Les starts suivant conduisent à des ORFs plus courtes et 
avec de moins bons scores 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 
 
 

 
 



Start le plus conservé est 38590  
 
aque start. 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Si nécessaire, fournissez le meilleur hit BlastP de NCBI, 
PhagesDB avec l’alignement correspondant dans le format (Q#: 
S#), où Q (requête) est la séquence que vous analysez et S 
(sujet) est la correspondance dans la base de données. Donnez 
la e-value de l’alignement et la localisation du start retenu. 
Justifiez votre démarche. 
 

 
Le Start 38590 est conservé (82x3=246) 
emarque : si vous proposez plusieurs starts, indiquez pourquoi 
et fournissez l’information pour chaque start. 

DECISION: 

Indiquez le start retenu et justifiez brièvement. 
38590: 
-meilleur score 
-meilleure zvalue 
- tres conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb  
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 



Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q#Nucci_58, function unknown, 82: s#167) : [100%] ; e-value : 
8e-42 

 
 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_NUCCI_58 [Microbacterium 
phage Nucci]: s#168) : [100%] ; e-value : 3e-52 

 
 
Tous les alignements donnent des fonctions inconnues  

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : Mt_ATP-synt_D ; ATP synthase D chain, mitochondrial (ATP5H) 
Probability 70,49 
Hit PF05873.16 
Data base Pfam 

 



 
Pas de correspondance pertinente car la probabilité < 90% 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  

 
 Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 

DECISION: NKF  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 59 

Coordonnées du Stop  38590 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 4 

Coordonnées du Start retenu 39066 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

BOTH YES 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 

 
Non annotés mais beaucoup d’ homologues de tailkes différentes  

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION :  
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39066 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39066 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 39204 conduit à une ORF de 615pb, la plus longue 
chevauchement -142 
Le start 39066conduit à une ORF de 477pb  chevauchement 
-4 
Le start 39054 conduit à une ORF de 465pb avec un GAP de 
8pb et un score moins bon 
Les starts suivants conduisent à des ORFs plus courtes 
avec des scores moins bons 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
 
 
 
 



 
 
Start le plus conservé est 39066  
 
 

Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

 
Le Start 39066 est conservé (158x3=474) 
 

DECISION: 
39066: 
-meilleur score 



-meilleure zvalue 
- tres conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb contrairement au start 1 
-ORF>50pb et 2e plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
Fonction inconnue chaque fois 
 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir 
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

OUI 

 

 
Ce gène est-il situé à côté 

de gènes de fonction 
connue et dans une région 

Fonction inconnue. 



du génome qui montre une 
forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

 

 
NON 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 60 

Coordonnées du Stop  39063 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
ove 4 

Coordonnées du Start retenu 39200 

Fonction prédite NFk 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS : pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais quelques d’ homologues 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION :  
-plus de 50pb 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-direction similaire aux gènes qui l’entourent 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39200 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39200 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

 
Le start 39200 conduit à une ORF de 138pb, la plus longue 
chevauchement -4 
Le start 39197conduit à une ORF de 135pb à peine plus 
courte chevauchement -1 
Les starts suivants conduisent à des ORFs bien plus 
courtes 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 
 
Start le plus conservé est 39200 suivi par 39197 
 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Les 2 Starts conservés  

DECISION: 

39200: 
-bon score 
-meilleure zvalue 
- très conservé chez homologues 
-chevauchement inférieur à 30pb 
-ORF>50pb et la plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 
(q#Nucci_60, function unknown, 44: s#103) : [100%] ; e-value : 
2e-22 



 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium 
phage Nucci]: s#93,6) : [100%] ; e-value : 1e-23 

 
 
Les deux blastp ne donnent que des résultats sont fonctions 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred A2L_zn_ribbon ; A2L zinc ribbon domain 
Database Pfam  
Hit PF08792.14 
Probability 93,39 

 

 



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No  
 
DeepTMHMM :  
 

 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui. 
 

DECISION: NKF  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 61 

Coordonnées du Stop  39197 

Direction (For/Rev) rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 191 

Coordonnées du Start retenu 39466 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH (same start) 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de l’ORF 

avec la sequence complementaire 
Genemark folio. Pareil 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais beaucoup d’ homologues 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION:  
-plus de 50pb 
-pas de chevauchement  
-direction différente du gène en aval (mais son écartés) 
mais similaire à celui en amont  

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39466 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :39466 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 39472 conduit à une ORF de 276pb, la plus longue 
pas de chevauchement  mais la distance entre l’ATG et Rbs 
est de 17>12  
Le start 39466 conduit à une ORF de 270 pb à peine plus 
courte 
Les autres starts conduisent à des ORFs bien plus courtes 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 



Start 39466 le plus conservé 

 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Les deux potentiels Starts semblent conservés mais 
parfois decalage de 3AA Remarque : si  

DECISION: 

39466: 
-meilleur score 
-meilleur zvalue 
- conservé chez homologues 
-pas de chevauchement  
-ORF>50pb et 2e plus longue 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 



 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
Fonction inconnue chaque fois 
 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

 
oui 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

Non 



 
 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue. 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 62 

Coordonnées du Stop  40023  

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap 191 

Coordonnées du Start retenu 39658 

Fonction prédite NFk 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH (same start) 

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Résultats GenemarkS : pouvoir codant assez élevé dans la 

région de l’ORF 
Résultats Genemark folio :Pouvoir codant moyen dans la 
region de l’ORF 



 
  

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Non annotés mais plusieurs homologues 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONTRADICTION ; 
-plus de 50pb 
-pas de chevauchement de plus de 30pb (-1) 
-direction différente du gène en amont (mais son écartés) 
mais similaire à celui en aval  

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 39874 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :39874 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 39658 conduit à une ORF de 366pb, la plus longue 
avec un chevauchement de -1>-30 avec le gene aval et un 
gap de 191pb 
Le start 39874 conduit à une ORF de 150 pb avec donc le 
même chevauchement mais un gap de 407 pb  
Les starts suivants suivant conduisent à des ORFs 
beaucoup plus courtes. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 
Les deux starts sont relativement conservés 



 
 



Est-ce que le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
Start majoritairement le même avec 49 AA donc environ 
150pb 
Mais aussi 121 AA donc environ 360pb 
 

DECISION: 

39658: 
-bon score 
-bon zvalue 
-meilleure longueur 
-très conservé chez homologues 
-diminution du GAP 
-ORF>50pb 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 

*** PhagesDB : 
(q#Nucci_62, function unknown, 121: s#252) : [100%] ; e-value : 
2e-67 



(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
 
*** nr : 
(q#hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium 
phage Nucci]: s#93,6) : [100%] ; e-value : 1e-23 

 
Les alignements ne donnent pas de résultats de fonctions  
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

HHPred : QueC ; Queuosine biosynthesis protein QueC 
Probability 76,49 
Hit PF06508.17 
Database Pfam 

 
 

 
Pas de correspondance pertinente car probability < 80% et les 
divers résultats donnent des fonctions différentes  
 



Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Aucune synténie observée 
 

 
Est-ce que ce gène code 

pour une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

No 
 
DeepTMHMM :  
 

 
Phoebius : 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées 

par SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 

 
Basic Phage Information 

Nom du Phage  carostasia 

Gène # 63 

Coordonnées du Stop  40301 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Chev 1 

Coordonnées du Start retenu 40023 

Fonction prédite nfk 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que le candidat a 
été trouvé par un pg 

d’auto-annotation 
(Glimmer, GeneMark)? 

YES BOTH  

Y-a-t-il des éléments 
supportant un potentiel 

codant ? 

Résultats GenemarkS:  

Résultats Genemark folio: 



 
-> Pic fin dans les deux cas entre 40050 et 40300  
 

Est-ce que le candidat est 
retrouvé chez d’autres 

génomes annotés ? 

 
Nombreux homologues non-annotés 

Est-ce que le candidat est 
en contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

PAS DE CONFLITS :  
-ORF de plus de 50pb 
-pas de chevauchement de plus de 30pb (-1) 
-même direction que le gène amont 
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments 

de réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 40062 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :40023 
 

Est-ce que le start est 
associé à un RBS 

(Ribosome Binding Site) 
de bon score ? 

 
 

Est-ce que le start prédit 
conduit au plus long ORF 
?  Sinon, est-ce que l’ORF 
le plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF 
(>30bp) ? Si le plus long 

pas retenu, quel est l’écart 
intergène résultant ?  

Le start 40023 permet une ORF de 279pb avec un 
chevauchement de 1pb (<30) 
Les starts suivants conduisent à des ORFs plus courtes et 
souvent avec un moins bon score. 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 
homologues voir 

Starterator ? 

 

 



Start conservé 
Est-ce que le start est 

conservé chez d’autres 
homologues retrouvés par 

Blastp ? 

 
 

Start pas toujours le même, décalage de 14AA 
 
 
 

DECISION: 

40023: 
-bonne longueur  
-chevauchement de moins de 30pb (et donc proximité des 
ORF) 
-bon score et Z value 
-conservé chez des homologues 

 
 
 

 
 

Décision #3 : Quelle est la function de la protéine putative ? 
 

Collection des éléments 
de réponse 

Rationnelle 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

 
 
 



annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 

Fonction inconnue chaque fois 
 

Est-ce que la séquence 
protéique s’aligne avec 
une protéine de fonction 

annotée venant de la PDB 
ou autre base de données 

lors d’un crible HHPred 
avec une proba >= 90% et 
une couverture acceptable 

? 

non 

 

 
 
 

Ce gène est-il situé à côté 
de gènes de fonction 

connue et dans une région 
du génome qui montre une 

forte conservation de 
l'ordre des gènes ? 

Fonction inconnue. 

 



Est-ce que ce gène code 
pour une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non. 

 

 
 

Est-ce que la fonction 
proposée fait partie de liste 

de fonctions approuvées 
par SEA-PHAGES ? 

Fonction inconnue. 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 


