Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia
Gene # 1
Coordonnées du Stop 624
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne -1
Coordonnées du Start retenu 1
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

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

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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

[Mouse-over o show defin and scores. Gk o show algnments ]
Color Key for Aligunent Soorss

(bits) velue

@ em

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
-méme direction que le géne aval

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

stajRaw 5D [Gencmic |Spacer [Final [Sequence of the Region |start[starz  |or |

2 |score [z value [Distance|score [upstream of the start [codon|position [Lengen |
-3,02¢ |2,383 |40384 |-3,801 AT |1 24
745 2,047 |8 -4,9€7 | GICTCGCTGTAAGCGGACGGCC |ATG 103 s22
3 -4,708 1,597 S -] GACGGCCATGCCTGGTCTGACC GIG 118 507
4 |-€,201 0,897 |13 -7,247 | CATCGGCACGCTGACCAGTTCG |GTG |34€ 275
s -4,141 1,8€2 13 -5,187 GAAGACGAAGAAGTCGCCTGGC GIG 415 210
€ |-4,013 |1,921 |14 -5,3€0 | GGTTGACACGAAGCGTCTGCGC |ATG |525 56

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 'ORF

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 1 permet une ORF de 624pb

Est-ce que le start est
conservé chez les
homologues voir
Starterator ?
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Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Score = 402 bits (1032), Expect = e-1T
Identities = 207/207 (100%), Positives = 207/207 (100%

Query: 1  MPSQQTSQDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARV 60
MPSQQTSQDDGSKPSRRRVCKAL TTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARY
Sbjct: 1 MPSQQTSQDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARV 60

Query: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120
SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDITALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE
Sbjct: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120

Query: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVATLRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180
QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVAILRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA
Sbjct: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVATLRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180

Query: 181 RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS 207
RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS
Sbjct: 181 RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS 207

SNucci_1, function unknown, 207
Length = 207

Score = 398 bits (1023), Expect = e-111
Identities = 205/207 (99%), Positives = 206/207 (99%)

Query: 1  MPSQQTSQDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARV 60
MPSQQT+ DDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARY
Sbjct: 1 MPSQQTTPDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARV 60

Query: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120
SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDITALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE
Sbjct: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120

Query: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVAILRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180
QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVATLRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA
Sbjct: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVAILRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180

Query: 181 RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS 207
RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS
Sbjct: 181 RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS 207

>Quartz_1, function unknown, 207
Length = 207

Score = 394 bits (1013), Expect = e-110
Identities = 203/207 (98%), Positives = 205/207 (99%)

Query: 1  MPSQQTSQDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCKSHGGGTAASVRKSTKARV 60
MPSQQ + DDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVC+SHGGGTAASVRKSTKARY
Sbjct: 1 MPSQQKTPDDGSKPSRRRVCKALTTSGSRCKRTAMPGLTVCQSHGGGTAASVRKSTKARV 60

Query: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120
SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDITALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE
Sbjct: 61 SQQAAQLWGISTDAGSISVEEELQKLARNKLTDIIALRTYISEGTRSHIGTLTSSVEDTE 120

Query: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVAILRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180
QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPHVQE LHKAEQELVATLRLLQEVTGGTDEVDTKRLRHQTA
Sbjct: 121 QEVGEETYQTRKTKKSPGVSPWVQELHKAEQELVAILRLLQEVTGGTDEVDTKRLRMQTA 180

Ouerv: 181 RETARILKAFPGISVDEVANEVAKRAS 207

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* et une
couverture acceptable ?

Phage Db :

Sequences producing significant alignments:

>core 5
(bits) Value

Carostasia Draft_1, function unknown, 207 402 e-112
Nucci_1, function unknown, 207 398 e-111
Quartz_1, function unknown, 207 394 e-110
Mandalorian_1, function unknown, 207 394 e-110
YuuY_1, function unknown, 206 368 e-102
Juanyo_1, function unknown, 173 325  3e-89
Schubert_1, function unknown, 205 286 2e-77
Ixel 1, function unknown, 209 250 le-66
Zenitsu_1, function unknown, 169 249 3e-66
Shamu_1, function unknown, 169 249 4e-66
Saratos_1, function unknown, 169 249 4e-66
Eleri_1, function unknown, 169 249 4e-66
ColaCorta_1, function unknown, 169 249 4e-66
ChikPic_1, function unknown, 169 249 4e-66
Andromedas_1, function unknown, 169 249 4e-66
Lucky3_1, function unknown, 204 248 Se-66
Golden_1, function unknown, 204 248  Se-66
Pikmin_1, function unknown, 208 248 9e-66
Pajaza_l1, function unknown, 208 248  9e-66
Casey_1, function unknown, 208 248 9e-66
Finny_1, function unknown, 167 246 2e-65
SirVictor_1l, function unknown, 204 246 3e-65
Guetzie_1, function unknown, 204 246 3e-65
Sansa_62, function unknown, 169 244 8e-65
BouleyBill Draft_1, function unknown, 204 240 le-63
Sinatra_1, function unknown, 204 240  2e-63
PrincePhergus_1, function unknown, 204 240  2e-63
Pherbot_1, function unknown, 204 240 2e-63
Koji_1, function unknown, 204 240 2e-63
Querys Cazostosis,

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence
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Les Blastp contre la phage DB et la nr ne donnent des hits de
protéines putatives/a 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 | Le hit avec la plus haute probabilité est

protéique s’aligne avec Visualization

une protéine de fonction Resubmik Section
annotée venant de la PDB 1 56
ou autre base de données

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

S— T T

Hitlist
show 25 ¢ Entries search:
. X R . . .. Aigned _ Target _
Nr T Hit " Name " Probabliity = Evalue  Score  SS  cols  Length -
1 PFI%0674  ;DUFS763; Family of unknown function  93.87 o1 393 19 3 40
(DUF5763)
2 PF09329.15  ; zf-primase ; Primase zinc finger 85.95 11 3024 13 27 46
3 PF09740.13  ; DUF2043 ; Uncharacterized conserved 81.02 27 3357 1.9 39 107
proteln (DUF2043)
4 7Y01 A MCM10 minichromosome maintenance 67.88 6.6 3422 11 30 189

deficient 10; DNA binding, maintain
genome stabllity, maintain epigenetic
modifications

Ce géne est-il situé a cété | Chez Juanyo (autre EA10), il est inscrit que le gene 2 code pour
de génes de fonction une terminase, on ne connait pas la fonction de la protéine du
connue et dans une région | gene 1 donc on ne peut pas conclure sur une synthénie.
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
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Sequence

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
J'ai utilisé le logiciel AlphaFold afin de voir si une structure
secondaire fiable pouvait étre prédite, le logiciel est confiant sur
une structure, néanmoins celle ci est “étendue” et ne pourrait
Al réellement exister que si elle était transmembranaire , mais
phafolds

deep TMHMM assure qu’elle ne I'est pas. Ce serait une
protéine globulaire, on peut émettre I'hypothese qu’elle serait en
fait fonctionnelle sous forme de polymere.

Structure monomérique :




pIDDT: == Very low (<50) Low (60) ®== OK (70) Confident (80) == Very high (>90)

Structure dimérique :

5

plDDT: == Very low (<50) Low (60) == OK (70) Confident (80) === Very high (>90)

AFDB-PROTEOME 55 hits GRAPHICAL  NU!

Prob.  Seq.ld. E-alue Position in query @ Aignment

J'ai ensuite cherché des homologues de la structure dimérique
grace a alphaseek mais aucun résultat n’est concluant.




Rien de concluant avec Dalisearch non plus.

Summary

No: Chain 2z  rmsd lali nres %id PDB Description
8fav-D 8.9 8.3 129 665 PDB MOLECULE: PROBABLE MULTIDRUG RESISTANCE ABC TRANSPORTER ATP
7s5k-C 8.7 2.2 61 68 8 PDB MOLECULE: ENCB;
8pmd-A 8.5 23.0 114 604 11 PDB MOLECULE: TRANSPOSASE;
8ap9-G 8.4 3.7 82 279 5 PDB MOLECULE: ATP SYNTHASE GAMMA SUBUNIT;
7xpd-R 8.4 9.5 95 299 8 PDB MOLECULE: GUANINE NUCLEOTIDE-BINDING PROTEIN G(T) SUBUNIT A
6ekd-A 8.4 5.7 89 342 10 PDB MOLECULE: PAXB;
8j80-A 8.3 8.0 80 290 13 PDB MOLECULE: ZINC TRANSPORTER 7;
Syke-B 8.3 15.4 89 845 9 PDB MOLECULE: ATP-SENSITIVE INWARD RECTIFIER POTASSIUM CHANNEL
6noh-A 8.2 2.1 63 75 14 PDB MOLECULE: AMANTADINE-BINDING PROTEIN;
8.2 2.6 70 98 9 PDB NOLECULE: PFC_05175;
8.2 10.6 93 352 8 PDB MOLECULE: NUCLEAR IMPORT ADAPTOR, NROL;
8.120.7 97 1006 5 PDB MOLECULE: DNA POLYMERASE EPSILON CATALYTIC SUBUNIT A;
8.0 3.3 77 252 5 PDB MOLECULE: CHROMOSOME PARTITION PROTEIN SMC;
8.0 4.1 86 546 3 PDB MOLECULE: FLAGELLIN;
7.9 3.8 70 574 11 P08
7.7 5.5 70 167 9 0B GCG BINDE!
7.6 2.9 62 71 15 PDB
7.6 2.9 59 60 14 DB : psca;
7.6 5.9 97 602 12 PDB MOLECULE: COLICIN IA;
7.6 10.2 110 2337 14 PDB MOLECULE: A COMPONENT OF INSECTICIDAL TOXIN COMPLEX (TC);
7.5 16.7 96 2419 9 PDB MOLECULE: FUSION PROTEIN OF DYNEIN AND ENDOLYSIN;
7.5 2.2 64 77 14 PDB NOLECULE: DHDI31 A;
7.513.2 107 969 4 PDB MOLECULE

7.4 24.4 108 1951 7 PDB MOLECULE: DNA POLYMERASE EPSILON CATALYTIC SUBUNIT A;

7.413.0 88 715 3 PDB MOLECULE: ABC-TYPE BACTERIOCIN TRANSPORTER;

7.3 8.9 83 377 10 PDB MOLECULE: SOLUTE CARRIER FAMILY 39 (IRON-REGULATED
3.8 75 115 8 PDB MOLECULE: ADHESIN A;

4.4 89 156 6 PDB NOLECULE: CYTOPLASMIC FMR1-INTERACTING PROTEIN 1;

6.7 74 380 14 PDB MOLECULE: MUREIN HYDROLASE ACTIVATOR ENVC;

7.3

3.9

71 336 6 PDB MOLECULE: GGDEF DOMAIN PROTEIN;
82 162 4 PDB MOLECULE: CHARGED MULTIVESICULAR BODY PROTEIN 3;

TRANSPOR




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Geéne # 2
Coordonnées du Stop 2069
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ovet
Coordonnées du Start retenu 624
Fonction prédite Terminase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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
I'ORF.
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

oul

Sequences producing significant alignments:

Carostasia Draft_2, function unknown, 481
Mandalorian 2, terminase, 481
Quartz_2, terminase, 481

Nucci_2, terminase, 481

Juanyo_2, terminase, 480

YuuY_2, terminase, 481

Finny_2, terminase, 482
Shamu_Draft_2, function unknown, 482
Sansa_1, terminase, 482

Saratos_2, terminase, 482

Glamour_1, terminase, 482

Score E
(bits) Value

965 8.0
962 8.8
%60 0.0
957 8.0
931 @.0
930 8.0
842 8.0
848 0.0
839 0.0
839 8.0
838 0.8




Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alighments

Color Key for Alignment Scores

R s AR AR AR AR AR AR AR N
o 50 100 150 200 250 300 350 400 450

Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les | NON
principes d’annotation ?
DECISION: oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

624 pour glimmer et genemark

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Le start retenu est le méme que celui proposé par Glimmer et
Genemark car celui-ci correspond a I'ORF la plus grande et
correspond aux criteres 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.

I ]
StajRaw SD [Gencmic |Spacer [Final [Sequence of the Region |start|starz  [orr |
¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length
[ J-s,e08 |1,643 |10 5,303 | AAGTTGCGARGCGGGCCAGCTG |ATG  |624 1ase
2 |-3,985 1,535 |16 -5,781 |GACCGAGGTCCTGACGTCCACA |ATG |747 1323
3 -7,3€8 0,351 10 -8,0€3 TCTCGACACCCCGCTCGGCTGT GIG 783 1287
4 |-s,112 (1,407 s -7,112 | CGTTCACTACATCGCCTGGCAG |TTIG |84 1221
s |-s,805 (1,083 |10 -€,500 |GATTCGCAATCCGTGGCTCAAG |GIG |873 1197
€ |-s,702 1,131 |11 -€,455 | TCGCAATCCGTGGCTCAAGGTG |GIG |87€ 1154
7 |-3,778 |2,031 |11 -4,535 | CTCGCAGGCCAGGGCTAACAGC |GIG |912 1188
8 -5,724 1,120 13 -€,770 GTCTCGACAGATCCGCGCGCTG  GTG 93¢ 1134
S -4,502 1,€93 11 -5,269 GTCGGGCAGCAGCAACGTCCAG ATG sl 1089
10 |-4,485 1,695 |5 -5,2€4 |GGCTGCTGGTCGTGGTICGGCT |ATG  |1038 1038
11 |-s,319 1,310 |18 -€,921 |TATGACCGGCTTCCGTICCGAC |ATG |105€ 1014
12 |-4,9€0 1,478 1€ -€,75€ |CATTGACGACCCCATCAAGGAC |ATG |1086 584
13 |-2,787 2,509 7 -4,280 TGACGACCCCATCAAGGACATG GTG 1089 S8l
14 |-s,s50 (1,202 |5 -€,325 | CGAGCTCATCCGTGAAACGACA |GIG |1125 545
15 |-4,000 (1,528 |14 -5,347 | AGTGGAGTGGTTCAGCTCGGTT |GIG |1146 s24
16 |-s,741 1,112 |10 -€,43¢ | CAGCTCGGTTGTGCTGACCCGT |ATG  |1158 s12
17 |-€,153 0,301 13 7,238 | GAAGGCGCTTGACGCCACGTIC |GIG  |1251 813
18 |-3,3%8 2,209 10 -4,083 TGCCAACGGGCAGGGTGACATA TTG 1317 783
15 -2,€54 2,558 12 -3,485 ACTTTACCAAGGTGACCCACAG GTIG 1440 €30
20 |-4,775 1,565 |7 -€,297 |CCTGGACCAGCGCACGGGCAGC |ATG |1527 s43
21 |-3,800 |2,021 |10 -4,455 | CATGCTCACGCTGGACCGCGCC |TTG  |1548 s22
22 |-4,885 (1,527 |9 -5,€25 |GAAGGCCAGCAGCGGCGACTAT |GTG  |1€23 447
23 |-4,070 1,898 € -5,8185 CGGCGACTATGTGGCCGGACAT GIG 1€35 438
24 |-3,958 1,949 17 -5,988 CAAGTGGGTTICTICGTTIGACCGC  GTG 1€80 3%0
25 |-s,2%¢ [1,321 7 -€,818 |CCGGTTCACCTICACCGAGACC |GIG |1710 360
2¢ |-3,014 |2,385 |10 GACCGTGACCCAGGTACAGAAG |ATG |1728 342
27 |-4,583 |1,66s |8 GCCCCAGACCAGCCGGGTCTAC |GTG  |1764 306
28 |-5,924 1,027 11 GCGGGCTGCACTGATCARGCCG GIG 1833 237
29 |-5,918 1,030 1€ GGCGCTGGCCATCCAGCCGGTIC GTG 1884 18¢€
30 -€,153 0,301 7 CAACGTTGCCATCCTTGACACC |GTG  |1517 183
31 |-2,e11 [2,877 |18 -4,912 | TGAAGGGGCCACCGGCCTCGCC |ATG  |1989 111
32 |-5,305 1,315 |8 -€,530 |CGGCCTCGCCATGCTGAACGAG |ATG  |1971 59
33 |-s,472 [1,235 13 -6,518 | GCACGACGACGACGTTGACGCC |ATG |2016 s4
34 -5,545 1,204 13 -6,591 GGGCCGAATTGACTACTTCAAG ATG 2088 12

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF
(>30bp) ?

Oui, le start prédit correspond a I'ORF la plus longue et
correspond au début du potentiel codant prédit par GeneMark.
Start a la position 624.

Longueur de I'ORF : 1446pb

Chevauchement : -1




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

Ce géne chez Carostasia est le seul annoté dans son groupe,
starterator ne peut donc pas nous aider a 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.

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores

40-50 0-80

lelil.
o 50

>Mandalorian_2, terminase, 481
Length = 481

Score = 962 bits (2486), Expect = 0.0
Identities = 479/481 (99%), Positives = 4808/481 (99%)

MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMOPDALDTPLGCVAYSTPP 66
MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMDPDALDTPLGCVAYSTPP
MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMOPDALDTPLGCVAYSTPP 60

Query: 1

Sbjet: 1

DECISION:

Le start retenu est le 624. Il correspond a I'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+ et une
couverture acceptable ?

PhagesDB :
>Mandalorian_2, terminase, 481
Length = 481

Score = 962 bits (2486), Expect = 0.0
Identities = 479/481 (99%), Positives = 480/481 (99%)

Query: 1

Sbjct: 1

Query: 61
Sbjct: 61
Query: 121
Sbjct: 121
Query: 181
Sbjct: 181
Query: 241
Sbjct: 241
Query: 301
Sbjct: 301
Query: 361
Sbjct: 361
Query: 421
Sbjct: 421
Query: 481

Sbjct: 481

BlastP :

[<N<N<]

terminase [Microbacle

MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMDPDALDTPLGCVAYSTPP
MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMDPDALDTPLGCVAYSTPP
MSILIEDLVEYSYEDVSEDFTLFCKANGIRESALTEVLTSTMDPDALDTPLGCVAYSTPP

QEGKTTWIVHYIAWQLIRNPWLKVVYATYSQARANSVSRQIRALVQAWTPLKSGSSNVQM
QEGKTTWIVHYIAWQLIRNPWLKVVYATYSQARANSVSRQIRALVQAWTPLKSGSSNVQM
QEGKTTWIVHYIAWQLIRNPWLKVVYATYSQARANSVSRQIRALVQAWTPLKSGSSNVQM

WQTREGGGLLAAGRGSAMTGFRSDMTVIDDPIKDMVEAQSELIRETTVEWFSSVWLTRMA
WQTREGGGLLAAGRGSAMTGFRSDMTVIDDPIKDMVEAQSELIRETTVEWFSSVWLTRMA
WQTREGGGLLAAGRGSAMTGFRSDMTVIDDPIKDMVEAQSELIRETTVEWFSSVVLTRMA

SLSQIIVIATRWHKDDLIAHVQKALDATFVNIPAQATHDDEHPDANGQGDILGRAVGEWL
SLSQIIVIATRWHKDDLIAHVQKALDATFVNIPAQATHD EHPDANGQGDILGRAVGEWL
SLSQIIVIATRWHKDDLIAHVQKALDATFVNIPAQATHDSEHPDANGQGDILGRAVGEWL

PSVQNRTDKSWAL IKSAVGPYVHQAL YQGDPQVTGGSY INVDKIDVLPWEQUVYLDQRTG
PSVQNRTDKSWAL IKSAVGPYVHQAL YQGDPQVTGGSY INVDKIDVLPWEQUVYLDQRTG
PSVQNRTDKSWAL IKSAVGPYVHQAL YQGDPQVTGGSYINVDKIDVLPWEQUVYLDQRTG

SMLTLDRALVIQSWDLTFGNIQNGKKKASSGDYVAGHVWIVLGGTKWVLVDRVHGRFTFT
SMLTLDRALVIQSWDLTFGNIQNGKKKASSGDYVAGHVWIVLGGTKWVLVDRVHGRFTFT
SMLTLDRALVIQSWDLTFGNIQNGKKKASSGDYVAGHVWIVLGGTKWVLVDRVHGRFTFT

ETVTQVQKMAARWPQTSRVYVEKAANGTALLNTLRKRAALIKPVTAQGSKEVRALAIQPV
ETVTQVQKMAARWPQTSRVYVEKAANGTALLNTLRKRAALIKPVTAQGSKEVRALAIQPV
ETVTQVQKMAARWPQTSRVYVEKAANGTALLNTLRKRAALIKPVTAQGSKEVRALAIQPV

VDEGNVAILDTVLEAQDAEGATGLAMLNEMRDFPFGKHDDDVDAMTQAIGQGRIDYFKMG
VDEGNVAILDTVLEAQDAEGATGLAMLNEMRDFPFGKHDDDVDAMTQAIGQGRIDYFKMG
VDEGNVAILDTVLEAQDAEGATGLAMLNEMRDFPFGKHDDDVDAMTQAIGQGRIDYFKMG

S 481
+
N 481

Mox Toial Quey E  Per Acc

it ‘Scientific Nan
Deaen COENAME  Seore Score Cover value | Ident  Len

torminase (Mciobacterium phage Mandelorian) Micobacterum . 084 984 90% 00 9958% 481

terminase (Microbacterium phage Quartz) Michacterum . 982 982 9% 00 99.38% 481

n phaoe Nucei) Morbaderum .. 979 979 99% 00 99.17% 481

Accession

QX013506 1
K221 1
QDK023951

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
?




o u
8DGC_G Terminase, large subunit; phage defense, pattern-recognition receptor, nlr, stand, atpase, ANTIVIRAL PROTEIN; HET: ATP;{Salmonel
" enterica}
Probability: 100%, E-value: 1.3e-38, Score:317.35, Aligned cols: 455, Identities: 18%, ~Similarity: 0.159, Template Neff: 11.7

UniProt:

Template alignment
2. P10310 TERL BPT3 Terminase, large subunit OS=Enterobacteria phage T3 OX=10759 GN=19 PE=15V=1

Probability: 100%, E-value: 1.9e-38, Score:316.12, Aligned cols: 449, Identities: 16%, Similarity: 0.142, Template Neff:

Pfam :

Templaf

alignment | CDD
40.PE20441.2; TerL_nuclease ; Terminase large subunit, endonuclease domain
Probability: 99.69%, E-value: 1.3e-14, Score: 13227, Aligned cols: 208, Identities: 12%

CD:

Template alignment

Similarity: -0.025, Template Neff: 10.6

18032 DEXHc_RE 1 III res; DEXH-box helicase domain of type IIl restriction enzyme res subunit. Members of this cd includes both type I
* and type III restriction enzymes.
Probability: 98.66%, E-value: 0.0000011, Score: 72.37, Aligned cols: 151, Identities: 8%,  Similarity: -0.081, Template Neff: 13.1

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Oui, protéines de capside

Est-ce que ce géne 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
Geéne # 3

Coordonnées du Stop 3480

Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 1
Coordonnées du Start retenu 2071
Fonction prédite Portal

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle

de réponse
Est-ce que le candidat a
ete: trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

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

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




Direct Sequence
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?




oul

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignnent Scores

e ———————————————
0 50 100 150 200 250 300 350 400 450

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

DECISION: oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

2071 pour les deux.

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

OUI, Z value et Final score proches de 0.

ok URE S aen Cnl G L0 Lol o copomann (Ko +| _ Explore
Selected : 1 ORF Stop : 3480 SEnd|222 6687 333 27
OFFLength: 1451 3'End|628 411 831 1410  SpacingWeightMatix |Karln Medum  ~| | E
[ T 1T TIL T 1T B = N N I | 1 II ]
StajRaw 5D |Genomic |spacer |Final |Sequence of the Region |stars|Stars  |GRE |
3+ |score |z Value |Disctance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Lengsh |
1 ~-3,2€7 2,271 8 -4,488 CAGGCCATCGGTCAGGGCCGAR  TTG 2044 1437
2 |-3,es8 (2,065 |11 —4,455 |TACTTCAAGATGGGAAGCTAAC 1410
2 -5,021 1,480 13 GETATCCACGECECTCTCCAGT 13&2
4 -4,013 1,s21 11 CAGCCGGGACAGCAAGACCTAC 1323
s |-4,735 |1,584 |6 CGTGCCCTACTACAACGECAAG 1302
€ 2 C 10 TCACCTCTACCCCGGAGAACCTG 117¢
7 16 GTACGCGGAGAACCTEETOECE 1170
8 2, 13 TEAGCTEAACCECTTCAGCART 1140
5 1,932 11 GRAGGGGTTCAGCAATGTGCTG 1134
2,065 |10 TCTTTCECGTEEGEAGTEOCCE L1104
2,068 13 TICGCCTGGEEACTGCOCCERTE 1101
1,343 7 GCGTGGGEAGIGCCCGRTCTTIC 1088
1,247 13 CCACTTCCCCGAGCGCTACGAG 108¢
1,471 14 GITCACCCGGTCGCTCARGGAG 335
2,108 |13 CGACGACAAGCGCTTCORGECE 831
2,438 i GCTGECAGCCCTCCAGCACCGE 807
1,585 |13 CGACCAGACGGTCATCGCCGAG 768
2,2 14 CCCCTTCTCCTATCTCCTCARL 738
1, 12 TGCCCAGCCTGGCACCGAGGCT 675
%, 13 CGAGECCATGGACGAGCAGAAG een
1, 5 GGACCCGCCCACCATCAGCGAL 579
1, 14 CCACGACAGCATCATCGACAAG S4€
P 18 CACCCGCACGCCTCCGACTEET 420
15 TCCGACTGCTGTGGCCCTGRAG 4€s
1 CTTCAACAACAAGATCECCCEE 432
11 GECCETCCCCARGARCARGGAR 2€3
10 CGICAAGGACGAGGAGCCGGAC 297
1 GCACGGCATCAGCCICAGCCAG |ATG |3zez 215
1,238 1€ GCTGEAGTACRTCGCCTCCGTIC  GIG 3298 18€
0,551 |13 TGCTGCCGACCAGUCCGCCGAC |ATG  |3388 se
1,544 8 CCAGCCCGCCCACATGACGCCA  ATG 3354 87

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

le plus long conduit a 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 géne chez Carostasia est le seul annoté dans son groupe,
Starterator ne peut donc pas nous aider a 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.




>Quartz_3, portal protein, 469
Length = 469

Score = 938 bits (2424), Expect = 0.0
Identities = 464/469 (98%), Positives = 466/469 (99%)

Query: 1  MVLEIEAPAVSTALSSMEAYLLSRDSKTYVPYYNGKMSYALHGKSWDEYVKEAFPDLAGQ 60
MVLEIEAPAVSTALSSMEAYLLSRDSKTYVPYYNGKMSYALHGKSWDEYVKEAFPDL GQ
Sbjct: 1 MVLEIEAPAVSTALSSMEAYLLSRDSKTYVPYYNGKMSYALHGKSWDEYVKEAFPDLGGQ 6@

Query: 61 TTSENIFKSVIDLYAENLVPVQDELKGFSNVLVPLLSRGECPVLVDSTGTPHFPERYEMI 120
TTSENIFKSVIDLYAENLVPVQDELKGFSNVLVPLLSRGECPVLVDSTGTPHFPERYEMI
Sbjct: 61 TTSENIFKSVIDLYAENLVPVQDELKGFSNVLVPLLSRGECPVLVDSTGTPHFPERYEMI 120

Query: 121 SDGTYSVAALFTRSLKEMKDNVIFCYTDGTTRLFQKDIPQDFAPADKEGYTFVEELHGST 180
SDGTYSVAALFTRSLK+MKDNVIFCYTDGTTRLFQKDIPQDFAPADKEGY+FVEELHGST
Sbjct: 121 SDGTYSVAALFTRSLKDMKDNVIFCYTDGTTRLFQKDIPQDFAPADKEGYSFVEELHGST 180

Query: 181 LLRFALDDKGFGAMLAALQDRVNHSIIDQTVIAEMYARPFWYLLNVEIPTKNPFLPAGAQ 240
LLRFALDDKGFGAMLAALQDRVNHSIIDQTVIAEMYARPFWYLLNVEIPTKNPFLPAGAQ
Sbjct: 181 LLRFALDDKGFGAMLAALQDRVNHSIIDQTVIAEMYARPFWYLLNVEIPTKNPFLPAGAQ 240

Query: 241 PGTEAMDEQKVDGATGRIFTSSGEGPFGQLDPPTISDMVGYHDSIIDKVSQSSGIPQHYF 3@@
PGTEAMDEQKVDGATGRIFTSSGEGPFGQLDPPTISDMVGYHDSIIDKVSQSSGIPQHYF
Sbjct: 241 PGTEAMDEQKVDGATGRIFTSSGEGPFGQLDPPTISDMVGYHDSIIDKVSQSSGIPQHYF 300

Query: 3@1 KPGTGTPPTGVALKVLSKRFNNKIARMRDDIQDTLEELASLLGVPKNKEVDRPKGTATDE 36@
KPGTGTPPTGVALKVLSKRFNNKIARMRDDIQDTLEELASLLGVPKNKEVDRPKGTA DE
Sbjct: 301 KPGTGTPPTGVALKVLSKRFNNKIARMRDDIQDTLEELASLLGVPKNKEVDRPKGTAPDE 360

Query: 361 DAEDVKDEEPDMEYDFWPDSDDLLQESLDAHGISLSQMGYPLEYIASVVTPGVNLDDYAE 420
DAEDV DEEPDMEYDFWPDSDDLLQESLDAHGISLSQMGYPLEYIASVVTPGVNLDDYAE
Sbjct: 361 DAEDVTDEEPDMEYDFWPDSDDLLQESLDAHGISLSQMGYPLEYIASVVTPGVNLDDYAE 420

Query: 421 EEAGPELGTDPAADQPADMTAMGQPGLVATPGQVAAYGANPGQRAKATR 469
EEAGPELGTDPAADQPADMTAMGQPGLVATPGQVAAYGANPGQRAKATR
Sbjct: 421 EEAGPELGTDPAADQPADMTAMGQPGLVATPGQVAAYGANPGQRAKATR 469

DECISION:

Start a 2071pb retenu, bon score RBS, ne confere par 'ORF la
plus longue mais le TTG en amont confére un chevauchement
trop important avec le géne 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 et une
couverture acceptable ?

Résultats nr :




AignmentScores  W<40 W40-50 [J50-80 [80-200 W>=200 €

100 sequances seiected @

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences
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‘portal protein [Microbacterium phage Juanyo] Microbaclerium phage Juanyo 878 878 100% 00 90.66% 471 USH44754.1
) —— PRy
[ ———— B— v oo o0 e sk swemss
‘eortal protein [Microbacterium phege ColeCorta] Microbecierium phage ColsCorta: 722 722 100% 00 7596% 454 AXH70556.1
[ ———— P —— [ p—
[T P o 7o w00 e dse upomens

77 77 e 00 7569% 454 YP 0096230411

[N NN NN NN NN NN N N<N<]

portal otein [Microbacierium phage MCubad] Microbacterium phage MCubed 76 716 100% 00 7553% 454 QDKO3SES,
portal potei [Microbactarium phage ChikPi] Microbacterium phage ChikPic 76 716 9% 00 7569% 454 WNNOSTOr.
portal oten [Microbacterium phage Alakazar) Microbacterium phage Alkazam 647 67 9wk 00 6Bsew 468 QNS
porta proten [Microbacterium phage Kausia] Microbacierium phage Knuala 641 641 OTH 00 6883% 446 ONLII0ISI
portal proten [Microbacierium phage Mortigan) Microbacterium phage Morrigan 60 640 9% 00 6B64% 470 WNMTS00.1

PhagesDB :

Query= Carostasia 3
(469 letters)
Distribution of 100 Blast Hi he Q1 s

Mouse-over to show defiine and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignnent Scores
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Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_3, function unknown, 469
Quartz_3, portal protein, 469
Mandalorian_3, portal protein, 469
Nucci_3, portal protein, 466
Juanyo_3, portal protein, 471
YuuY_ 3, portal protein, 469
Sansa_2, portal protein, 454
Glamour_2, portal protein, 454
Finny_3, portal protein, 454
ColaCorta_3, portal protein, 454
Andromedas_3, portal protein, 454
Shamu_3, portal protein, 454
Saratos_3, portal protein, 454
ChikPic_3, portal protein, 454
Eleri_3, portal protein, 454
Zenitsu_3, portal protein, 454
MCubed_3, portal protein, 454
Morrigan_4, portal protein, 470
Chepli_4, portal protein, 469
Alakazam 4, portal protein, 466
WilliamStrong_ 3, portal protein, 470

Score E
(bits) Value

"3

4

]

0.0
938 0.0
934 0.0
917 0.0
864 0.0
843 0.0
707 0.0
707 0.0
707 0.0
707 0.0
707 0.0
7 0.0
706 0.0
703 0.0
702 0.0
701 0.0
701 0.0
643 0.0
635 0.0
635 0.0

0.0

B

La séquence protéique présente une forte homologie avec un
grand nombre protéines portal. La e-value est a chaque fois tres
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
?

Visualization

Resubmit Section
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Nr Hit
1 064207
2 8vEBA
3 54309
4 Qs
s 724w

6  PFOS133.18

7 I7HHNG

N R N R . Aligned _
Name " Probabllity  Evalue  Score SS  cols .
PORTL_BPMD2 Portal protein 9995 25e25 23467 315 376
OS=Mycobacterium phage D29

OX=28369 GN=14 PE=3 SV=1

Portal protein; complex, phage, sapl, 9995 24e25 23648 265 371
portal, STRUCTURAL PROTEIN; 2.4A

{Staphylococcus phage 80alpha}

PORTL_BPSPP Portal protein OS=Baclllus ~ 99.93 21e23 22147 288 372
phage SPP1 OX=10724 GN=6 PE=1 SV=1

PORTL_BPPCD Portal protein 99.93 13e23 21934 263 361
0Os=Clostridium phage phiCD119 (strain

Clostridium difficlle/United

States/Govind/2006) OX=128

Portal proteln; Bacterlophage, SPP1, 9991 75e23 21736 231 412
Portal Protein, Head completion

proteins, Connector Complex, DNA

Channel, VIRAL PRO

; Phage_prot_Gp6 ; Phage portal protein,  99.89 82e21 19765 282 359
SPP1 Gpé-like

PORTL_BPKHP Portal protein 98.75 0000011 8904 269 290

Os=Helicobacter pylorl bacteriophage
KHP30 OX=1208236 GN=ORF17 PE=1
sv=1

Template alignment | Template 30 Structure | POBe
1. £V88 A Portal protein; complex, phage, sapi, portal, STRUCTURAL PROTEIN; 2.4A {Staphylococcus phage 80alpha)

Probability: 99.95%, Evalue: 23e-26, Score:243.95, Aligned cols: 368, Identities: 11%, Similarity: 0.087,

Q ss_pred
Q Q_8660486
Q Consensus

T Conzensus
T 8vaB_A
T ss_dssp
T ss_pred

Q ss_pred
Q Q8660466
Q Consensus

T Consensus
T 8V8E_A
T ss_dssp
T ss_pred

Q ss_pred
Q Q8660486
Q Consensus

T Consensus
T 8V8E_A
T 33 dssp
T ss_pred

u
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Target
Length

503

503

602

Template Neff: 11

81 (469)
81 (469)

114 (511)
114 (511)

135 (469)
135 (469)

194 (512)
194 (512)

204 (469)
204 (469)

270 (511)
270 (511)

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

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

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




genes a l'air conservé.
Carostasia_Draft (EA10)
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non,'elle est prédite comme protéine globulaire interne.

_ DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

OUL.

DECISION:

Ce gene code pour une portal.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Geéne # 4
Coordonnées du Stop 4330
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 113
Coordonnées du Start retenu 3593
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

Y-a-t-il des éléments Genemark detecte un potentiel codant tout le long de I'ORF, le
supportant un potentiel pouvoir codant commence un peu avant le start proposé par
codant ? Genemark




Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
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Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

i Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
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Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les | Non
principes d’annotation ?
DECISION: Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

Glimmer : 3593, GeneMark : 3617

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

T r—
Stasts: 20 ORF Start ; 3812 olnl G Ll bl oppecinbin  [eE <] Esplore
Selected: 1 ORF Stop : 4330 SEnd 625 750 625 24
ORFlengh: 518 TEnd|s55 521 32 714 SeacingWeightMatix [KanMedum <] Docomcrt
I I e [T 11 =0 1373
|cemomic [spacer [Final [Sequence of the Region |Start|Stazz  |omE
|z value |pistance[score [upstresm of the Start |codon|positicn |Lengen |
2,687 |11 -3,134 | CCACCACCGAAGGATAGTCATC |ATG 3593 738
2,556 |€ -4,317 |GGGAACCGTACCCACCGGAGCC |ATG 3617 714
0,966 16 -7,851 |GCGCARGCTCTACCICTCCIGE |GTC 3653 €78
s s -€,283 | CAAGCICTACCTCTCCIGGETG |ATG | 365€ &7s
1¢ -5,747 |GAGTGAGAAGCTGATCGCCAGC |ATG 3737 554
€ -7,43¢ ses
B 540
1€ ate sis
1, 14 -€,275 5 ATG |383 ase
1, 10 -5,348 | GOCCCTCATCCAGGCTGETATC |ATG 3863 sea
0, 11 -€,937 |GGCGGGCCTCARTAGCCGTGEC |GTG 3887 444
1z -6,082 (0,353 10 -€,777 | TAGCCGTGCCGTGGCCCAGESC |ATG 3893 432
13 |-4,421 (1,730 |2 5,643 |CCAGGCCATGTTCCGGGCTGES [ATG 3514 a7
14 -4,705 1,557 |8 -5,927 |CIGGCGCARCACCIGGTCGAGT |GTG 3995 336
15 -5,365 1,287 13 -€,414 | IGIGGCCGAGCTGCCIGACATC |GIG  401€ 515
16 |-s,931 |1,024 |7 -7,454 |CGAGCTGCCTGACATCGTGCTG (GTG | 4022 308
17 |-3,638 (2,097 11 -4,395 | CIGTCGIGACCGGGATGGCCTG |GTG 4082 a5
18 -3,638 (2,097 14 -4,995 | TCGTGACCCCGATGECCTGETC |GTC 4085 24¢
15 |-4,28¢ [1,794 15 5,828 | CCCGARCGGGCGCIGCACCCTC |GTG 4133 198
20 |-s,224 (1,355 |12 -€,059 | CCGGGECTGACGGCAGCGICTAC |ATG 4196 135

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

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF
(>30bp) ?

Oui le start choisit prédit 'ORF la plus longue.

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

Oui le start est conservé chez les homologues
iy T bbbt

ik i L | 5 e O i
e ——— 7




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui le start est conservé chez les homologues

>Quartz_4, function unknown, 245
Length = 245

Score = 498 bits (1281), Expect = e-141
Identities = 244/245 (99%), Positives = 244/245 (99%)

Query: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSTHDQL TAFVIQSEKL TASMGGRAAALGALG 68
MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSTHDQL TAFVIQSEKLIASMGGR AALGALG
Sbhjct: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGRTAALGALG 60

Query: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR 120
DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR
Sbjct: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR 128

Query: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLYVDDPSIRDHPNGRCTL 180
TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLYVDDPSIRDHPNGRCTL
Shjct: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 180

Query: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240
VPTHRSQLEYKGT LRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP
Sbjct: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 248

Query: 241 SRAAP 245
SRAAP
Shjct: 241 SRAAP 245

>Mandalorian_4, MuF-like minor capsid protein, 245
Length = 245

Score = 438 bits (1281), Expect = e-141
Identities = 244/245 (99%), Positives = 244/245 (99%)

Query: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSTHDQL TAFVIQSEKLTASMGGRAAALGALG 66
MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSTHDQL TAFVIQSEKLIASMGGR AALGALG
Sbjct: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGS THDQL TAFVIQSEKL TASMGGRTAALGALG 60

Query: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGTMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR 120
DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR
Sbhjct: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR 120

Query: 121 TETTMAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 188
TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL
Sbjct: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 188

Query: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240
VPTHRSQLEYKGT LRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP
Sbhjct: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240

Query: 241 SRAAP 245
SRAAP
Sbhjct: 241 SRAAP 245

DECISION:

Start 3593, bon score RBS et prédit '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 et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
>Quartz_4, function unknown, 245
Length = 245

Score = 498 bits (1281), Expect = e-141
Identities = 244/245 (99%), Positives = 244/245 (99%)

Query: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGRAAALGALG 6@
MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDONGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGR AALGALG
Sbjct: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGRTAALGALG 6@
Query: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGHMDKSYRRLERLAR 120
DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR
Sbjct: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR 120

Query: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 180
TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL
Sbjct: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 180

Query: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240
VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRIADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP
Sbjct: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240

Query: 241 SRAAP 245
SRAAP
Sbjct: 241 SRAAP 245

>Mandalorian_4, MuF-like minor capsid protein, 245
Length = 245

Score = 498 bits (1281), Expect = e-141
Identities = 244/245 (99%), Positives = 244/245 (99%)

Query: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGRAAALGALG 6@
MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWDNGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGR AALGALG
Sbjct: 1 MGTVPTGAMERELRKLYLSWVMGLSWONGSIHDQLTAFVIQSEKLIASMGGRTAALGALG 60
Query: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGHMDKSYRRLERLAR 120
DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGMDKSYRRLERLAR
Sbjct: 61 DFPAPKLLDLSPYMGKIYDQMQQAVIQAGIMAGLNSRAVAQAMFRAGHMDKSYRRLERLAR 120

Query: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 180
TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL
Sbjct: 121 TETTNAYWRNTWSSVAELPDIVLVWGAEESARTCAYCRDRDGLVVDDPSIRDHPNGRCTL 182

Query: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240
VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP
Sbjct: 181 VPTHRSQLEYKGTLRADGSVYMDPRWADQRVPGARAKASAGPTTPEQRDPLSGRRNPAAP 240

Query: 241 SRAAP 245
SRAAP
Sbjct: 241 SRAAP 245

*kk

nr:

Mex Tol Quey E  Per Acc

— el b Sco Score Gover value ldont Len  Accession

MUF-lie minor capsid 501 99% 9170 9950% 245 QXO135981

Microbadterum phage Mandalorian 501

F. bic o Nucei 485 496 90% o173 9633% 245 QDKO23971

psid

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 :

Template alignment
1. Q01259 GPF_BPMU Putative capsid assembly protein F OS=Escherichia phage Mu OX=10677 GN=F PE=2 SV=2
Probability: 99.81%, E-value: 7.5e-18, Score: 147.56, Aligned cols: 114, Identities: 13%, Similarity: 0.113, Template Neff: 8.4

Pfam :

Template alignment | CDD
3. PF04233.12 ; Phage Mu F ; Phage Mu protein F like protein
Probability: 99.59%, E-value: 2.8e-14, Score: 99.45, Aligned cols: 100, Identities: 20%, ~Similarity: 0.195, Template Neff: 12

CD:




Template alignment
13.¢d16378 CcmH_N;
Probability: 35.09%,

-terminal domain of cytochrome c-type biogenesis protein CcmH and related proteins.
E-value: 250, Score: 18.37, Aligned cols: 30, Identities: 10%, Similarity: 0.038, Template Neff: 8.5

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe
12 7JRQ_A MPP1; metalloprotein, porphyrin, oxidation, sulfoxidation, high-talent, helical bundle, DE NOVO PROTEIN; HET: SMU; 1.75A

“{Escherichia coli}
Probability: 38.66%, E-value: 320, Score:20.7, Aligned cols: 101, Identities: 10%, Similarity: 0.048, Template Neff: 1.8

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Oui, terminase et protéines de capside

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

NON

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

minor capsid protein

If an HHPred alignment to
gp15 of phage D29, see
capsid maturation protease

MuF-like minor capsid

Hypothetical Protein protein

DECISION:

NFK




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Géne # 5

Coordonnées du Stop 4990

Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 114

Coordonnées du Start retenu 4445
Fonction prédite Scaffold

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

ete: trouvé par un pg Yes both.
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

) . Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant sur
Y-a-t-il des eléments une partie de 'ORF proposée par DNA master. Le pouvoir
supportant un potentiel . . N B}
codant ? codant commence néanmoins plus t6t que le start proposé, et
' sur la partie 3’ le potentiel détecté est variable/faible.
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Est-ce que le candidat est | Quelques homologues sont retrouvés, néanmoins pour la majorité les
retrouvé chez d’autres scores sont entre 80 et 200.
génomes annotés ?




Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignnent Scores

lclll_
0 50 100 150

Est-ce que le candidat est

o Non
en contradiction avec les
principes d’annotation ?

DECISION: Oui.




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

4445,

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

[

| 2% Choose ORF start =3 R ==
Stats : 2 ORF Start : 4445 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length .
SD S Mat Kibler6 v| __ Explore
Selected: 1 ORF Stop : 4330 S'End 624 465 853 510 coma s —,
ORF Length : 546 FEnd|750 500 667 36

Spacing Weight Matix [Karin Medum v _Locunert |
I ]

[Sequence of the Region |start[scazrz  foar |
Score  |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |

stafRav SD_[Genomic [Spacer |Final
|

8 |Score |z Value |Distance]

-4,141 (1,862 10 -4,03¢€ C ATG 4988 3¢

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Oui le start prédit la plus longue ORF ( 546pb), choisir ce start conduit
a 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.

I T
L 1

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.




>Quartz_5, scaffolding protein, 181
Length = 181

Score = 352 bits (902), Expect = 4e-97
Identities = 180/181 (99%), Positives = 180/181 (99%)

Query: 1 60

sbjce: 1 60

Query: 61 120

sbict: 61 PGPLGK 120

Query: 121 180
ALDSKSFTKRLE

Sbjct: 121 ALDSKSF 180

Query: 181 G 181

sbjct: 181 G 181

>Mandalorian S, scatfolding protein, 181
Length = 181

Score = 345 bits (884), Expect = 4e-95
Identities = 176/181 (97V), Positives = 178/181 (98V)

Query: 1 60

sbjct: 1 60

Query: 61 120
RV

sbjct: 61 120

Query: 121 ALDSKSF 180

sbjct: 121 180

Query: 181 G 181

G
Sbjct: 181 G 181

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

DECISION: longue ORF.




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

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que la séquence
2 [T .
protéique s’aligne avec Résultat Phage DB :
une protéine de fonction o ) score E
. , Sequences producing significant alignments: (bits) value

annotée lors d'un BlastP
Carostasia Draft_5, function unknown, 181 353 9e-98

(phageSDB et/ou nr) avec Quartz_5, scaffolding protein, 181 352 4e-97

-4 Mandalorian_5, scaffolding protein, 181 345 4e-95

une e-value < 104 et UNe | wucci_s, scatfolding protein, 180 331 7e-93
YuuY_5, scaffolding protein, 182 328 4e-90

Couverture acceptable 7 Juanyo_5, scaffolding protein, 182 325 4e-89
Zenitsu_5, scaffolding protein, 192 197 le-50
Sansa_4, scaffolding protein, 208 197 le-50
MCubed_5, scaffolding protein, 209 197 le-50
Shamu_5, scaffolding protein, 191 197 le-50
saratos_5, scaffolding protein, 208 197  1e-50
Glamour_4, scaffolding protein, 208 197  1e-50
Eleri_5, scaffolding protein, 208 197 le-50
ColaCorta 5, scaffolding protein, 208 197  le-50
Andromedas_5, scaffolding protein, 208 197 1le-50
Chikpic_5, scaffolding protein, 192 196  3e-50
Finny 5, scaffolding protein, 191 187 9e-48
Schubert_6, scaffolding protein, 185 174  le-43
Schimmels22_ 8, scaffolding protein, 183 173 2e-43
HerculesXL_8, scaffolding protein, 184 171 Te-43
Tinyman4_8, scaffolding protein, 184 171 le-42
Theresita 6, scaffolding protein, 188 170 le-42
WestPM _Draft_7, function unknown, 183 167 9e-42
Kauala_5, scaffolding protein, 182 160 2e-39
PrincePhergus_5, scaffolding protein, 182 16 2e-39
Pherbot_5, scaffolding protein, 182 160 2e-39
Bustleton_ 5, scaffolding protein, 182 160 2e-39
Sinatra_5, scaffolding protein, 182 159 3e-39
Koji_5, scaffolding protein, 182 157 le-38
BouleyBill Draft_5, function unknown, 174 155 6e-38
Ixel_7, scaffolding protein, 180 152 4e-37
Pajaza_5, scaffolding protein, 179 147 le-35
Pikmin_5, scaffolding protein, 179 145 4e-35
Casey_5, scaffolding protein, 179 145 4e-35
Alakazam 8, scaffolding protein, 189 140 le-33

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignnent Scores
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Résultats nr :




Max Toml Quey E hee
Score Score Cover value | ldent  Len

Descrption ScintficName.

Accossion

3% 3 00% Je-i26 994K 11 LVKS224.1
30 B0 100% Ge121 G724% 181 QX013
U3 U3 00% 2118 961% 180 QDKOZEGET
393 100% 20114 9286% 182 QFPOSIIAT
05 W3 100% fe02 066% 182 Usheazset
181181 100% Sest ssae% 192 WNNGIEO0S1T
81181 100% 7ess Ssaa% 200 QDKIIZSI
81 100% Sest S521% 200 AXHASTIZ
1 180 100% 1es3 5521% 208 YP 0096230431
1 180 100% 1e53 5521% 208 UDG7E%EA1

shage ChikPic) 9 170 100% 2083 5402% 192 WNN9STORT

trtum phage Fnry) 72 172 9% 1eS0 S709% 191 QDFISTIAI
64 164 9B% Beds SIS 184 LVGIITERY
12 62 9% Sed7 5207% 184 WNN9S2001

182 162 2% leds SL79% 185 YP 0008188381

scafioting roten [Micobacterium phags
scafo

scaftoing or

scafloing rotein [Micobacterium phage Kausla] Mirobactrium phage Kauale M8 B 9% 2e41 4722% 182 QNIOIZA

shage Schimmels22 Mirobacorium phage Schimmels22 186 156 9% Zeds 5278% 183 WNN9GOID1

[N H NN NN NN NN E NN N <H<]

Des protéines scaffold de forte homologie sont retrouvées avec
des deux DB. Les e-values sont tres faibles (<<<10"4) et le
query coverage est supérieur a 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
?

o s o R * . . Aligned Target
Nr  Hit " Name " Probability Evalue Score SS  cols " Length

1 2268 Coronin-1A; coiled coll, coronin 1, 95.62 0.026 3815 24 3 32
PROTEIN BINDING; 1.2A {N/A}

2 PF08954.15 ; Trimer_CC ; Trimerisation motif 9482 o1 3798 38 36 48

3 PROGBIOIS  ;Phage GP20;Phage minorstructural 939 32 124 102 109 147
protein GP20

4 PFI0805.12  ;DUF2730; Protein of unknown function 933 075 3456 57 49 ES
(DUF2730)

5 QaTiwe GP25_BPMU Uncharacterized protein 9286 091 478 57 49 E)
9p25 OS=Escherichia phage Mu

OX=10677 GN=Mup25 PE=2 SV=1

6 Qo222 SCAF_BPMLS Probable capsid assembly  90.07 19 3033 137 154 73
scaffolding protein OS=Mycobacterium
phage LS OX=31757 GN=16 PE=1 SV=2

7 064209 SCAF_BPMD2 Probable capsid assembly  89.76 2 3039 118 157 185
scaffolding protein OS=Mycobacterium
phage D29 OX=28369 GN=16 PE=3 SV=1

8 Q04763 SCAF_BPLLH Capsid assembly 85.97 12 3156 75 95 178
scaffolding protein OS=Lactococcus
phage LL-H OX=12348 GN=g20 PE=3
Sv=1
Le résultat avec HHpred n’est pas aussi concluant a premiére
vue, il trouve des hits proteins binding. Mais aussi des protéines

scafold avec une haute probabilité (>90% pour deux).

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Chez les phages du méme groupe, les genes 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 géenes.
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine

transmembranaire (TM) ?

. DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Insi
side 0 25 50 75 100 125 150 175

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
o =]

o
IS

o
N

—— Inside

0o [ 25 50 75 100 125 150 175

Sequence

Prediction of UNNAMED

ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 181 NON CYTOPLASMIC.

Phabius posterior probabilities for UNNWED

Posterior label probability

2 “ 3 ) 100 120 140 160 1
— S1gnal peptice

Cette protéine est prédite globulaire.




Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui.

DECISION:

Ce gene code pour une protéine Scaffold.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Gene # 6
Coordonnées du Stop 5974
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 30
Coordonnées du Start retenu 5021
Fonction prédite Major capsid protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

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

10/ ™

ool — - S——
. - vor 4% Jace = (o — .
Y-a-t-il des éléments [ | " ‘ (
supportant un potentiel E sk [ I - }
codant ? P ‘ I | |
"1 ookt it 1

4400 480C 200 eoC 0000
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Oui le candidat est retrouvé chez d’autres génomes annotés. Les hits
sont tous de bons scores.

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignnent. Scores

leliil
o 100 150 250 300

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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

5021 par Glimmer et GeneMark

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

3 Choose OFF st = ros
Starts : 14 ORF Start : 5444 Cdn1 Cdn2 Cdn3  Length SDScongMatix  [Kbies  v]_ Exkee
Selected: 1 ORFStop :5974 S'End|718 436 821 117
ORFLengh 531 YEnd 670 473 892 87 SeacngWeghMatix [CainMedim ] Do |
[ 111 I I I ]15066
stafsav s0_[Gencmic [spacer [Finai [Sequence of the Region [scare[scare oar |
Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Lengeh |
L 12 AGGCCAGAAAGGAGT! ATG 5021 s54
2 i1 - ATG 5138 837
3 i1 CACTCA 24 5180 2%
4 12 ATG 5159 o1¢
s 10 TGCTCS GIG 5168 810
€ s CACGCTGCO0N 5198 700
7 0 83%¢ 579
e 13 . 5444 s31
s 13 j G 5543 432
10 13 o G 8702 273
11 11 . 708 G 5738 240
12 10 -€,70€ | COGTGACGCTCC ¢ 5744 231
i3 o -€,313 CATCAACCTY c 504¢ 125
14 3 6,664  CAACCTCGCCGAGCGCGACATG  GTG 5849 126

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Oui le start prédit confere la plus grande ORF = 954pb. Il mene a 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.
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Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.

Score = 623 bits (1607), Expect = e-178
Ideatities = 317/317 (100%), Positives = 317/317 (3100%)

Query: 1 LATLITCOWVT 60
ALLARQO! ATLITOOWVT

Sbjcts 1 MADT LATLPTGOWVT 60

Query: 1 120
VAQEFGR

sbots 61 120

Query: 121 OPAL 190
OPAL E00GE

sbcts 121 PAL VEOOSE 180

Query: 181 DVMAAFTCRPLIAQLA TOQALN 240

TORPLIRQLA 2 COALN

Sbjcts 181 DVNAATTCRFLIRGLA 240

Query: 241 2 AZRINVAL 300

sbjets 241 = 2 AZRINVAL 300

Query: 301 YPFAVITPAAAEEEGGA 317
YPPAVITPAAAEEEGGA
Sbjct: 301 YPPAVITPAMAEEEGGA 317

>Carostasia Draft 6, functios uaknown, 317
zength = 317

Score = 623 bits (1607), Expect = e-17¢
Ideatities = 317/317 (100V), Tositives = I17/317 (100%)

Query: 1 LATLITCOWVT 60
ALL TLITCCNVT
sbjects 3 LATLITCOWVT 60
Query: 1 120
VAQETCR
sbicts €1 130
Querys 121 10
sbiets 121 DAL 100
Query: 181 FROLRGL P1 GOALR 200
VEAAFTGRPLRROLRGL COALR
SbICTi 181 OVRAAFTGRFLEAOLAGL eI YOOALK 240
Query: 241 L L 300
Pt x AERDOVAL
sbjet: 241 L 300

Query: )01 YPPAVITPAAAZEZOGA 317
YPPAVITPAAEEZOCA
Sbjet: 301 YPPAVITPAAAZEZOGA 317

DECISION:

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

est associé a un RBS de

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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :




*** PhagesDB :

>Quartz_6, major capsid protein, 317
Length = 317

Score = 623 bits (1607), Expect = e-178
Identities = 317/317 (100%), Positives = 317/317 (100%)

MADITRADALALLARQDIDEIIKPDVAQSVALASFRTQRMSAGVARMPVLATLPTGGWVT 60
MADITRADALALLARQDIDEIIKPDVAQSVALASFRTQRMSAGVARMPVLATLPTGGWVT
MADITRADALALLARQDIDEIIKPDVAQSVALASFRTQRMSAGVARMPVLATLPTGGWVT 60

Query: 1
Sbjct: 1
Query: 61 DNNSTDASGVKPTSKVTWTDKELIAEEIAVIVPIHENTLADSNFDIWGEVRPLVAQEFGR 120
DNNSTDASGVKPTSKVTWTDKELIAEEIAVIVPIHENTLADSNFDIWGEVRPLVAQEFGR

Sbjct: 61 DNNSTDASGVKPTSKVTWTDKELIAEEIAVIVPIHENTLADSNFDIWGEVRPLVAQEFGR 120

s

Query: 121 ILDAAVFFGTNKPTTWLDPALVPGAIAAGNEQVEGTGDGTETDLAADFNEAFGFVEDDGF 180
ILDAAVFFGTNKPTTWLDPALVPGAIAAGNEQVEGTGDGTETDLAADFNEAFGFVEDDGF

ILDAAVFFGTNKPTTWLDPALVPGAIAAGNEQVEGTGDGTETDLAADFNEAFGFVEDDGF 180

s

Sbjct: 12

Query: 18

e

DVNAAFTGRFLRRQLRGLRDDTGQPIYLDAVRSDGSTASIYGQALRYVNNLGWDRDAAVA 240
DVNAAFTGRFLRRQLRGLRDDTGQPIYLDAVRSDGSTASIYGQALRYVNNLGWDRDAAVA

Sbjct: 181 DVNAAFTGRFLRRQLRGLRDDTGQPIYLDAVRSDGSTASIYGQALRYVNNLGWDRDAAVA 240

ped

Query: 241 LVGDASKVVIGVREDYQVKLLTEATVGGINLAERDMVALRFKFRVAFATAYSTAAGQATD 300
LVGDASKVVIGVREDYQVKLLTEATVGGINLAERDMVALRFKFRVAFATAYSTAAGQATD

Sbjct: 241 LVGDASKVVIGVREDYQVKLLTEATVGGINLAERDMVALRFKFRVAFATAYSTAAGQATD 300
Query: 301 YPFAVITPAAAEEEGGA 317
YPFAVITPAAAEEEGGA
Sbjct: 301 YPFAVITPAAAEEEGGA 317
*kk n r ..
e o e ot [ioe| Vit 10y Aconn

major capsid protein (Microbacterum phage Quartz] Microbacterium phage Quartz 632 632 8% 00 10000% 317 UVKS92251

Est-ce que la séquence | PDB:

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
?

Template alignment | Template 3D Structure | PDBe
1. 8ECO_B Major capsid protein; HK97-fold, T=7, tailed bacteriophage, VIRUS; 2.2A {Microbacterium phage Oxtober96}
Probability: 100%, E-value: 2.8¢-31, Score: 226.24, Aligned cols: 301, Identities: 75%, Similarity: 1.178, Template Neff: 11

UniProt :

Template alignment
11.064210 CAPSD_BPMD2 Probable major capsid protein gp17 0S=Mycobacterium phage D29 OX=28369 GN=17 PE=3 SV=1
Probability: 99.96%, E-value: 1.5e-26, Score:198.18, Aligned cols: 201, Identities: 18%, Similarity: 0.261, Template Neff: 11.2

Pfam :
Template alignment | CDD
21.PF05065.17 ; Phage capsid ; Phage capsid family
Probability: 99.94%, E-value: 4.4e-25, Score: 185.07, Aligned cols: 264, Identities: 14%, Similarity: 0.1, Template Neff: 11.6

CD:

Template alignment
1.¢d10145 TFIIA_gamma_N; Gamma subunit of transcription initiation factor IIA, N-terminal helical domain.
Probability: 2.03%, E-value: 650, Score:12.46, Aligned cols: 17, Identities: 18%, Similarity: 0.21, Template Neff: 6.4

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Oui, proche de la minor capsid protein

Est-ce que ce géne 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
Geéne # 7
Coordonnées du Stop 6258
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 2
Coordonnées du Start retenu 5977
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

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

1.0

05F ¢+

Y-a-t-il des éléments . [

Direct Sequence

supportant un potentiel
05 L\j '
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Seulement quelques hits avec un score supérieur a 80 sont
tfrouvés.

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Coler Koy for Rligment. Sceres

lelin,
! Y
o w0

Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les Non
principes d’annotation ?
DECISION: Oui.




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

5977 par Glimmer et GeneMark

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

5 Choose ORF start E=REch |
Stats - 3 ORF Start - 6115 Cdn1 Cdn2 Can3 Length
SO ScoingMatac  [Kle® 7] Exiore
Selected - 1 ORFSwp :6258 SEnd 708 583 83 72 S Lt |
ORFLength 144 TEnd 743 523 871

210 Spacing Weght Maix [Kadin Medum v __J
Il
[oar |

1
[Sequence of the Region |start|stars
ue |Distance|Score  |Upstream

- T T

StaiRav S0 |Gencmic |Spacer |Fimai
s [score

-3,061

-3,45¢

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Oui le start prédit confere 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.

| | | | |
| I I | |

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.




Score = 18) bits (465), Expect = le-46
Identities = 92/93 (381), Positives = 92/93 (38V)

Query: I MASTSAE: 0
sbjet: 1 0
Query: 1 0l 9
sbjct: €2 orssz0 93

>fusY ), function unksown, 39
Leagth = 99

Score = 145 bits (365), Expect = de-35
Identities = 71/92 (I7V), Positives = 77/92 (83V)

Query: 1 [
MAST++ EFRAQRIARKAZAAEV+ OSAZAAK XL AYRA ASCIMIWE P E EIVCTCY
sbjcts 1 0

Query: 61 VENDCTSCPOCQEDGHTQTEDQUTPITQESSE 92
ENOCT+GPD Q DGHT+ E QCTPP Q
Sbjcti €1 HENDGTNGPOOQGOGHTEDECOGTPPAQSEDD 92

>Juanyo 7, function usknows, 85
Leagth = 85

Score = 84.0 bits (206), Expect = le-1¢
Identities = 51/92 (351), Positives = 60/92 (651), Gaps = 12/92 (13V)

Query: 3 PrvE €0
STS B4R QRKAXKAEAALVe NAX AXA LOAYR AAR GeP VEE? E & GOT
sbjct: 2 ST8 “

Query: 61 VENDCTSCPOCQEDGHTQTEDQUTPITOESSE 92
v +OGHT+ + GTPP + SE
SBICTI 62 Vemmmmmmmns TQOGHTEDQGTGTPPOGOESE 83

Le start retenu est a 5977pb, il est associé a un RBS de score
DECISION: satisfaisant, est retrouvé chez les homologues, et confere 'ORF la
plus grande.

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

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence | Phage DB :

protéique s’aligne avec
une protéine de fonction
annotée lors d’'un BlastP
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?




Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Coler Key fer Aligmment Sceres
EERTEEEN TUTHE 00 @200 eI

sScore E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Quartz_7, function unknown, 93 186 2e-47
Carostasia_Draft_7, function unknown, 93 186 2e-47
Nucci_7, function unknown, 93 183  le-46
Mandalorian_7, function unknown, 93 183 le-46
YuuY_7, function unknown, 99 145 4e-35
Juanyo_7, function unknown, 85 _84 le-16
Shamu_7, function unknown, 83 60 2e-09

, function unknown, 84 _60  2e-09

ic_7, function unknown, 83 _58 7e-09
Zenitsu_7, function unknown, 83 58 9e-09
Sansa_6, function unknown, 84 _58 9e-09
MCubed_7, function unknown, 84 58  9e-09
Saratos_7, function unknown, 82 57 2e-08
Glamour_6, function unknown, 82 57 2e-08
Finny 7, function unknown, 82 57 2e-08
ColaCorta_7, function unknown, 82 _57 2e-08
Andromedas_7, function unknown, 82 _57 2e-08
Schubert_8, function unknown, 80 54 1le-07
Koji_7, function unknown, 92 0 le-06
Kauala_7, function unknown, 86 _47 2e-05
Sinatra_7, function unknown, 83 _44 le-04
PrincePhergus_7, function unknown, 85 _44 2e-04
Lucky3_7, function unknown, 83 _44 2e-04
Golden_7, function unknown, 83 _44  2e-04
SirVictor_7, function unknown, 83 4 3e-04

nr:

B [ 1 e o
quaRTz 7 B4 184 100% 2058 10000% 93 UVKS9Z261
e 7 1age Nu 162 182 100% f1eS7 9892% 93 QDK024001
Yuuy ; o) ooy W w des1 sosew 99 QFPasiel
 JUANYO 7 670 670 96% 6e12 5326% 85 USHA4TSE1
ge07 535 535 59% 1006 S.14% 84 YP 0096230451
\_CHIKPIC 7. 512 512 5% 9e06 5536% 83 WNN9SBOL1
SANSA 508 508w 1e05 S53% 8 ACusSTel
 ZENITSU 508 508 59% 1005 5536% 83 WNN9IAS1
McusED, 908 508 5% le0s 5% B QDK
FINNY 7. 501 504 73% 2005 47.37% 82 QDFIST6
coLcoRTA 7 487 497 5% deds S5 B2 AXHIOA
481 481 67% 2004 4762% 80 YP 0098188401

Beaucoup de hits sont trouvés avec la phage DB, néanmoins la
majorité ont de tres 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
?

. Aligned _
¢ o ®

N N N N N N Target
Nr HIt " Name " Probabllity  E-value  Score  SS Length

1 2KK7A V-type ATP synthase subunit E; subunit E,
Methanocaldococcus Jannaschil, A1AO ATP
synthase, ATP synthesls, Hydrogen lon

52.96 9 1845 59 42 52

2 20M9B  V-ype ATP synthase subunitE; A-ATpase, 49 160
Structural genomics, NPPSFA, National

Project on Proteln Structural and Functlo

2017 61 42 198

3 sYePCl LRC4; phycobllisome, PHOTOSYNTHESIS;
HET: PUB, PEB, CYC, PVN; 3.5A (Griffithsla

pacifica

46.04 10

4 4EFAG V-type proton ATPase subunit G;
heterotrimer, peripheral stalk, vacuolar
ATPase, HYDROLASE; HET: SO4; 2.8163A

{Saccharom

Template akignment | Template 30 Structure | PDBe

4, 2XK7AV-type ATP synthase subunt E: subunit £, A1A0 ATP sy

" transport, lon transport, Transport, HYDROLASE: NMR {Methanocaldococcus jannaschii}
Probabiliy: 53.37%, Evalue: 88, Score: 18.45, Aligned cois:42, [dentities: 14%, Similarity: 0.09, Template Neff. 3.7

Y Hydrogen lon

Q ss_pred <

Q Q1860860 1 MASTSAE! RAQRKARKAEAAE V VRMNAEAAXAN L RAYRAAAR 42 (93)
Q Consensus 1 a2 (93)
T Consensus s w— 28 46 (32)
T 2KKT_A s PGUDKIKSKT L DOAKAEANK ISEAEAEKAK! (EKAKEEAE 46 (52)
T 25 dszp TsC

T ss pred

Template abgnment | Template 30 Structure | PDBe

2, 20M9_8 V-type ATP synthase subunit E; A-ATpase, Structural genomics, NPPSFA, National Project on Protein Structural and Functional
Analyses, RIKEN Structural Genomics/Proteomics Initiative; 1.85A (Pyrococcus horikoshil) SCOP: d.81.4.1
Probabilty: 49.66%, Evolue: 160, Score: 202, Algned cols:42, [dentities: 12%, Similarity: 0.082, Templote Neff: 11.2

Q ss_pred cc

Q Q1860800 1 MASTSAL RAQRKARKALAA 42 (9%)
Q Consensus 1 42 (93)
T Consensus 1 42 (98)
T 20M9 8 MNGAE L I IQEINKEAERKIEY I LNEARQQAEKI KEEARRNAE 42 (198)
Tss.dssp 000 e

T ss_pred <

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

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Chez les phages du méme groupe EA10, le gene 6 code pour
une major capsid protein et le géne 8 pour une protéine de

fonction inconnue. Aucune synténie n’est trouvée.
Carostasia_Draft (EA10) 5 i
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non, ce serait une protéine globulaire.

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane

Inside
0 20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
o [+

o
IS

o
N

—— Inside

0.0 0 20 40 60 80

Sequence
Prediction of UNNAMED

1D UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 93 NON CYTOPLASMIC.
"

Phobius posterior probabilities for UNWED

Posterior label grobability

10 2 » “w “ © » L £
transmentrane ——  cytoplammic = ron cytoplemnic == sigrsl peptide =

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui.




Alphafolds

plDDT: == Very low (<50) Low (60) === OK (70) Confident (80) mmm Very high (>90)

Protéine complétement déstructurée.

Structure trimérique :

IDT: == Very low (<50) Low (60) mmm OK (70) Confident (80) mmm Very high (>90)

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 lIimpression qu’elle pourrait agir avec une protéine codée
par un autre géne.

il faudrait utiliser la synténie pour déduire sa fonction... Peut-
étre qu’elle fonctionne avec le produit du gene 8, qui est aussi
inconnue...

En dimere avec le gene 8 :




0 ((((‘ﬂ

plDDT: = Very low (<50) Low (60) == OK (70) Confident (80) mmm Very high (>90)

La structure reste trés destructurée.

Résultat IUPred2A :

— ANCHOR2 — IUPred2 (ong)

Position

IUPred précise que la protéine est bien destructurée en tant que
monomere, ce n’est pas di a un manque de données chez
alphafold.




DECISION:

NFK.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Geéne # 8
Coordonnées du Stop 6730
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 59
Coordonnées du Start retenu 6317
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 I'ORF.
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Koy for Aligment, Scores

‘ " 100

Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les | Non
principes d’annotation ?
DECISION: Oui.




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

6317 par Glimmer et GeneMark

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

g e e c—e—
Stats : 10 ORF Stat : 6500 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Lengh oo uomabic  [Kiied 3l En
Selected: 1 ORFStop :6730 S'End|592 829 724 228 —
ORF Length : 231 FEnd 653 485 848 414 Spacing Weight Matiix |Kadin Medum ~ w| oo

{ ]
StajRav SD |Genomic |Spacer |Final |Sequence of the Region |Start|stazrz  foar |

|scoze |z Value |Distance|score |Upstream of the Start |Codon|Position [Lemgth |
1 _Jj-€,814 s -7,889 247 €089 €42

-3,11% S -3,054 ATG €317 414

-4,263 18 -€,5€4 ATG €377 354

-3,6€97 S -4,471 GTG €407 324
¢ |-¢,08¢ s ATG €536 138
7 |-4,832 15 GTC  eed1 50
8 -5,870 13 GTG €€5¢€ 7%
s -5,87% s GOCCCACCTC GGACCAAC ATC €€80 sl
10 |-2,121 ) CTATGGAGATGTCGACACAGAC | ATG €722 s

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne 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 a 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.

< :
— T :

I

i i
1

I
sl
b

Hoten
s

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui le start est conservé chez d’autres homologues.




>Quartz_8, function unknown, 137
Length = 137

Score = 285 bits (729), Expect = Je-77
Identities = 136/137 (99V), Positives = 137/137 (lo0v)

Query: 1  MDELNALLSPLPGYGLL GOt TYOPYF 16Y 60
MOELNALLSPLPGYGLL - oY
Sbjct: 1|  MDELNALLSPLPGYGLL T 16Y 60
Query: 61 LMAQPVL CALST NRVAIPOVPHVYRT 120
LIAQPVL DWGALSTY? NRVAIPOVPHVYRT
Sbjct: 61 LMAQPVL DWGALSTY? NRVAIPOVPHVYRT 120
Query: 121 MONHCGERYGOVOTOMG 137
MMNHGGERYGD+ DTOMG
Sbjct: 121 NMNNGGERYGOIDTOMG 137
>Mandalorian_8, function unknown, 137
Length = 137
Score = 283 bits (725), Expect = $e-77
Identities = 136/137 (99V), Positives = 137/137 (100%)
Query: 1  MDELNALLSPLPGYGLL GO! T 16Y 60
MDELNALLSPLPGYGLL CQ! T LoY
Sbjct: 1  MDELNALLSPLPGYGLL T 10Y 60
Query: 61 LMAQPVL DWGALSTY? NRVAIPOVPHVYRT 120
PVL GALSTYPRSMSP NRVAIPOVPHVYRT

Sbjct: 61 LMAQPVLRQTSSEGTSVAVDAPDWGALSTYFRSMSPICAATGNGVLNRVAIPOVPNVYRT 120

Query: 121 NMNEGGERYGOVDTDMG 137
+MNEGGERYGDVDTOMG
Sbjct: 121 DMNECGERYCOVDTDMG 137

DECISION:

Start retenu : 6317. Associé a 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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

>Quartz_8, function unknown, 137
Length = 137

Score = 285 bits (729), Expect = 3e-77
Identities = 136/137 (99%), Positives = 137/137 (100%)

Query: 1  MDELNALLSPLPGYGLLTEQMKQRALAGALVPDSFGIWPGQPGYETTYDPYFAALGLLGY
MDELNALLSPLPGYGLLTEQMKQRALAGALVPDSFGIWPGQPGYETTYDPYFAALGLLGY
Sbjct: 1  MDELNALLSPLPGYGLLTEQMKQRALAGALVPDSFGIWPGQPGYETTYDPYFAALGLLGY

Query: 61 LMAQPVLRQTSSEGTSVAVDAPDWGALSTYFRSMSPICAATGNGVLNRVAIPDVPHVYRT
LMAQPVLRQTSSEGTSVAVDAPDWGALSTYFRSMSPICAATGNGVLNRVAIPDVPHVYRT
Sbjct: 61 LMAQPVLRQTSSEGTSVAVDAPDWGALSTYFRSMSPICAATGNGVLNRVAIPDVPHVYRT

Query: 121 NMNHGGERYGDVDTDMG 137
NMNHGGERYGD+DTDMG
Sbjct: 121 NMNHGGERYGDIDTDMG 137

*kk

nr:




Descrption

Scentifc Name

oal Query B Per
Cover value  ldent

Acc

o] s

281 281 99% 4095 9927% 137
e e Mandalorian] 270 279 o0% 1e94 0927% 137 OXO1021
Est-ce que la séquence Aligned _  Target
e y . Nr Hit Name Probability E-value Score ss cols Length
protéique s’aligne avec
Al H 1 1P9L cortexillin I/GCN4 hybrid peptide; coiled- 79 18 27.85 -11 28 31
une prOteIne de fonCtlon coil, UNKNOWN FUNCTION; 1.17A {N/A}
I SCOP: h.1.10.1
annotée venant de la PDB
ou autre base de données 2 PF14081.10  ;DUF4262;Domain of unknown function 4321 2 2820 17 15 123
y . (DUF4262)
lors d’un crible HHPred
—_ 0, 3 PF20449.2 ; DUF6706 ; Family of unknown function 4261 290 21.28 6.2 86 110
avec une proba >= 90% et S
une couverture acceptable
P 4 PFO4604.17  ;L_biotic_typeA ; Type-A lantibiotic 34.89 77 22.46 18 22 50
5 PF09860.13  ; DUF2087 ; Uncharacterized protein 22.96 280 19.32 29 25 65
conserved in bacteria (DUF2087)
[ : DUF5646 ; Family of unknown function 2233 180 2258 2 29 69

(DUFS5646)

Pas de résultats acceptables

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée.

Est-ce que ce géne code

pour une protéine Non
transmembranaire (TM) ?
Est-ce que la fonction Non

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

NFK




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 9
Coordonnées du Stop 7112
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 29
6702

Fonction prédite

Head to tail adaptor

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

long de 'ORF.

10

05 1=

Oui, GeneMark et GeneMarks détectent un potentiel codant tout le

WVA | ﬁyﬂVF

| 1 il L | | |

Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel
codant ?
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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.

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Colur Koy (e Wliguanet Scores
ST TTEEE e S —

Est-ce que le candidat est

o Non
en contradiction avec les
principes d’annotation ?

DECISION: Oui.




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

6702 par Glimmer et GeneMark

Est-ce que le start est
associé a 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 'ORF

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Non un start est proposé plus en amont, mais c’est un GTG et
chevauchait '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 aprées analyses
sur starterator.

' LU L i 3
o T ¥ 7 F £ *

Est-ce que le start est

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

conservé chez d’autres >am_bratt. 9, fmetios wakaom, 136
homologues retrouvés par Score = 103 bits (465), Eapect = lents
BI t ,) Identities = 977135 (71%), Positives = 1117105 (82%), Gaps = 17135 (V)
as p ° Query: 3 LOOAVLVOTIOIL FTICTRVVRSL! VOTTSIA €0
NESSTOT™ +A 13 VL DesQl OV EFVT GV ReLTPVGED+ GLVQTTHIA
Sjets 3 MEISTOTWAEAMNTLA-TVLIDSVO I TOVARPVTTOVAVTRALTPVGEPMPGLVOTTTIA 59
Query: 61 NAAZSLTVNVYSVEVARETVIFACOAIRLIACROEFOLACKVLLLOKVIQUCLAVIREAV 120
NAAESLTN YSVEVAR T I AGQAse+l C+ EF L CEVLLLOKVSQNGCA+ IRXAV
Sjets €0 NaARsLT Ad AN -
Query: 121 ASOTTVVNORGKEVL 1335
ASD TVVNQROGKEVL
Sbjet: 120 ASDATVVNORCKEVL 104
>Saratos_%, function unknows, 136
Langth = 13
Score = 183 bits (465), Expect = le-t
Identities = 97/138 (71%), Positives = 1117138 (82%), Cape = 1/135 (0v)
Query: 3 LGOAVLVDTIQIL il VRSL: VQTTSIA €0
NESSTOT™ +A 13 VL De+Ql OV EFVT €@V ReLTPVGER+ GLVOTTHLA
Sbjetr 1 MEISTOTWAEAANTLA-TVLFDSVOI TOVARFVITOVAVTRALTPVGEPMPGLVOTTTIA 59
Query: 61 NAARSLTVNVYSVEVARETVIFAGOAIRLIACROEIOLACKVLLLOKVSQNGLAVIRXAY 120
IAARSCFwE TOVINER T T MGASesE O B L GEVTLLBEVOOROSMIREN
Sbjots €0 NAARSLTD BCOLEPSLVGEVLLL IREAY 119
Query: 121 ASDTTVVSQECKEVL 1S
ASD TVVSQECKEVL
Sbjct: 120 ASDATVVNQECKEVL 134
Le start conservé est celui positionné a 6702 pb, c’est un ATG
DECISION: associé a 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

Phage DB :

Sequences producing significant alignments:

score
(bits) Value

E

Carostasia Draft_9, function unknown, 136 257 8e-69
A ’ Quartz_9, function unknown, 136 2 2e-68
annOtee IOrS d un BIaStP Mandalorian_9, function unknown, 136 255 3e-68
Nucci_ 9, function unknown, 136 250 le-66
(phageSDB et/ou nr) avec YuuY_9, function unknown, 136 a3k 5e-61
une e-value < 104 et une | Juanyo_9, function unknown, 136 229  2e-60
Glamour_8, function unknown, 136 184 S5e-47
couverture acceptable ? ColaCorta 9, function unknown, 136 184 Se-47
Andromedas_9, function unknown, 136 184  Se-47
Finny 9, function unknown, 136 184 Te-47
Zenitsu_9, function unknown, 136 183  le-46
Shamu_9, function unknown, 136 183 le-46
Saratos_9, function unknown, 136 183 le-46
Sansa_8, function unknown, 136 183 le-46
MCubed_9, function unknown, 136 183 le-46
ChikPic_9, function unknown, 136 183  le-46
Eleri_9, function unknown, 136 182  3e-46
SonOfLevi_10, function unknown, 137 177 le-44
Nattles_10, function unknown, 137 177 le-44
Klimt_10, function unknown, 133 177 le-44
Gelo_10, function unknown, 137 177 le-44
Etta_10, function unknown, 137 177 le-44
Erla_10, function unknown, 137 112 le-44
Chamuel 10, function unknown, 133 177  le-44
Baines_10, function unknown, 137 177 le-44
SoilGremlin Draft_10, function unknown, 137 175 4e-44
MillyPhilly 10, function unknown, 137 175 4e-44
Garey24_10, function unknown, 137 175 4e-44
Distribagion of 100 Blast Hits on the Query Sequence
303 Aedromedm. 2 Mackor srirwen, 134 50 04 0o )
Calew Vg for Nibgromd, Seures
' P 1
nr:
EE Ei D Some Some ot vite | lot Ly Mocerin
 QUARTZ 265 265 100% 9089 9926% 196 UKE281
MANDALORIAN 264 264 100% o8 985%% 13 OXOi0L1
Nucel 28 258 100% 4es 97.06%
] wanvo ) Merobactoium shage Juanyo 27 27 o sers sma
Yuuy, shage YuuY] Yauy 27 7 o ces 9023%
COLACORTA 191 181 % 2080 7250% 136 AXH7OSS21
FiNNY i 190 190 9% 2069 7186% 136 QDF1STIA
MCUBED 189 189 9% 4059 718S% 13 QDKOGETO1
] SANSA 189 180 90% Se59 71.85% 135 AXH4SS81i
8 188 9% 2088 70t 135 YP 009623047.1
| BAINES B2 B2 o7% ess 6952 137 AUXE27Z21
KT 182 182 O™ 356 6992% 133 QGH7SOSE1
MLLYPHLLY 1181 o 2085 6992% 137 OBZ120881
L ADLER 10 979 O 4eSS 69ATH 137 AVO20L1
arevae 99 9% 5eSs 6OA7H 137 WNOZEST
PBI_BONNO 179 179 o Sess 6842% 137 AVMR2121
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71 saquences sefected @ No detected

Distribution of the top 71 Blast Hits on 71 subject sequences
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Les homologues trouvés avec les deux DB sont des protéines
putatives/ de fonction inconnue. Les e-values sont <<10"-4
avec un query coverage 297% 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 a une probabilité >90%, c’est une protéine de
fonction inconnue. e.value eleve

Visualization
Resubmit Section
13 17
f DFbia Fanilod
S —
Hitlist
show 25 ¢ Entries Search:
. R R . . .. Aigned _ Target _
Nr Hit "~ Name " Probabllity ~ Evalue  Score  SS  cols " Length
1 PF19586.3 ; DUF6093 ; Famlly of unknown function 96.67 0.007 4342 4 10 ns
(DUF6093)
2 PF13856.10 ;Glfsy-2; ATP-binding sugar transporter  75.5 26 2398 49 79 99
from pro-phage
3 PF19637.3 ; DUF6140 ; Famlly of unknown function 67.94 7 2625 29 22 70
(DUF6140)
4 KNG DDNA repalr protein XRCC1; xrccl, base 56.38 33 282 3 51 161

excislon repalr, scaffolding protein, DNA
damage, DNA repalr, Nucleus,
Phosphoprot




Termplate algnment | COD
1. PFI9586.3 ; DUF6093 ; Familly of unknown function (DUFG093)
Probabilty: S6.67%, Lvalue 0.007, Score: 4337, Algned cols: 10, (dertmies:15%, Simfarey: 0147, Templote Neff: 86

Q ss_pred -cee

QQ19€2808 13 ALLGRAVLVOTLQI 81 (136)

Q Consensus 13 !L\>~>-|-D-vl1‘-- V- gePVTVG--VtR-1tPVG-pv-ELVQLLE -~~~ 81 (136)
I el I . l

T Consensus 2 reawsaedeslore s 7 (118)

T PF19586.3 2 AALAESRNTETVTVGRFEKIRRPGEDPI--L TLVETYVTG-KARVK 7 (118)

T ss_pred CCCCCCC-C -ceEEe

Q ss_pred CChheeEEEECQCCCCCCCcEEEReeeccccHiti

Q Q.19¢2808 82
Q Consensus B2

AGQATRLLACRQEPDLAGKYLLLDKVSQNGLAVIR 117 (136)
~30QAV-V1-C--EP-LYGK~ m(mw A\ur 17 (136)
..\.v|.|,, |

T Consensus 78 ~~Gdvvei~ 113 (118
T PF19586.3 78 PTGALVRVDASTVDTALTGRM ?NW"M 13 (118)
T 25 pred CCCCEEEEERCCCCHHNCCCEEEECCCCCCConEEE

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Aucune synténie trouvée.
Carostasia_Draft (EA10) i ]

e NS I N (e — -
[ e oai H OH EE B
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1T PRI TR

Quanz,(EA10) [—— !
[ . -C

@ﬁmuunli-i_ #

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non, ce serait une protéine globulaire.

. DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside

0 20 40 60 80 100 120

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0

o o o
ES o ©

Probability

o
N

—— Inside

4
=}

0 20 40 60 80
Sequence

100 120

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui.

AlphaFold

Structure monomérique :




plDDT: = Very low (<50) Low (60) m=m OK (70) Confident (80) == Very high (>90)

La structure trouvée par alphafold est fiable et globulaire
comme prédite par Deep TMHMM.

Recherche d'homologie de structure avec Foldseek :

AFDB-PROTEOME 8 s GRAPHIGAL . NUVERC

Target Destrpton @Scmnchame Prob.  Seqld  EValie Posoninquery @Ahgnmenl

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 a celle de la protéine du gene 9. Les hits trouvés par
Seek Fold sont aussi des head to tail adaptor.

AFDB-PROTEQME 20 hits GRAPHICAL  NUNERIC

Target Description @Scmnuhmme Prob.  Seq.d.  E-Value Posiionin query @*‘”Wf‘”‘
o =

Alignement des deux structures grace a Pymol :




1, 1
[ [ [< [ [» > [p[5[v[F]

DECISION:

D’apres ’'homologie structurale ce serait une head to tail
adaptor.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia

Geéne # 10
Coordonnées du Stop 7456

Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 4
Coordonnées du Start retenu 7109

Fonction prédite Minor capsid protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

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 Les 2 proposent un potentiel codant
codant ?




Dt sequme

ConplmaniaySeqiacs

st shageCarctana compte seuance, 0353, ek s, Cuor ENYO, O . Wedow 5,5 12621

st S

Compomantzy Sequnrce

R . b

ol ool

z

2

z o0 T Cd 3
o o C

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

oo e o

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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignnent Scores

<40 40-50

Lo 1.
0 50 100

Phage apparente,

Sequences producing significant alignments:

Quartz_10, function unknown, 115
Mandalorian_10, function unknown, 115
Carostasia_Draft_10, function unknown, 115
Nucci_10, function unknown, 115

Juanyo_10, function unknown, 115

YuuY_10, function unknown, 115
Saratos_10, function unknown, 115

Score

E

(bits) Value

BEER

N
=
oy

)
[y

1
180

6e-59
6e-59
6e-59
2e-58
4e-55
6e-55
e-46

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




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

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 genes? Est-il suffisamment long ? Les génes avant et
apres ce gene sont-ils dans la méme direction ?

non

DECISION:

Répondre clairement OUI ou NON a la question « Est-ce un
gene ?»
oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

|sequence of the Region [start|starc  forr |
|Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
GCCAGGCCATCCGGCTGCTGGC TTG
AGGAAGGCAAGGAGGTCCTCGT ATG
AGGTCCTCGTATGAGCATCACG |ATG
GGTCAAGCGCGAGATCCAGGGC ATG
CGAGATCCAGGGCATGCACGCG |GTG
GCACGCGGTGGACACCGGCACC ATG
CACGTACCTCGTCGGCCCGTICG  GTIG
GTCGGTGGACTACGCGCCCTAC GTIG
CGTGGCCCTCGGCACCAGCCGG  ATG
GCTGGCTGCACAGGCTGGCGAC |ATG

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.

StajRaw 5D [Gencmic [spacer [Final
ISce:e

-5,29€

|z value [Distance[score

1,321 10 -5,991
-1,748 2,981 12 -2,584
-4,580 |1,656 |8 -s,802
377 0,815 10 -7,072
-3,778 2,031 13 -4,824
1,944 13 -5,010
0,421 |10 -7,914
1,944 1€ -5,7€0
0,553 |11 -7,€93
1,851 |10 -4,859

7121 33€
7241 21€
7250 207
72€5 152
7328 132
7343 114
73¢€4 93

7424 33

IR
|
)

9 -€,93€
10 |-4,1€4

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF
(>30bp) ?

Conduit pas a l'orf la plus longue mais 'ORF plus longue fait un
chev de 135pb

Indiquez la longueur de I'ORF avec le start prédit ainsi que
I'écart/chevauchement avec le codon stop le plus proche de
I'ORF en amont. Le start proposé présente-t-il un
écart/chevauchement avec le gene 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 ?

asia_1u y
Pas comparaison possible avec starteratorVous devrez
également fournir les informations suivantes a 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 ?

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequenc

m

1 20 40 60 80 100

Start conservé chez les homologues

Si nécessaire, fournissez le meilleur hit BlastP de NCBI,
PhagesDB avec I'alignement correspondant dans le format (Q#:
S#), ou Q (requéte) 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 brievement.

On a retenu le start 7109 car correspond au potentiel codant
des 2 genMark, bon score rbs et pas de divergence avec les
regles et homologues avec le méme 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* et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

>Quartz_10, function unknown, 115
Length = 115

Score = 224 bits (571), Expect = 6e-59

Identities = 115/115 (100%), Positives = 115/115 (100%)

Query: 1  MSITMGQLASKFADAASKVPSVAEETVRTLAQVGVGLVKREIQGMHAVDTGTMLNSTDAE 60
MSITMGQLASKFADAASKVPSVAEETVRTLAQVGVGLVKREIQGMHAVDTGTMLNSTDAE
Sbjct: 1 MSITMGQLASKFADAASKVPSVAEETVRTLAQVGVGLVKREIQGMHAVDTGTMLNSTDAE 60
Query: 61 KVGRATYLVGPSVDYAPYVALGTSRMPARPFHVAAAKKLAAQAGDMGFDTDKLGL 115
KVGRATYLVGPSVDYAPYVALGTSRMPARPFHVAAAKKLAAQAGDMGFDTDKLGL
Sbjct: 61 KVGRATYLVGPSVDYAPYVALGTSRMPARPFHVAAAKKLAAQAGDMGFDTDKLGL 115
*hk e
Mex Tol Query E | Per A

scrpton centfc Neme
et Lk Score Score Cover value Ident  Len  Accesson

dalor.. 232 232 9% 2076 100.00% 115 QXO13604.1

NDALORIAN_1

Les prem/ers hits matches avec hypothetical proteins

230 230 0% 1e75 9913% 115 QDKO24031

Mais il est possible de trouver :

minor capsid protein [Microbacterium phage HerculesXL]
Sequence ID: UVG33797.1 Length: 114 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 114 GenPept Graphics

Identities Paositives Gaps
81/114(71%) 96/114(84%) 6/114(5%)

Score Expect Method
79.0 bits(193) 6e-16 Composition-based stats.

Query 1 MSITMGQLASKFADAASKVPSVAEETVRTLAQVGVGLVKREIQGMHAVDTGTMLNSTDAE 6@
MSIT+GQLAS+FA AA KV V+++ +RTLAQVGVGLVK EIQGMHAVDTGTMLNST AE
Sbjct 1 MSITLGQLASRFALAAQKVQPVSDOKLRTLAQVGVGLVKSEIQGMHAVDTGTMLNSTTAE 6@
Query 61  KVGRATYLVGPSVDYAPYVALGTSRMPARPFHVAAAKKLAAQ------ AGDMGF 108
+ G++T+LVGP+V YAPYVALGTSRMPARPFH+ AA+KL+ Q
Sbjct 61 QAGKSTFLVGPTVKYAPWALGTSRMPARPFHIEAARKLSKQADEILNAGDLGL 114

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 :

Template alignment | CDD
1. PF11114.12; Minor_capsid 2 ; Minor capsid protein
Probability: 99.57%, E-value: 6.7e-14, Score:79.81, Aligned cols: 87, Identities: 11%, Similarity:-0.061, Template Neff: 9.6

UniProt :

Template alignment
3. Q01261 GPG_BPMU Putative capsid assembly protein G OS=Escherichia phage Mu OX=10677 GN=G PE=2 SV=1
Probability: 99.28%, E-value:5.8e-11, Score:72.14, Aligned cols: 66, Identities: 20%, Similarity: 0.159, Template Neff: 10.1

PDB :

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe
15.1EZE A CHOLESTERYL ESTER TRANSFERASE INHIBITOR PROTEIN; ic helix, NMR {N/A} SCOP: j.39.1.1
Probability: 35.85%, E-value: 120, Score: 14.77, Aligned cols: 27, Identities: 11%, Similarity: 0.185, Template Neff: 5.4




Pfam Minor capsid protein

Zxme
Member database Pfam @
Overview
Pfam type i
Proteins 1k B il
Domain Architectures 3 Shortname Minor._capsid_2

Taxonomy 1k

Description

Proteomes 258
Most of the members of this family are annotated as being minor capsid proteins. The genomes carrying
the genes usually have three similar proteins adjacent to each other, hence this one being named as No.2.

Signature

AlphaFold 7.

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

Ce géne est-il situé a cote
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Proche des protéines de capside

Est-ce que ce géne 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
minorcapsid protein
If an HHPred alignment to
MuF-like minor capsid gp15 of phage D29, see
Hypothetical Protein protein capsid maturation protease
look for the several heta

DECISION :

NFK




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 11
Coordonnées du Stop 7815
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 1
Coordonnées du Start retenu 7456
Fonction prédite Tail terminator
Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments Rationnelle

de réponse

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

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

m A mA /—\
05 L ' V \ V\’
d 1 N PR I NN NN PR, N PO I A T N A A I PO
7200 7600 8000 8400

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

Direct Sequence

05— —h
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Drect Sequence
A
o
o
I

1 L 1

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.

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Colar Ny For Rliguoent Sowres

Est-ce que le candidat est

o No
en contradiction avec les
principes d’annotation ?

DECISION: Yes




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

7456 by Glimmer and GeneMark

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

I I I

StajRaw SD [Gencmic [Spacer [Final [Sequence of the Region |starc|staze  [omr |

¢ |Score |z Value [Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |

1 2,085 € 5,395 | TCGACACGGACAAGCTGGGGCT |GTG |7453 363
2,089 |5 -4,425 | ACACGGACAAGCTGGGGCTGTG |ATG |745€ 3e0
1,365 5 -5,977 | GCTCGTCGGCATCGGTGACCCG |GTG  |7504 312
1,653 |11 -5,255 | CTTCGCCCCCACGAATGCGAAG |GTG  |7537 279
2,858 |10 -3,348 | CACGAATGCGAAGGTGCCCTAT |GTG  |754€ 270
2,858 |13 -3,€55 |GAATGCGAA cT : |eTe  [7s4s 267
1,93 s -4,695 | CGCGTACTGCGCCGGGGGCAGC (GTG  |7654 162
1,686 € -€,2€0 |CTTCAACCTCGCGAAAGCGGTC |ATG |7€87 125
2,405 |10 -3,667 |GGGCACCCTCCAGGGACAGCGT |GTG |7711 108
1,152 |10 -€,265 | GGGACAGCGTGTGGCCGGTTAC |GTG  |7723 s3

11 |-¢,882 0,579 13 -7,927 |CGGTTACGTGCTTICAACGTCC |ATG |7738 78

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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene 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.

1

[ 7 o £ B . S—"

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

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




>Juanyo_11, tail termisator, 119
Tesgth = 119

Score = 213 bits (348), Expect = Je-3
Identities = 1067119 (89, Positives = 1137119 (%y)

Query: 1 T arrIL €
MOLOATX AL Tap 1L
sjets 1 sz €
Query: 61 119
AKAYNG 10G BVA YVL
sjers 61 19

>YuuY_11, tail termimatoer, 117
Zesgth = 117

Score = 187 bits (474), - le-47
Identities = 92/119 (77%), Positives = 102/11% (#3%), Gaps = 2/119 (1v)

Query: 1 Mot LaPrIL @
24 VVLEP +10 + © LACHEAI WO+Q A
Sbjct: 1 NOLOAL LRPLVLOPTIVG--L 58
Query: 61 119
¥ ETA LAV STENCTY o
sbjcts 39 1

>Schubert_12, tail termisater, 117
Leagth = 117

Score = 159 bits (402), Expect = 2e-39
Identities = 79/119 (661), Positives = $E/119 (I8N), Gaps = /119 (IV)

Querys 1 TAPTIL “
MILQ X L +C PVOVCARSAXPYVVIAF + D D A+ GeAl WDeQ A
Sbicts 1| NILQTLEDGIASLOVPVIVCTAPSRAKLPTVVLAPLIADPTOV - ~ATNGOATIMDNQATA S8

Query: 61 TIQEWQCCT 119
Y AC SVEASTXIA+AYNG I0C R+ CYVL TEMCY CA VECETZ+QUTIQeNQCCI
sbjcts 39 TICRNQCCT 117

The start conserved is at position 7456. It is an ATG associated with a

ood-scoring RBS and is preserved in the homologs.
DECISION: g g P g

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

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence | Phage DB :

protéique s’aligne avec
une protéine de fonction
annotée lors d'un BlastP
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10* et une
couverture acceptable ?




Sequences producing significant alignments:

Quartz_11, tail terminator, 119
Nucci_l1, tail terminator, 119
Mandalorian_11, tail terminator, 119
Carostasia_Draft_11, function unknown, 119
Juanyo_11, tail terminator, 119

YuuY_ 11, tail terminator, 117
Schubert_12, tail terminator, 117
Zenitsu_ll, tail terminator, 122
Shamu_11, tail terminator, 122
Saratos_11, tail terminator, 122
Sansa_10, tail terminator, 122
MCubed_11, function unknown, 122
Glamour_10, tail terminator, 122
Eleri_l1, tail terminator, 122
ColaCorta_l1, tail terminator, 122
Andromedas_11, tail terminator, 122
Finny_11, tail terminator, 122
ChikPic_11, tail terminator, 122
WildNOut_12, tail terminator, 119
Vispistious_Draft_12, function unknown, 119
Velene_l12, function unknown, 119
Thorongil 12, tail terminator, 119
Thompsone_12, tail terminator, 119
Strathdee_l12, tail terminator, 119
ShaiHulud_Draft_12, function unknown, 119
Raptor_12, tail terminator, 119
PuppyEggo_12, tail terminator, 119
Oxtober96_12, tail terminator, 119
Lovelyunicorn_12, tail terminator, 119
Knox_12, tail terminator, 119
Ioannes_l2, tail terminator, 119
Greys_12, tail terminator, 119
GardenB_12, tail terminator, 119
Den3_12, tail terminator, 119
Convict_12, tail terminator, 119
Calix 12, tail terminator, 118

Query= Caxostasia 11
It are)

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence
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Distribution of the top 59 Blast Hits on 59 subject sequences

1 o 40 “ % 300

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




Visualization

Resubmit Section

4 92
Hitlist
Show 25 ¢ Enties Search:
R N N . . R . Aligned _ Target
Nr O Hit Name " Probabllity = E-value  Score SS  cols " Length
1 6TESF Tall terminator protein Rcc01690; ‘neck”,  97.6 00014 4263 74 85 135
“portal”, "capsid", “tall tube”, VIRUS;
3.58A {Rhodobacter capsulatus)
2 PFI1367.12  ;DUF3168; Proteln of unknown function  96.83 0042 3622 82 100 16
(DUF3168)
3 SA1G TAILTO-HEAD JOINING PROTEINGP17; 9646 0.065 3549 71 76 134
VIRAL PROTEIN, VIRAL INFECTION,
TAILED BACTERIOPHAGE, SIPHOVIRIDAE,
SPP1, VIRAL ASSEM
4 4aAcvB PROPHAGE LAMBDALMO1, ANTIGEN B, 96.21 034 3345 97 102 129

Template dignment

-

Q 33.pred
¢ Q3431881
Consensus

s

Consensus
GTE9_F
s3_dssp
s5_pred

s5_pred
Q3421881
Consenses

ooo

Conwensus
6TES_F

s dssp
ss_pred

IMMUNE SYSTEM, SURFACE, PHAGE-
RELATED; 2.401A {LISTERIA
MONOCYTOGENES}

Temgplate 30 Structure | POBe

STED ¥ Tail terminator protein RecO1690; “meck”, “portal”, “capsid”, “tail tube®, VIRUS; 3 58A (Rhodobacter capsulatus)
Probobiity: 97.61%, Evelue:0.0014, Score:4255, Aligned cols: 8S, Identiies 20%, Similarity: 0207,

Templace Neff: 1

CeecetCleec
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& b e

n P =
11 AAVYQQL BADAYL AAL VGTAVIDA= 4P PGPLAGTYY S, GO EDVADASD
HHHHHHTTTCSTTTTTTCSCEESS-CCCSSCCSCCEEECCECBLCCCe
HHHHHHAACCHIMIHMHCCceeC-CCCCCCOCeeERECCCacce T

KTGAGAVHDI VI S¥1TOA
SSSCEEEEEEEEEEEECSSSSSRRtmN
CCccelEECEEEEeCCCCppamimm

HHHHHNCCCe-~@CCEEEE

7% 92 (119)
re 2 (19)
| s (135)
87  AVSDALVGADLVLSRGR 105 (135)

IINTTCCCCCSSSEED
HMMHHMHCCCece COCOEE

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synthénie trouvée.




Carostasia_Draft (EA10)
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Le serveur Deep TMHMM était saturé donc j’ai utilisé le reqular
TMHMM...
La protéine est prédite comme non transmembranaire.

TMHMM posterior probabilities for WEBSEQUENCE

1.2

1

0.8

0.6

probability

0.4

0.2

20 40 60 80 100 120
transmembrane inside outside

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui.

DECISION:

Ce gene code pour une tail Terminator.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage carostasia
Geéne # 12
Coordonnées du Stop 8102
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ovet
Coordonnées du Start retenu 7815
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both

We have a coding potential proposed by the 2

Y-a-t-il des éléments

supportant un potentiel
codant ?

[ —

conpenssgseqe




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

Other related phages do have this gene:
Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

[3059 Acosta_Draft_14, function unknown, 76..5=89.0 E=4e-18 |
Color Key for Alignment Scores

161”-“
0 50
Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Quartz_12, function unknown, 95 191  7e-49
Nucci_12, function unknown, 95 191  7e-49
Mandalorian_12, function unknown, 95 191  7e-49
Carostasia_Draft_12, function unknown, 95 191  7e-49
YuuY_12, function unknown, 96 147  1e-35
Juanyo_12, function unknown, 96 118  6e-27
Lunal8_14, function unknown, 104 105  4e-23
KatChan_14, function unknown, 104 105 4e-23
Alakazam_15, function unknown, 101 104 9e-23
Chepli_14, function unknown, 104 103 1e-22
WestPM_Draft_13, function unknown, 100 99 3e-21
Tinyman4_14, function unknown, 100 99 3e-21
HerculesXL_14, function unknown, 100 99  3e-21
Schimmels22_14, function unknown, 100 99  4de-21
WilliamStrong_12, function unknown, 101 98  8e-21

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

no

DECISION:

yes




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et Start : 7815
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est
i@ 3 Starts : 4 ORF Start : 7950 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length X X -
associé a un RBS el 1 o sEmdlors mp sty m SDScomoMa  [Keles -

(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

ORF Length: 153 TEnd 662 506 818 231 Spacing Weight Matrix |Karlin Medium

| I I
|sequence of the Region |oze

|codon|Position [Lengeh |

ATG |78l 288

GIG  |7872 231

GIG |7893 210

StajRaw SD [Gencmic |Spacer [Fimal
|z value [Distance[scoze
2,981 |11
2,81 |10
0,474

|scarc|scare

|Upstream of the Starc
AGTCCAACCAAGGAGGCATCTG
CGTCGACCACAAGGAGACCGGC
CGTGCGCTACGCCATCTCCGAT

¢ |score
1 i-1,748

-2,505
-2,443

2 |-1,748
3 -7,108

12 -7,940
The predicted start has tﬁe 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 'ORF

le plus long conduit & 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 ?

Gene: Carostasia_12 Start: 7815, Stop: 8102, Start Num: 11
Candidate Starts for Carostasia_12:

(Start: 11 @7815 has 92 MA's), (14, 7872), (16, 7893), (20, 7950),

Carostasia not present in tarcks




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par

Distribution of the top 50 Blast Hits on 50 subject sequences

Blastp ?
il 10 20 30 40 50 60 70 80 90
& Downloadv  GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_12 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02405.1 Length: 95 Number of Matches: 1
See 2 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),
Range 1: 1 to 95 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
193 bits(490) 9e-62 Compositional matrix adjust.  95/95(100%) 95/95(100%) 0/95(0%)
Query 1  MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEI 60
MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYATSDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQET
Sbjct 1 MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEI 60
Query 61 AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPTSGSANHTK 95
AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSE TAAPTSGSANHTK
Sbjct 61 AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPTSGSANHTK 95
& Download v GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_YUUY_12 [Microbacterium phage YuuY]
Sequence ID: QFP95341.1 Length: 96 Number of Matches: 1
Range 1: 1 to 96 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
148 bits(373) 8e-44 Compositional matrix adjust.  73/96(76%) 82/96(85%) 1/96(1%)
Query 1  MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEI 60
MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYA+SDVNYN  +H KVRDLKPGESV AY+PR++ESLQ+
Sbjct 1 MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAVSDVNYNSAIHTKVRDLKPGESVRAYKPRAKESLQDA 60
Query 61 AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPT-SGSANHTK 95
G_PKGAQ AAVSAGG SETAAP+ + + NHTK
Sbjct 61 VGDQGTPKGAQAAAVSAGGRSETAAPSGAATTNHTK 96
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* et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :




*** PhagesDB :

>Quartz_12, function unknown, 95
Length = 95

Score = 191 bits (484), Expect = 7e-49

Identities = 95/95 (100%), Positives = 95/95 (100%)

Query: 1 MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEI 60

MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEL

Sbjct: 1 MSQLKPSSHGIVVDHKETGVRYAISDVNYNPDLHKKVRDLKPGESVLAYQPRSRESLQEI 60

Query: 61 AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPTSGSANHTK 95
AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPTSGSANHTK

Sbjct: 61 AESQGAPKGAQGAAVSAGGDSETAAPTSGSANHTK 95

Scientiic Name o value ldont Lo  Accession

193 193 99% Oe62 10000% 95 QDKO4051

Y Yuuy M8 148 99% 8o44 T60MW 96 QEPOSIY

Est-ce que la séquence
protéique s’aligne avec

Pas4dévreédltats acceptables

une protélne de fOnCtIOn Nr Hit Name Probability E-value Score SS :zljlgsned I::lgge'.;
annotée venant de la PDB U SR R T G e & 2NN 2
ou autre base de données 2 PF14481.10  ;Fimbrial PilY2; Type 4 fimbrial 60.7 20 2339 21 38 %
lors d’un crible HHPred poomes e
avec uneproba>=90%et | * T mmossmemen st e sl e
une couvertu;e acceptable el DL L
Ce géne est-il situé a coté | Non

de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

100

100

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

Non
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
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0 20 40 60 80
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
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>
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Non
NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Gene # s
Coordonnées du Stop 8613
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 16
Coordonnées du Start retenu 8119
Fonction prédite Major tail protein
Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments Rationnelle

de réponse

Est-ce que le candidat a
éteé 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.

N d A R
LLJ_l_J_le—l—l-L_A__I_ALI—l—l—J W

L




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.
Dustridution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click 1o show alignments
Caler by fr Wit Seren

Seans,

Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les | No
principes d’annotation ?
DECISION: Yes




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

8119 by Glimmer and GeneMark

Est-ce que le start est
associé a 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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne 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.

oo

P
g K
E
A
-

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

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




>Quartz_13, major tail proteis, 164
Length = 164

Score = 330 bits (846), Ixpect = Se-31
Identities = 163/16& ($9%), Positives = 164/164 (100%)

Query: 1 L Sazaz T “©
oy sararseTTCIcy -

sbjet: 1 wPL DAPAL T 0

Query: €1 Dwe sace 120
oWt AT

sbjots €1 ODWLC TAG 120

Query: 121 oQF x: 16e
cor T VGITARIT

sbjet: 121 cor 3 164

>Mandalorian_13, major tail proteis, 164
Length = 164

Score = 1330 bits (846), Expect = Se-31
Identities = 163/16) (100%), Positives = 1637163 (1sev)

Query: 1  xrrCene Saras T €«
wPL 2APAL -

sbicts 1 L Sarar T “

Query: €1 DWL Tace 120
oWLC: TAGT

sbjet: €1 owe zace 120

Query: 121 GOF T VGITASIT 163
oor z

sbjet: 121 cor 163

>Juanyo_13, major tail proteis, 163
Length = 165

Score = 105 bits (781), Expect = Je-#3
Tdentities = 147/164 (#9V), Positives = 134/164 (93v)

Query: 1 MPL SAPAL T ‘0
L VW o ss P L T
sbjet: 1 e T “«©
Query: €1 DWLC AT 120
OWLCOPASTIQLICSTTE MIOLVIE +CQIOA+Ls CLEICOVVTSWRADCs HDTAPAA
sbjct: €1 ome vrer 120
Query: 121 COFVIVIKVI 16t
cor
sbjct: 121 Gor T 16e

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 | Phage DB :
protéique s’aligne avec
Af H Score E
une prOteIne de fOnCt|0n Sequences producing significant alignments: (bits) Value
2 ’
annOtee Iors d un BIaStP Nucci_13, major tail protein, 164 332 3e-91
(phageSDB et/ou nr) avec | carostasia Draft_13, function unknown, 164 332 3e-91
Quartz_13, major tail protein, 164 30 9e-91
une e-value < 104 et une Mandalorian_13, major tail protein, 164 330 9e-91
2 Juanyo_13, major tail protein, 165 305 3e-83
couverture acceptable ? | yuur 13, major tail protein, 164 305 fe-83
Finny_ 13, major tail protein, 164 303 9e-83
Shamu_13, major tail protein, 164 302 2e-82
Saratos_13, major tail protein, 164 302 2e-82
Glamour_12, major tail protein, 164 2 2e-82
Eleri_13, major tail protein, 164 302 2e-82
ColaCorta_13, major tail protein, 164 302 2e-82
ChikPic_13, major tail protein, 164 302 2e-82
Andromedas_13, major tail protein, 164 302 2e-82
Zenitsu_13, major tail protein, 165 300 8e-82
Sansa_12, major tail protein, 165 300 8e-82
MCubed_13, major tail protein, 165 300 8e-82
Tinyman4_15, major tail protein, 166 300 le-81
HerculesXL_15, major tail protein, 166 298 3e-81
WestPM_Draft_ 14, function unknown, 166 298  4e-81
Ixel_14, major tail protein, 165 298 5e-81
Schimmels22_ 15, major tail protein, 166 297 7e-81
BouleyBill Draft 14, function unknown, 166 297 7e-81
Clock_Draft_15, function unknown, 164 296 le-80
Neferthena_15, major tail protein, 164 294 6e-80
PrincePhergus_14, major tail protein, 166 293 9e-80
Pherbot_14, major tail protein, 166 293 2e-79
Bustleton_14, major tail protein, 166 293 2e-79
Lunal8_15, major tail protein, 164 292 2e-79
KatChan 15, major tail protein, 164 292 2e-79
Bumey= Cazosta:
Distribution of 100 Blast Hits on the Query Scquence
Vnacrer 12 ¥%cm Geline wd seen. ik 3 show shgwaents
Coler Vow foe Rihipmens. Sanewn
. - e £
nr:
selectall 65 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewer
pente 2o ane Some Sors Covr vt | et Len| Ao
‘major tail protein [Microbacterium phage Nucci] Microbacterium phage Nucsi 328 328 100% 4e113 100.00% 164 QDKO24081
i s 37 %% a1z 10000% 164 QXO13607.1
‘majo 1 protin Mirobacterium phage Quarz] Mesbacierum phage Quats W6 W 100 ez WIN 164 LVGIZRL
majr i protein [Micrabacterum phage Tinymand] Microbacterium phage Tioymant 26 20 % Sel01 B7.12% 165 WNNGS21G1
) 296 206 99% 20100 67.12% 166 UVG33001
‘maior i prolein Microbacierium phage lxel Micobacterum phage xel 204 24 % te%9 8773 165 QKNTIISI
major tail roein [Microbactarium phage Neferthens] Microbacterum phage Neferinens 201 291 100% 298 BATG% 164 YP 0098081911
i y ) shags P ’ 20 29 % e 528w 166 Qazrzemst
‘majo il proein {Micrbaclrium phage Pherbot Micobacterium phage Pharbot 8 28 so% desr ss2av 165 Qazroest
maor ol srtein (Mo shage Nebsdous] Microbscerium phage Nebuous T T —
icrobacterium phage Juicer] Micobacterum phage Jicer 7 27 100% 1e9 829%% 164 QZDGBS0LT
o ti prolin Vicrbactaiam phage BesBess] Microbacterum phage BecBeo 26 6 100% 2e% B20w 165 AVRSSIOOI
) 285 285 100% 4096 8232% 164 QING3EIT
P ——— Morobactetum phage AxPup 284 234 100% 1695 8171 165 AUXEZEsst
major ol rotin Microbacterium phage Hamie] Micobacterum phage Haet 4 24 100% 1095 B232% 165 YP 00GE2311S
‘msio i polin {Mitobaclaium hage GardenB] Micobacteium ghage Gardend 24 24 100% 1095 8171 165 WicsST21
‘major tail protein [Microbacterium phage YuuY] Mirobacterium phage YuuY 284 284 100% 2095 9024% 164 QFPSIA21
msfr tall proein (Mieobacirum ghage o] Microbactarium phage Jusmyo 204 204 100% 2095 8963 165 USHATOA1




a e BED DOO @O® B0 O

R b el s s et ded

Cette protéine présente une forte homologie avec des major tail
protein d’aprés 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.

Visualization
Resubmit Section
a1 163
po_tall s
Hitlist
show 25 ¢ Entries search:
. . . . . _ Aligned _ Target _
Nr  Hit © Name " Probabllity  E-value  Score SS  cols " Length
1 8GTCF Major tall protein; Marine bacteriophage,  78.88 a3 2456 86 113 130
Cryo-EM, Siphophage, Baseplate,
Megatron protein, Tall fibre protein, Distal
t
2 Pess03 STRU3_BPPAJ Structural proteln 3 7158 89 2467 M8 120 164
0Os=Pseudomonas phage PAJU2
OX=504346 PE=1 SV=2
3 PFOBBIZIS 6713 110 2388 107 108 161

; Phage_tall_3; Phage tall tube protein,
™

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une

Les génes en amont et en aval chez les phages du méme
groupe codent respectivement pour une tail terminator et une
tail assembly chaperone. Il y a conservation de l'ordre des
genes.




forte conservation de Coome Oat®RD
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Est-ce que ce géne code TMHMM posterior probabilities for WEBSEQUENCE
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? |

probability
(=]
o

20 40 60 80 100 120 140 160
transmembrane inside outside

Ce n’est pas une protéine transmembranaire.

Est-ce que la fonction oui.
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: Ce gene code pour une major tail protein.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage carostasia
Gene # B
Coordonnées du Stop 9213
Direction (For/Rev) for
. Gap 33
Gap/chevauchement avec un autre géne
8647

Fonction prédite

Tail assembly chaperone

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show

Color Key for Alignnent Scores

<40 40-50

lellil ]
0 50 100 150




Sequences producing significant alignments

Nucci_14, tail assembly chaperone, 188
Carostasia_Draft_14, function unknown, 188
Mandalorian_14, tail assembly chaperone, 188
Quartz_14, tail assembly chaperone, 188
YuuY_14, tail assembly chaperone, 188
Juanyo_14, tail assembly chaperone, 189
Zenitsu_14, tail assembly chaperone, 186
Sansa_13, tail assembly chaperone, 186
MCubed_14, tail assembly chaperone, 186

Score  E
(bits) Value

372 e-103
372 e-103
371  e-103
371 e-103
366 e-101
344 8e-95
281 5e-76
281 5e-76
281 Se-76

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

no

DECISION:

yes




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 8647
GeneMark suggérent-ils ?
DONA
Est-ce que le start est 2% Choose ORF start =]
A Stats : 9 ORF Start : 8647 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length
SD Scoring Matrix Kibler6 - |
.assome a .un.RBS. Selected: 1 ORFStop :9213  §'End 636 333 768 207 o ) =
(Ribosome Binding Site) ORFlength:567  YEnd 608 458 858 360  SpacingWeight Matix [Karin Medum | 0
b I 1 I [T
de bon score ? tajRaw SD |Genomic [Spacer |Final |Sequence of the Region |Starc|scarz  |orr |
¢ |score |z Value [Distance[Score  |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
1 -1,748 2,981 S -2,523 ACC CGCCCCAAGH C ATG B8€47 5€7
2 ~-4,495 1,€9€ 7 -€,018 CCTGGAGCAGCTCAAGGCTCGT GTG 8854 3€0
3 -4,263 1,808 12 -5,098 GCTGCGCTACGGGCGTICTGCAG TTG 8911 303
4 -5, €18 1,170 10 -€,313 TCTGCAGTTGGCCGAGTGGTICC  ATG 892€ 288
s -3,620 2,108 13 -4,666 GACGTTCAAGGGCGTCTACGGT GTG 9007 207
€ -3,€54 2,089 € -5,399 GGAAACGATCCTGCCTGGGGCC  ATG 5124 50
7 -3,654 2,089 18 -5,965 GCCTGGGGCCATGCTCCACGIC  GTG S13€ 78
8 -€,213 0,892 7 TGGGGCCATGCTCCACGICGIG  GTG 9139 75
9 -3,8€1 1,993 13 CCACGTCGTGGTGAACGCCTIC  ATG S1s1 €3

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 'ORF

le plus long conduit a 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 ?

Gene: Carostasia_14 Start: 8647, Stop: 9213, Start Num: 9

Candidate Starts for Carostasia_14:

(Start: 9 @8647 has 140 MA's), (23, 8854), (27, 8911), (29, 8926), (40, 9007), (58, 9124), (60, 9136),
(61, 9139), (62, 9151),




Est-ce que le start est mm
conservé chez d’autres = - = = = =
homologues retrouvés par

Blastp ?

-

& Download v~ GenPept Graphics

tail assembly chaperone [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02407.1 Length: 188 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 188 GenPept Graphics

Score Expect_ Method Tdentities Positives Gaps
387 bits(993) 2e-135 Compositional matrix adjust. 188/188(100%) 188/188(100%) 0/188(0%)

Query MSFSSYEELKAAVDERRKDTLTTEVDLGARYSQEHEDAKKEL AQAEATQKLAGGGQGFLN 60
HSFSSYEELKAAVDERRKDILTTEVDLGARYSQEHEDAKKEL AQAEATQKL AGGGQGFLN
Sbjct 1 MSFSSYEELKAAVDERRKDILTIEVDLGARYSQEHEDAKKELAQAEATQKLAGGGQGFLN 60

Query 61  DNLEQLKARVAETKPEANSTWLRYGRLOLAEWSMLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG 120
DNLEQLKARVAETKPEANSTWLRYGRLQLAEWSML TKATGL TPTDQYEKVL PQTFKGVYG

Sbjct 61  DNLEQLKARVAETKPEANSIWLRYGRLQLAEWSMLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG 120

Query 121 VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLT TLPGAHLI 15T
DPTAEDEEGNL LHPDAEPL TILPGANLE

Sbjct 121 VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLTTDARAVSSRSEETILPGAMLHVVVNAFHTHQNSSGEIST 180

Query 181 RPTKSGRV 188
RPTKSGRV

Sbjct 181 RPTKSGRV 188

& Downloadv ~ GenPept Gray

tail assembly i ium phage
Sequence ID: QX013608.

Length: 188 Number of Matches: 1
Range 1: 1 to 188 GenPept Graphics

Expect_ Method Identites Positives
385 bits(990) 7e-135 Compositional matrix adjust. 187/188(99%) 188/188(100%) 0/188(0%)

Query

MSFSSYEELKAAVDERRKDILTTEVDLGARYSQEHEDAKKEL AQAEATQKLAGGGQGFLN 60
MSFSSYEELKAAVDERRKDIL TIEVDLGARYSQ+HEDAKKELAQAEATQKLAGGGQGFLN
Sbjct 1 MSFSSYEELKAAVDERRKDILTIEVDLGARYSQDHEDAKKELAQAEAIQKLAGGGQGFLN 60

Query 61  DNLEQLKARVAETKPEANSTWLRYGRLOLAEWSMLTKATGLTPTDQYEKVLPQTFKGVYG 120
DNLEQLKARVAETKPEANS THLRYGRLQLAEWSHL TKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG
Sbjct 61  DNLEQUKARVAETKPEANSIWLRYGRLQLAEWSHLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGWYG 120

Query 121 VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLT TILPGANLI 15T
DPTAEDEEGNL LHPDAEPLT TLPGAML
Sbjct 121 VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLTTDARAVSSRSEETILPGAMLHVVVNAFHTHQNSSGEIST 180

Query 181 RPTKSGRV 188
RPTKSGRV
Sbjct 181 RPTKSGRV 188

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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
>Nucci_14, tail assembly chaperone, 188
Length = 188

Score = 372 bits (956), Expect = e-103

Identities = 188/188 (100%), Positives = 188/188 (100%)

Query: 1

MSFSSYEELKAAVDERRKDILTIEVDLGARYSQEHEDAKKELAQAEAIQKLAGGGQGFLN

MSFSSYEELKAAVDERRKDILTIEVDLGARYSQEHEDAKKELAQAEAIQKLAGGGQGFLN

Sbjct: 1

Query: 61

MSFSSYEELKAAVDERRKDILTIEVDLGARYSQEHEDAKKELAQAEAIQKLAGGGQGFLN

DNLEQLKARVAETKPEANSIWLRYGRLQLAEWSMLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG

DNLEQLKARVAETKPEANSIWLRYGRLQLAEWSMLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG

Sbjct: 61

Query: 121

DNLEQLKARVAETKPEANSIWLRYGRLQLAEWSMLTKATGLTPIDQYEKVLPQTFKGVYG

VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLTTDARAVSSRSEETILPGAMLHVVVNAFMTWQNSSGEISI

VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLTTDARAVSSRSEETILPGAMLHVVVNAFMTWQNSSGEISI

Sbjct: 121

18

s

RPTKSGRV 188
RPTKSGRV
RPTKSGRV 188

Query:

Sbjct: 181

*kk

nr:

Max

Desciption Scientfic Name

tai Microbacter a7

T

385

Totel | Query
Soore Score Cover

oo
oo

09%

VDPTAEDEEGNLLHPDAEPLTTDARAVSSRSEETILPGAMLHVVVNAFMTWQNSSGEISI

E P
value  Ident

26135 100.00%

o135 90.47%

10134 96.94%

Ace.

Len  Acosssion

188 QDK02407 1
188 QX013608.1

188 UVKS9233.1

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
?

Nr Name Probability ~  Evalue = Score

1 cd1a725 2IP_Gald-like_2; Leucine zipper
Dimerization coil of Gal4-like transcription
factors. The Galdp family of transcriptiona

59.52 21 21.98

HCP2_BPLSK Probable head completion
protein 2 0S=Lactococcus phage SK1
OX=31532 PE=3 SV=1

54.67 19 28.09

3 PFO8748.15  ;Phage TAC 4; Phage tail assembly

chaperone

5021 100

4 8KLB tRNA (cmoSU34)-methyltransferase; tRNA
(cmoSU34)methyltransferase,
TRANSFERASE; 1.67A {Fusobacterium

nucleatum}

Pas de résultats acceptables

49.48 2173

ss

Aligned
cols

16

Target
Length

24

103

Ce géne est-il situé a cote
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

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

chaperone

Est-ce que ce géne 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

Evidence needed to call TAC:
Please see Bioinformatics
Guide for what evidence is

tailassembly chaperone  Tail scaffolding protein needed

da not call TAC when there is




DECISION:

Tail assembly chaperone




Student Gene Annotation Worksheet
Carostasia-gene-15

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia
Geéne # 15
Coordonnées du Stop 9602
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 116
Coordonnées du Start retenu 9330
Fonction prédite Tail assembly chaperone

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

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 ?

2rium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 6/21
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acterium phage Larostma comprete ‘SEqUENCE, 4U3Y3 bp, circularly permuted, Cluster EAT0, Order 2, Window Y6, Step 12, 6/21
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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 géne ?

Collection des éléments

de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et

GeneMark suggérent-ils ?

9450

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

Starts: 7 ORF Start : 9543 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

Selected:1  DRFStop : 9502  5End|625 500 813 48 R Tt =] |

ORFlengh 60  FEnd|573 467 707 25  SpacingWeight Matix [KafinMedum v] Documert |
I ]

StajRaw SD |Gemcmic [Spacer |Final |Sequence of the Region |Start|starz  |ome |

¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Lengeth |

1 J-4,262 |1,805 o 5,484 |GGTCGICTCGCARTGGCGTCGC [ATG |5330 273

2 i 10 -€,€13 | CGGGCGACCGCIGGCCCAGCAC |TTG 9378 225

3 14 €3 |CCAGCACTTGCACAACTCAAGA |TTG 9353 210

4 10 ,835 |GGAAGAGACTCCTGARGACTAC |ATG |9423 180

s 13 -3,837 | TTGGICGCIGGAGTGICCIGCA |ATG |9450 153

€ s -€,985 | GGCCATCGCCATCGGTCAGGAC |ATG 9477 126

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

& Télécharger v

p de de queue [Mi ium phage Nucci]
ID de séquence : QDK02408.1  Longueur: 90 Nombre de correspondances : 1

Score Attendre Méthode

Tdentités Points positifs
189 bits(481) 2e-60

de la matrice de

Lacunes

90/90(100%) 90/90(100%)

0/90(0%)

Requéte 1 MKEVKCSGCGRPLAQHLHNSRLGREETPEDYMAWSLECPAMQAIAIGQDMAKTANKTAIE 6@
MKEVKCSGCGRPLAQHLHNSRLGREETPEDYMAWSLECPAMQATATGQDMWKTANKTATE
Sbjct 1 MKEVKCSGCGRPLAQHLHNSRLGREETPEDYMAWSLECPAMQAIAIGQDMWKTANKTAIE 60

Requéte 61 SHQKGNGPDPGMGVYWLSQGEGEVLPTPET 90
SHQKGNGPDPGMGVYWLSQGEGEVLPTPET
sSbjct 61 SHQKGNGPDPGMGVYWLSQGEGEVLPTPET 90

DECISION:

in homologs, unlike 9450.
In addition, the 237bp gap is no longer present.

9330 because it leads to the longest ORF and is conserved




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

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que la séquence | PhagesDB :
protéique s’aligne avec score  E
z . uenc roducing significant alignments: bit. Val:
une protéine de fonction | Seauences producing significant aligne (bies) Value
A ’ Quartz_15, tail assembly chaperone, 90 109  2e-24
annOtee IOrS d un BIaStP Nucci_15, tail assembly chaperone, 90 109 2e-24
(phagesDB et/ou nr) avec Mandalorian_15, tail assembly chaperone, 90 109 2e-24
Carostasia_Draft_15, function unknown, 50 109 2e-24
une e-value < 104 et une Zenitsu_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Shamu_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
couverture acceptable ? | saratos 15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Sansa_l4, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
MCubed_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Glamour_14, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Eleri_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
ColaCorta_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
ChikPic_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Andromedas_15, tail assembly chaperone, 125 102 3e-22
Finny_ 15, tail assembly chaperone, 51 102 3e-22
Juanyo_15, tail assembly chaperone, 90 101  6e-22
YuuyY_15, tail assembly chaperone, 90 98  6e-21
Pikmin_15, tail assembly chaperone, 307 94 le-19
Pajaza_15, tail assembly chaperone, 307 94 1le-19
Casey_15, tail assembly chaperone, 307 94 le-19
MonChoix_15, tail assembly chaperone, 123 89 S5e-18
FarmerDoug_Draft_16, function unknown, 123 _89 Se-18
Superfresh_16, tail assembly chaperone, 123 88 B8e-18
Schnapsidee_16, tail assembly chaperone, 123 _88 8e-18
Robinson_16, tail assembly chaperone, 123 _88 8e-18
Renzie_16, tail assembly chaperone, 123 _88 8e-18
Redfield 16, tail assembly chaperone, 123 88 B8e-18
Raccoon_16, tail assembly chaperone, 123 _88 8e-18
Peppino_16, tail assembly chaperone, 123 _88 8e-18

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

9 Beetebd 0, o exserisy chapessns, 123 50878 ade 3
Coler Kay for Rligmnent Soares

nr.




Scientific Max Total Query E Per.  Acc.

Description

L Name Score Score Cover value Ident Len Accession
- v v v - -

tail assembly chaperone pha..Microba.. 189 189 98% 2060 100.00% 90 QDK02408.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 178 178 98% 556 91.11% 90 USH44814.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba,.. 178 178 97% 8e-56 92.13% 90 QFP95344.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 173 173 98% 1e-53 87.78% 125 AXH48587.2
tail assembly chaperone [Microbacterium pha. . 173 173 97% 2e-53 88.76% 125 YP_009623053.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha... Microba... 168 168 97% 4e-49 84.27% 307 YP_009624269.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha. . 155 155 97% 1e46 78.65% 123 AUX83102.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha. .. . 155 155 97% 1e-46 78.65% 123 YP_009908654.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 165 155 97% 2046 79.78% 123 AUX82728.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 155 155 7% 2646 79.78% 123 YP_009623117.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 154 154 97% 4e-46 78.65% 123 YP_009623180.1
tail assembly chaperone [Microbacterium Ph. . 1564 154 97% 6e-46 78.65% 120 QDM57688.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha... Mi . 154 154 O7% 6e46 78.65% 124 URCI7873.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha. . 163 153 97% 1e-45 78.65% 123 AVR56281.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 152 152 97% 3e-45 77.53% 124 WIC89574.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 152 152 97% 4e-45 77.53% 125 QBZ73249.1
tail assembly chaperone [Microbacterium pha...Microba... 149 149 97% 6e-44 76.40% 124 YP_009908593.1

>

W< W« [s0-50 [=0-200 [>=200

48 sequences selecnes @

Distribution of the top 48 Blast Hits on 48 subject sequences

L | )
1 19 20 % “ 50

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.




1 PF08792.14  ; A2L_zn_ribbon ;
A2L zinc ribbon

domain

92.66 0.082 2539 0 22

2 8GQD_H Protein-arginine 91.7 0.38 29.95 21 19
kinase activator

protein; Arginine

kinase, Protein

quality control,

Zinc finger,

Enzyme

activation, TRA
3 PF04423.18  ; Rad50_zn_hook
; Rad50 zinc hook
motif

91.09 0.28 27.29 1 14

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

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

Carostasia_Dralt (EAID) i |
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

D’aprés Deep TMHMM c’est une protéine globulaire.

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10

Probability
o o
o ]

o
>

o
N

—— Inside

o
=]

0 20 40 60 80
Sequence

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste

Oui.




de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

Ce gene code pour une tail assembly chaperone.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage Carostasia
Gene # 1
Coordonnées du Stop 12042
Direction (For/Rev) For
. Gap 28
Gap/chevauchement avec un autre géne
9631

Fonction prédite

Tape measure protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both

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

Spp—
TRl

i i

i
[

9600 instead of 9631.

POtéu“htiaimcoding for both even ingemnerr“lmérk;givémg th:stan‘ at




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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

353188 Quartz_16, tape measure protein, 803..5=1493 E=0.0

Color Key for Alignnent Scores

<40

lelit
!

Score
Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_16, function unknown, 803 1508
Quartz_16, tape measure protein, 803 1493
Nucci_16, tape measure protein, 803 487
Mandalorian_16, tape measure protein, 803 1487
YuuY_16, tape measure protein, 803 1399
Shamu_Draft_17, function unknown, 802 1196
Saratos_16, tape measure protein, 802 119
Glamour_15, tape measure protein, 862 1196
Eleri_16, tape measure protein, 802 119
ColaCorta_16, tape measure protein, 802 1196
Andromedas_16, tape measure protein, 802 119
Zenitsu_16, tape measure protein, 802 1198
MCubed_16, tape measure protein, 802 1194
ChikPic_16, tape measure protein, 802 1194
Sansa_15, tape measure protein, 802 1189
Finny_16, tape measure protein, 802 7
Juanyo_16, tape measure protein, 806 1124
SirVictor_17, tape measure protein, 802 7
Guetzie_17, tape measure protein, 862 1137
Lucky3_17, tape measure protein, 802 35
Golden_17, tape measure protein, 802 1135
Koji_17, tape measure protein, 802 1099
PrincePhergus_17, tape measure protein, 862 1098
BouleyBill Draft_18, function unknown, 802 1008
Sinatra_17, tape measure protein, 802 1095
Pherbot_17, tape measure protein, 802 109
Bustleton_17, tape measure protein, 802 1090
Kauala_17, tape measure protein, 802 1090
GaeCeo_18, tape measure protein, 802 1084
ChickenKing_17, tape measure protein, 802 1083
Cheetol_18, tape measure protein, 802 1077
Schubert_17, tape measure protein, 798 1060
Theresita_17, tape measure protein, 802 1059
WilliamStrong_16, tape measure protein, 810 994

Strong homologs with the gene

3

(bits) Value

FEEFRIIDRENONIDEFIENTREERSRUEFEER SR

0000000000000 00O0D0O00S

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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

9631




54 Choose URF start =]
Est-ce que le start est S G Cn' G2 € Lo gy ]

associé a un RBS Selected: 1 ORFStop :12042 5'End|476 524 667 63 X 1
. o . ORFlength: 1821  YEnd 636 420 847 2412  Spacing Weight Matiix |Karin Medium v |

(Ribosome Binding Site) 1 O 1 A I |

de bon score ? sn1hu SD |Genomic [Spacer |Final [Sequence of the Region |start[starc  [omF
: 3 |Score |z Value [pistance[Score [Upstream of the Start |codon|Position [Lengeh

,045 1,43¢ 12 -5,885 GGCGTCTACTGGCTGAGCCAGG  GTG 95€8 2475

2 -1,748 2,981 10 -2,443 ACCAGCTAGGAAGGAGAACAGC ATG 9€31 2412

3 -5,380 1,282 13 -€,425 GAACAGCATGGCTGACAARCGAT GTIG S€4€ 2397

4« |-s.ec2 |2,086 |7 5,185 | CGATGTGAAGATCAAGGICTCC |ATG |seed 12375

s |-s,066 (1,438 |10 5,741 | GACCGATICCAAGCTGGGCGGC |ATG |s745 12298

€ -5,454 1,247 S -€,229 CTCGGCGCTGGCCGTAGGCGTC GTG 9838 2208

7 -3,89% 1,978 € -5,€44 GTTCGGGAAGTCCGCTGGTAAG ATG 9510 2133

s |-e,708 |o,ec0 |14 8,055 |CGGTCTGTCGGCCARCGCCTAC |ATG [ss€7 12076

S -4,3¢€3 1,787 10 -5,088 CGACACCGATAAGGCCGCTGAT GTG 10038 2004

10 |-5,570 1,152 13 -€,€1€ CGCTGATGTGGCCAACAARGGCG ATG 10054 1989

11 |-3,8€7 1,990 13 -4,912 GGCCAACAAGGCGATGGTICGAC ATG 100€3 1580

12 |-4,502 1,693 14 ~-5,845 GTTCGGCAGCAACATCGCGGAC GTG 10108 1938

13 |-4,141 1,862 13 -5,187 CTTCGCGAAGCAGAACTTCACG ATG 10147 185€

14 (-3,737 2,081 g GTACGGTGGTACTCGGGAAGAG ATG 10182 1851

15 |-4,440 1,722 € GC CGGGTGTIC ATG 10. 1821

16 |-4,502 1,€93 14 -5,849 TACGGCCAGCAACCTCGATGAR GTG 102€4 1779

17 |-1,%07 2,907 7 -3,430 TATCCACGTTGTCCAGGAGGAR ATG 10312 1731

Best RBS score: -2.443

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

le plus long conduit & 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 ?

TR T s A TS P S R e S
Gene: Carostasia_16 Start: 9631, Stop: 12042, Start Num: 4
Candidate Starts for Carostasia_16:

(1, 9568), (Start: 4 @9631 has 57 MA's), (5, 9646), (6, 9664), (9, 9745), (18, 9838), (21, 9910), (24,
9967), (28, 10039), (30, 10054), (31, 10063), (34, 10105), (35, 10147), (36, 10192), (38, 10222), (42,
10264), (45, 10312), (47, 10372), (51, 10429), (60, 10516), (61, 10546), (62, 10549), (65, 10570), (71,
10627), (75, 10672), (78, 10693), (88, 10762), (99, 10822), (109, 10879), (115, 10924), (116, 10930),
(121, 10957), (124, 10984), (126, 11002), (135, 11062), (138, 11098), (139, 11101), (141, 11110),
(144, 11122), (148, 11155), (153, 11185), (162, 11350), (168, 11389), (177, 11452), (186, 11539),
(192, 11614), (193, 11617), (194, 11665), (200, 11707), (201, 11713), (205, 11770), (219, 11854),
(221, 11860), (235, 11938), (236, 11947), (244, 12004), (248, 12031), (249, 12034),

We have the same start with starterator

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 101 Blast Hits on 100 subject sequences

m

il 150 300 450 600 750




tape measure protein [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59235.1 Length: 803 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 803 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
1532 bits(3966) 0.0  Compositional matrix adjust. 792/803(99%) 799/803(99%) 0/803(0%)

Query 1 MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA 60
MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA
Sbjct 1 MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA 60

Query 61  AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQVTSFS 120
AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQVTSFS
Sbjct 61  AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQVTSFS 120

Query 121 ASLLQGLGGDTDKAADVANKAMVDMSDNANKFGSNIADVQNAYQGFAKQNFTMLDNLKLG 180
ASLLQGLGGDTDKAADVANKAMVDMSDNANKFGSNIADVQNAYQGFAKQNFTMLDNLKLG
Sbjct 121 ASLLQGLGGDTDKAADVANKAMVDMSDNANKFGSNIADVQNAYQGFAKQNFTMLDNLKLG 180

Query 181 YGGTREEMARLINDSGVMGDTFTATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGTTAKEASE 240
YGGTREEMARLINDSGVMGDTFTATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGTTAKEASE
Sbjct 181 YGGTREEMARLINDSGVMGDTFTATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGTTAKEASE 240

Query 241 TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG 300
TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG
Sbjct 241 TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG 300

Query 301 PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE 360
PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE
Sbjct 301 PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE 360

Query 361 LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMVQAIIDNLPLLLDAGLQLVTGL 420
LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMV A+I+NLPLLLDAGLQLV GL
Sbjct 361 LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMVNAVIENLPLLLDAGLQLVMGL 420

Query 421 ATGILEAIPVIVEMLPQLIEGIVAFIATGVPMLIEAGVQLFTALVGALPDIITQIVAVLP 480
ATGILE+IPVI+EMLP LI+GIV+FI TGVPMLIEAG+QLFTALVGALPDIITQIVAVLP
Sbjct 421 ATGILESIPVIIEMLPVLIQGIVSFIQTGVPMLIEAGIQLFTALVGALPDIITQIVAVLP 480

Query 481 QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL 540
QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL
Sbjct 481 QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL 540

Query 541 LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL 600
LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL
Sbjct 541 LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL 600

Query 601 PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGWLFNKIGGFVN 660
PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGWLFNKIGGFVN
Sbjct 601 PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGWLFNKIGGFVN 660

Query 661 DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL 720
DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL
Sbjct 661 DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL 720

Query 721 PTLGFDQQVTQTLTQQIIPTQVPMQPSSTPVGLGAAAPQQVTISGPLVSVAEMSVRDDRD 780
PTLGFDQQVTQTLTQQIIPTQVPMQPSSTPVGLGAAAPQQVTISGPLVSVAEMSVRDDRD
Sbjct 721 PTLGFDQQVTQTLTQQIIPTQUPMQPSSTPVGLGAAAPQQVTISGPLVSVAEMSVRODRD 780

Query 781 IRALSTQLKTDMTRELRAQGVMS 803
IRALSTQLKTDMTRELRAQGVMS
Sbjct 781 IRALSTQLKTDMTRELRAQGVMS 803

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 < 104 etune | *** PhagesDB :

COUVertUre aCceptable ? >Quartz_16, tape measure protein, 803
Length = 8e3

Score = 1493 bits (3866), Expect = @.e
Identities = 792/8@3 (98%), Positives = 799/803 (99%)

Query: 1  MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA 60
MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA
Sbjct: 1 MADNDVKIKVSMDGDKVVINGLTGIGDAADKTDSKLGGMIKGGLAGAGKALVGFSAAAVA 60

Query: 61 AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQVTSFS 120
AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQVTSFS
Sbjct: 61 AGSALAVGVVGAYAAYEQNIGGIETLFGKSAGKMEQYANDAYKTAGLSANAYMEQUTSFS 120

Query: 121 ASLLQGLGGDTDKAADVANK ANKFGSNIADVQNAYQGF AKQNF TMLONLKLG 180
ASLLQGLGGDTDKAADVANKAMVDMSDNANKF GSNIADVQNAYQGF AKQNFTHLONLKLG
Sbjct: 121 ASLLQGLGGDTDKAADVANK/ ANKFGSNIADVQNAYQGF AKQNFTHLONLKLG 180

Query: 181 YGGTREEMARLINDSGVMGDTFTATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGTTAKEASE 240
YGGTREEMARL INDSGVMGDTF TATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGT TAKEASE
Sbjct: 181 YGGTREEMARLINDSGVMGDTFTATASNLDEVSFDKIIEGIHVVQEEMGVAGTTAKEASE 240

Query: 241 TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG 200
TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG
Sbjct: 241 TISGSIGMLKGSFENLLVGLGSTDQDVAALAGNVIDSLETVITNIAPVIENLGSNMATLG 200

Query: 301 PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE 368
PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE
Sbjct: 301 PKLGTMMESLVGAVSSAIPALLDAGVGLIGGLVSGITSALPSLITALVPGVIGLVQSLAE 260

Query: 361 LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMVQAIIDNLPLLLDAGLQLVTGL 420
LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMV A+I+NLPLLLDAGLQLV GL
Sbjct: 261 LLPQLISAGAEAVAALAVGIAEAAPTLIPAIIEGILGMVNAVIENLPLLLDAGLQLVMGL 420

Query: 421 ATGILEAIPVIVEMLPQLIEGIVAFIATGVPMLIEAGVQLFTALVGALPDIITQIVAVLP 480
ATGILE+IPVI+EMLP LI+GIV+FI TGVPMLIEAG+QLFTALVGALPDIITQIVAVLP
Sbjct: 421 ATGILESIPVIIEMLPVLIQGIVSFIQTGVPMLIEAGIQLFTALVGALPDIITQIVAVLP 480

Query: 481 QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL 540
QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL
Sbjct: 481 QIIQSVIGAVVGAVPLLVDAGIQLLTALVTALPEIITTVVAALPQIIDSVLTAVFDAIPL 54@

Query: 541 LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL 608
LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL
Sbjct: 541 LIDAGIKLFISLIEALPQIINTIIGAIPQIIGSVLNALTGAIPQLIMAGVKLLTSVITNL 600

Query: 601 PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGHLFNKIGGFVN 6608
PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGWLFNKIGGFVN
Sbjct: 601 PSIIGTIVGAIPQIIGGIVGALGNGIGQIISVGGNIVRGLWDGISGAAGHLFNKIGGFVN 660

Query: 661 DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL 720
DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL
Sbjct: 661 DVMGNIGSFFGIASPSKRMRDEIGAFLPSGIGVGVERHEADAIQPITDLNKKVMKEAQQL 720

Query: 721 PTLGFDQQVTQTLTQQIIPTQUAHQPSSTPYGLGAAAPQQVTISGPLVSVAEMSYRDDRD 780
PTLGFDQQVTQTLTQQIIPTQVPHMQPSSTPVGLGAAAPQQVTISGPLVSVAEMSVRDDRD
sbjct: 721 PTLGFDQQUTQTLTQQIIPTQUPHMQPSSTPVGLGAAAPQQUTISGPLVSVAEMSVRODRD 788

Query: 781 IRALSTQLKTDMTRELRAQGVMS 803
IRALSTQLKTOMTRELRAQGVMS
Sbjct: 781 IRALSTQLKTOMTRELRAQGVMS 803

*kk .
nr:
gt soatrims o) S| o vt | i | o | Acossn
tane measure profein [Microbactenum phage Quartz] Microbacterium ghage Quartz 1532 1532 99% 00 9863% 803 UVK502351
ipe measure protein [Microbacterium phage Nucd] Microbacterium phage Nucci 1523 1523 99% 00 9838% 803 QDKO24091
Est-ce que la séquence | UniProt :
protéique s allgne avec Template alignment
L. . ,, Q24LI1 TMP_BPPCD Probable tape measure protein OS=Clostridium phage phicD119 (strain Clostridi
une protéine de fonction Ox=1263341 PE=3 V=1

Probability: 99.97%, Ewvalue: 12621, Score: 229.55, Aligned cols: 130, Identities: 28%, Similarity: 0.47, Template Neff: 12

annotée venant de la PDB | pppg -
ou aUtre base de donnees Template alignment | Template 3D Structure | PDBe
lors d’un crible HHPred 3. GVBIBF Tape Measure Protein, gps7; phage tail, tail tip, tape measure protein, VIRAL PROTEIN; 3.7A {Staphylococcus virus 80alpha}
o Probability: 99.95%, Ewvalue: 1.6e-18, Score: 206.74, Aligned cols: 126, Identities: 23%, Similarity: 0.426, Template Neff: 10.8
avec une proba >= 90% et

une couverture acceptable
?

Ce géne est-il situé a co6té | Proche de la minor tail protein et de la tail assembly chaperone
de génes de fonction




connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM

Membrane
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DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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B -
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui, tape measure protein
Tape Measure, tmp,
tape measure protein tapemeasure

If vai have cir

DECISION:

Tape Measure Protein




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia

Gene # R
Coordonnées du Stop 12812

Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne ove4
Coordonnées du Start retenu 12039

Fonction prédite minor tail protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both.

Y-a-t-il des éléments GeneMarks detects a coding potential along the entire length of the
supportant un potentiel ORF.
codant ?
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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.

<40

Color Key for Alignment. Scores

lelill




Est-ce que le candidat est

en contradiction avec les | No
principes d’annotation ?
DECISION: Yes




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Quel start Glimmer et 12039 by Glimmer and GeneMark
GeneMark suggeérent-ils ?

Est-ce que le start est This start is an ATG associated with a good-scoring RBS. Final score
associé a un RBS =-2,505.
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Est-ce que le start prédit | Yes, the predicted start leads to the longest ORF= 774bp, no
conduit au plus long ORF | excessive overlap (-4).

? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergéne résultant ?

Est-ce que le start est

conservé chez les Alone in his group, impossible to conclude by definition.

homologues voir
Starterator ?

Est-ce que le start est Yes, the start is preserved in other homologs with Blastp.
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par

Blastp ? >Mandalorian_17, minor tail protein, 257
: Length = 257

Score = 514 bits (1325), Expect = e-146
Identities = 254/257 (98%), Positives = 255/257 (99%)

Query: 1 MSFKLGSFDTDDVDGLKAILDAWPMLPVDMOLDQLPAGDGALYYRTRMTETEWEFNLELT 60
MSFKLGSFDTDDVDGLXAILDANPMLPVDMQLDQLPAGDGALYYRTRMTETEWEFNLELT
Sbjct: 1 MSFKLGSFDTDDVDGLKAILDANPMLPVDMOLDQLPAGDGALYYRTRMTETEWEFNLELT 60

Query: 61 GDDVEDVLAKANALSAELNPKLEGGPQOFTPNAMDPFVWKGVLSEPITWERDKIVWFSQF 120
AKANALSAELNPKLE QOFT VWKGVLSEPITWERDKIVWFSQF
Sbjct: 61 GDDVEDVLAKANALSAELNPKLEGGPQDFTPNAMDPFVWKGVLSEPITWERDKIVWFSQF 120

Query: 121 GICRLSGTATITTPDPYGYATGAPVTLTAPGTLALVGTGNTSFYPVVEFRGVLNSAQSFV 180
GICRLSGTATITTPDPYGYATGAPVTLTAPGTLALV TGNTSFYPVVEFRGVLNSAQSFV
Sbjct: 121 GICRLSGTATITTPDPYGYATGAPVILTAPGTLALVSTGNTSFYPVVEFRGVLNSAQSFV 180

Query: 181 VDGVQVSGPLTAAQTLVLDFGKMDFYIKTTS' TNF EGVSLDLPVSV 240
VDGVQVSGPLTAAQTLVLDFGKMDFYIKTTS+G KVRNVADRFTNFRRLEGVSLDLPVSV
Sbjct: 181 VDGVQVSGPLTAAQTLVLDFGKMDFYIKT TNF EGVSLDLPVSV 240

Query: 241 TAGTFTQAVGRVPSRRI 257
TAGTFTQAVGRVPSRRI
Sbjct: 241 TAGTFTQAVGRVPSRRI 257




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 et une
couverture acceptable ?

Phage DB :

Sequences producing significant alignments:

Carostasia Draft_17, function unknown, 257
Mandalorian_17, minor tail protein, 257
Quartz_17, minor tail protein, 257
Nucci_17, minor tail protein, 257
YuuY_17, minor tail protein, 257
Thorongil_ 18, minor tail protein, 257
Thompsone_18, minor tail protein, 257
Vispistious_Draft_18, function unknown, 257
ShaiHulud_Draft_18, function unknown, 257
PuppyEggo_18, minor tail protein, 257
AxiPup_18, minor tail protein, 257
Sedgewig_18, minor tail protein, 257
Nattles_18, minor tail protein, 257
Calix_18, minor tail protein, 257
Baines_18, minor tail protein, 257
Alyxandracam_18, minor tail protein, 257
SonOfLevi_18, minor tail protein, 257
Klimt_18, minor tail protein, 257
Gelo_18, minor tail protein, 257
Garey24_18, minor tail protein, 257
Erla_18, minor tail protein, 257
Chamuel_18, minor tail protein, 257
TinSulphur_18, minor tail protein, 257
TatarkaPM_18, minor tail protein, 257
StirfryIV Draft_18, function unknown, 257
Stanktossa_18, minor tail protein, 257
Shee_18, minor tail protein, 257
Rapheph_18, minor tail protein, 257
PhredFlintston_18, minor tail protein, 257
Phireproof_18, minor tail protein, 257
Phiderman Draft_18, function unknown, 257
Pherferi_ 18, minor tail protein, 257
ParleG_18, minor tail protein, 257
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o

AMgrment Scores [l<40 [40-0 [J50-80 [@50-200 [@>-200 ©

88 sequences soeoed @

Distribution of the top 88 Blast Hits on 88 subject sequences

TMax Tol Quey | E | Per A

e Score Score Cover | value | Ident Len  Accession

516 516 9% 00 988%% 257 QXO1BILL

e Nucei 515 515 99% 00 9BA4% 267 QDKO2410.1
Mictobacterium phage Quartz 515 515 99% 00 Sedd% 257 UVKSS2361
Microbacterium phage YuuY AN AN 9w%  9e143 TIE% 257 QEPOSIAET
Mictobacterium phage Thorongil A7 407 99% de-tal 7AW 267 QPXG2419.1

Thompsons 404 404 99% 30140 TIEA% 257 UVKZ622.1
Mictobacterium phage AXPup 404 404 99% de-140 TOSA% 257 AUXE266T.1
Micsobacterium phage Sedgewia 402 402 99% 20139 T2T6% 257 QUDASGRO.1
Microbacterium phage Baines 402 402 0% 4e139 731% 257 AUXB2730.1

401 401 9% 6e-139 73.15% 257 QDP4AYTA1

(@) minor til rotein [Microbacterum phage Mart] Microbacierium phage Martn 401 401 9% 7e130 T237% 257 AWNGITISA
minor i proein [Micobacterium phage Papatita] Microbacierium phage Papafrita 401 401 9O% fe138 7276% 257 AXHAEE20.1
minor i poten Mirobaclerun ahage Izall Microbactrium shage lzat W01 a0 % o138 7237% 257 Y ogse2siER1
400 400 99% 1e38 7276% 257 QKYIS6LL
m [Microbacterium phage Gubbabump] Microbacterium phage Gubbabump 400 400 99% 1e-138 7276% 257 QORS5953.1
minor Microbacterium phage Oxiobero6 40 400 9% 16138 T3A% 257 QINGI9SO1

Avec les deux DB on trouve des hits correspondant a 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.




Probobiy. BSTH, Exsue 13027, Scre 19015, Avgredcols 228, Mentis: 1%, Sy 007, Tt Nt
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Contaonas 229  asn
Touss o
" : ” i .. Aigned  Target
N e ° Name © probabllity © Evalue © score 55 cols  Length
1 048459 DIT_BPSPP Distal al procein 9996 21627 1884 235 28 253
‘Os=Bacilus phage SPP1 OX=10724
PE=1 Sv=1
2 2K HYPOTHETICAL PROTEIN 191, VIRAL ~ 99.96 1526  sys 247 28 22

PROTEIN, DISTAL TAIL PROTEIN; 2954
{BACILLUS PHAGE 5PP1)

3 4VI6AS  ORF46; Distal tallprotein, Receptor- 9994 292 1082 26 218 253
binding protein, Phage basepiate, host
‘adsorption apparatus, genome
Injection devic

4 6VBLCO  Distal Tall Protein, gpse; phage tall,tal  99.93 4e23 16821 242 227 s

p, tape measure protein, VIRAL
PROTEIN; 3.7A (Staphylococcus virus.
8oalpha.

s osa2 VG27_BPMD2 Minor tall protein Gp27  99.87 see20 15216 212 217 336
‘Os=Mycobacterium phage D29
OX=28369 GN=27 PE=4 SV=1

6 ozsss DIT_8PLSK Distal tall protein 9955 s3e12 1034 204 204 208
OssLactococcus phage SK1 0X=31532
PE=3SV=1

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

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




sy e
e e g

IIIl- .r—-‘.-.l-!_ _'- “

- i

Est-ce que ce géne code
pour une protéine

Non elle est prédite globula/re par deep TMHMM
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

transmembranaire (TM) ? Qutside
Membrane
nside o 50 100 150 200 250
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10
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>
Zo6
Qo
3
£ o4
02
— Outside
0= 50 100 150 200 250
Sequence
Est-ce que la fonction Oui

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

Ce gene code pour une minor tail protein.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia
Géne # i
Coordonnées du Stop 15238
Direction (For/Rev) for
Ove 1
Gap/chevauchement avec un autre géne
Coordonnées du Start retenu 12812
Fonction prédite minor tail protein.

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

éteé trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

0 MY SN VT
YWy Y o
LI ‘ [ M

Gty S

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

1
1

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 ?

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence
(88773 ColaCorta_18, minor tail protein, 808..5=1429 E=0.0 ]
Color Key for Alignnent Scores
a0
leli1
! ) y T T T T T
0 100 200 300 400 500 600 700 800
Score  E

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_18, function unknown, 808
Quartz_18, minor tail protein, 808
Nucci_18, minor tail protein, 808
Mandalorian_18, minor tail protein, 808
Juanyo_18, minor tail protein, 808
YuuY_18, minor tail protein, 808
ChikPic_18, minor tail protein, 808
Saratos_18, minor tail protein, 808
Glamour_17, minor tail protein, 808
ColaCorta_18, minor tail protein, 808
Andromedas_18, minor tail protein, 808
Eleri_18, minor tail protein, 808
Zenitsu_18, minor tail protein, 808
MCubed_18, minor tail protein, 808
Finny_18, minor tail protein, 808
Shamu_Draft_19, function unknown, 808
Sansa_17, minor tail protein, 808
Kauala_19, minor tail protein, 810
Theresita_19, minor tail protein, 811
Koji_19, minor tail protein, 807
BouleyBill Draft_20, function unknown, 807
Lucky3_19, minor tail protein, 807
Golden_19, minor tail protein, 807
Pherbot_19, minor tail protein, 807
Bustleton_19, minor tail protein, 807
Sinatra_19, minor tail protein, 807
SirVictor_19, minor tail protein, 807
Guetzie_19, minor tail protein, 807
PrincePhergus_19, minor tail protein, 807
Cheetol_20, minor tail protein, 808
ChickenKing_19, minor tail protein, 808

Homology with other genes found
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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 géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Quel start Glimmer et 12812 for both
GeneMark suggérent-ils ?
Starts : 50 ORF Start : 13667 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

SD ScoingMatix [Kibler <] Explore
Selected: 1 ORFStop :15238 5'End[902 587 531 429 X o Q
ORFLengh: 1572 JEnd|533 486 871 2427  Spacing Weight Malix [Karin Medum v/

I T TITT T | 11 11 I 1

e n e e e e e | -
% [score [z vaiue [piscance] e o [ ||

13 |-4,54% | COTGGGAGCUGGATAMGATCOT [GTG (12383

B 10 croTcooTroccameATeTs ATe 12012

s 1 coTeacccaceTCCTOCTCCo: TG 1205€

. 1 coaTesseTACTGCToCSs  ATe 13034

s 1 CreTeAGAAGACOTCCATCCOT [6To 13073

: . crriccoTerTaGeTAGITE ATG 13115

B . GoTCEACCoTCAGTOGMMCESE (6Te 13163

s . CAcocAGTTCATCAGIGAGTOS  ATG 13235

GTGGTACTGGATCGGCGCGGTC |ATG 13337
CGTCAGCCTCACCACGGGCACG |GTG 13394
TCGCTCIGGTACTGCIGCCAAC |ATG 13424
CCGTGCGACCGTCGACGAGACC |GTG | 13505
TGCGACCGTCGACGAGACCGTG |GTG | 13508
GACCGTGGTGGTCGCCCCGTIC |GTG 13523
CCGGTCGACGGCTACCCTGCCT |GTG | 13646
GTCGAC G GTc 13649

ate

GTG 13853 1386
13 -4,84€ |GTTCTCCCTGGACCCCCTGCIC |GTG 13346 1293

The pred;'cted start has the best RBS score: -3.756

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

le plus long conduit & 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 ?

S o T o % oo 0B B EEIESE 3 T D TFHESE O &8 e REC T S
Gene: Carostasia_18 Start: 12812, Stop: 15238, Start Num: 2
Candidate Starts for Carostasia_18:

Identical start with starterator




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 104 Blast Hits on 100 subject sequences

Mminor tail protein [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK0241 Length: 808 Number of Matches: 1

ee 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 808 GenPep! Graphics

Expect Method Tdentities
63 bits(4231) 0.0 matrix adjust. 800/808(99%) sos/soa(s@%) o/sos(o%)
Query 1 MAEYSRVTSR( LL OR; 60

HAEYSRVTSRGDNTGEWDPDAVTQLLLRHDSFVGNENNRPTPD+SGKDRTATATNYGGGT
Sbjct 1 MAEYSRVTSRGDWTGEWDPDAVTQLLLRMDSFVGNENNRPTPDASGKDRTAIAINYGGGT 60

Query 61  SATAVASRWGTALRMNEAGVSEKTSIRVANDGTLFPSSGSVMVGTHYKGKLORQWNPVLS 120
SA+AVASRWGTALRMNEAGVSEKTS IRVANDGTLFPSSGSVMVGTHYKGKLDR WNPVL:
Sbjct 61  SAVAVASRWGTALRMNEAGVSEKTSIRVANDGTLFPSSGSVMVGTHYKGKLDRTWNPVLT 120

Query 121 TRGGAENPLFHIAVNTSANGPQUNYRFYSASGTQLISEWMDTILQADEWYWIGAVMDLTL 180
TRGG+E_PLFHIA+NTSANGPQUNYRFYSASGTQLL +EWMDTILQADEWYWIGAVMDLTL
Sbjct 121 TRGGSETPLI TNEWMDTILQAD L 180

Query 181 GTWSVYTVSLTTGTVESRSGTAANMNAACTANLEVGYGPDPEYSRATVDETVWAPFVGN 240
GTHSVYTVSLTTGTVESRSGTAANMNAACTANL EVGYGPDPEYSRATVDE TVWVAPEVGH
Sbjct 181 GTWSVYTVSLT TANL 20

Query 241 AGUALRIRLANGALEATQADTNTUSGRIAPRSTATLPWAGTRANPSQUGSDTPOITIN - 300
'AGQHALRNRLANGALEATQADTNTVSGRIAPRSTATLPVVAQTRAMPGQHGSDTPQIT:
Shict 241 AGQUALRURLANGAL EATGADTNTVSGREAPRTATLPVNAQTRANPCOHGSDTPGETIN 300

Query 301 GOGATVRYRTSANLTTUSAMKNASOIGTEPIAMMIQVEVTLTATOSFVDDILLSTAPPVT - 360
GQGATVRYRTSANL TTWSAWKNASQIGTEPNAAWIQYEVTL TATDSFVDDILLSTAPPVT
Sbict 301 COATVRYRTSANLTTHSAKNASGICTEPNARMEGYEVTL TATDSFVDDTLLTAPPVT 360

Query 361 PPLPSTRAVQPFSLDPLLVPTGGGVLLQDTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ 420
PPLPSTRAVQPFSLOPLLVVPTGGGVLLQDTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ
Sbjct 361 PPLPSTRAVQPFSLDPLLVVPTGGGVLLODTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ 420

Query 421 IEAEMPVVFKGRHYVARGITTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTHTTTAAGAN 480
TEAEMPVVFKGRHYVARGI TTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTHTTTAAGAN
Sbjct 421 IEAEMPVVFKGRHYVARGITTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTHTTTAAGAM 480

Query 481 TSLLADSGHYVGQVOPTEVLGHENESGTVLGVLKQIASVYGGDLVFDDVNKFVHLLSQGG 540
TSLLADSGHYVGQVDPTEVL GHENESGTVLGVLKQTASVYGGDLVFDDVNKFVHLLSQGG
Sbjct 481 TSLLADSGHYVGQVDPTEVLGHENESGTVLGVLKQTASVYGEDLVFDDVNKFVHLLSQGG 540

Query 541 RDRGTYFSYEKGISSARKREDTTNLVTRIYGRNAEGLTIAPANNGVPYVEDFTWTNEVRE 600
RORGTYFSYEKGISSARKREDTTHLVTRIYGRNAEGL TIAPANNGVPYVEDF TWTNEVRE
Sbjct 541 RDRGTYFSYEKGISSARKREDTTHLVTRIYGRNAEGLTIAPANNGVPYVEDFTWTNEVRE 600

Query 601 REL ISYEVEVAGL DIVFVHDE 660
STYDFRSGHTPQAHLRF LQAF IVGRSQPSTSYEYEVAGLVDRVAEVDRF EVLDIVFVHDE
Sbjct 601 STYDFRSGMTPQANLRFLQAFIVGRSQPSTSYEYEVAGLVDRVAEVORFEVLDIVFVHDE 660

Query 661 DYDQSVKSRWQlDIDWDLRKSKITLSHKLRSU\SSDDS\‘DPGALTTGQIIDTRDIHPF 720
DIDWVDLRKSKITLSNKLRSLASSDDSTOPGALT
Sbict 651 DVDGSVKSRVWLDIDWDLRKSKITLSHKLRSLASSODSTOPCALTTGQTIDTROINPE 720

Query 721 NLLUNSRGDIGHANAGSGQWEGGATGRYSFAFGMGGTLEQTVASDIRENFIESAQY 780
LN SRODNGHAHHAGSGVOUVEGGATGR YSFAFGANGGTLEQTVASDNRENF IFSAQY
sbject 721 et FSAQV 780

Query 781 DADSESSVKVEVIFQVTOGTSETOILEL 808
DADSESSVKVEVTFQYTDGTSETQILEL
Sbict 781 DADSESSVKVEVIFOVTDGTSETQILEL ses

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* et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

>Quartz_18, minor tail protein, 808
Length = 808

Score = 1617 bits (4186), Expect = @.0
Identities = 806/808 (99%), Positives = 807/808 (99%)

Query: 1  MAEYSRVTSRGDWTGEWDPDAVTQLLLRMDSFVGNENNRPTPDSSGKDRTAIAINYGGGT 6@
MAEYSRVTSRGDWTGEWDPDAVTQLLLRMDSFVGNENNRPTPDSSGKDRTAIAINYGGGT
Sbjct: 1  MAEYSRVTSRGDWTGEWDPDAVTQLLLRMDSFVGNENNRPTPDSSGKDRTAIAINYGGGT 6@

Query: 61 SAIAVASRWGTALRMNEAGVSEKTSIRVANDGTLFPSSGSVMVGTWYKGKLDRQUNPVLS 120
SA+AVASRHGTALRMNEAGVSEKTSIRVANDGTLFPSSGSVMVGTWYKGKLDRQUNPVLS
Sbjct: 61 SAVAVASRWGTALRMNEAGVSEKTSIRVANDGTLFPSSGSVMVGTIWYKGKLDRQWNPVLS 120

Query: 121 TRGGAENPLFHIAVNTSANGPQVNYRFYSASGTQLISEWMDTILQADEWYWIGAVMDLTL 180
TRGGAENPLFHIAVNTSANGPQVNYRFYSASGTQLISEWMDTILQADEWYWIGAVMDLTL
Sbjct: 121 TRGGAENPLFHIAVNTSANGPQVNYRFYSASGTQLISEWMDTILQADEWYWIGAVMDLTL 188

Query: 181 GTWSVYTVSLTTGTVESRSGTAANMNAACTANLEVGYGPDPEYSRATVDETVWWAPFVGN 240
GTWSVY VSLTTGTVESRSGTAANMNAACTANLEVGYGPDPEYSRATVDETVVWAPFVGN
Sbjct: 181 GTWSVYCVSLTTGTVESRSGTAANMNAACTANLEVGYGPDPEYSRATVDETVVWAPFVGN 249

Query: 241 AGQWALRNRLANGALEATQADTNTVSGRIAPRSTATLPVVAQTRAMPGQWGSDTPQITIN 320
AGQWALRNRLANGALEATQADTNTVSGRIAPRSTATLPVVAQTRAMPGQWGSDTPQITIN
Sbjct: 241 AGQWALRNRLANGALEATQADTNTVSGRIAPRSTATLPVVAQTRAMPGQWGSDTPQITIN 382

Query: 301 GQGATVRYRTSANLTTWSAWKNASQIGTEPNAAWIQYEVTLTATDSFVDDILLSTAPPVT 360
GQGATVRYRTSANLTTWSAWKNASQIGTEPNAAWIQYEVTLTATDSFVDDILLSTAPPVT
Sbjct: 301 GQGATVRYRTSANLTTWSAWKNASQIGTEPNAAWIQYEVTLTATDSFVDDILLSTAPPVT 360

Query: 361 PPLPSTRAVQPFSLDPLLVVPTGGGVLLQDTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ 420
PPLPSTRAVQPFSLDPLLVVPTGGGYLLQDTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ
Sbjct: 361 PPLPSTRAVQPFSLDPLLVVPTGGGVLLQDTLLSCVTRDTDSNESTLTFSLSLADSKATQ 420

Query: 421 IEAEMPVVFKGRHYVARGITTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTWTTTAAGAM 430
IEAEMPVVFKGRHYVARGITTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTWTTTAAGAM
Sbjct: 421 IEAEMPVVFKGRHYVARGITTTKSRNTHEVEVYCERNWYDLLYAGQIDAQTHTTTAAGAM 482

Query: 48

=

TSLLADSGWYVGQVDPTEVLGWENESGTVLGVLKQIASVYGGDLVFDDVNKFVHLLSQGG 540
TSLLADSGWYVGQVDPTEVLGWENESGTVLGVLKQIASVYGGDLVFDDVNKFVHLLSQGG
Sbjct: 481 TSLLADSGWYVGQVDPTEVLGHENESGTVLGVLKQIASVYGGDLVFDDVNKFVHLLSQGG 540

Query: 541 RDRGTYFSYEKGISSARKREDTTNLVTRIYGRNAEGLTIAPANNGVPYVEDFTWTNEVRE 680
RDRGTYFSYEKGISSARKREDTTNLVTRIYGRNAEGLTIAPANNGVPYVEDFTWTNEVRE
Sbjct: 541 RDRGTYFSYEKGISSARKREDTTNLVTRIYGRNAEGLTIAPANNGVPYVEDFTWTNEVRE 680

Query: 69

=1

STYDFRSGMTPQAMLRFLQAFIVGRSQPSISYEYEVAGLVDRVAEVDRFEVLDIVFVMDE 660
STYDFRSGMTPQAMLRFLQAFIVGRSQPSISYEYEVAGLVDRVAEVDRFEVLDIVFVMDE
Sbjct: 691 STYDFRSGMTPQAMLRFLQAFIVGRSQPSISYEYEVAGLVDRVAEVDRFEVLDIVFVMDE 660

Query: 661 DYDQSVKSRVVQLDIDWVDLRKSKITLSNKLRSLASSDDSTDPGALTTGQTIDTRDINPF 720
DYDQSVKSRVVQLDIDWVDLRKSKITLSNKLRSLASSDDSTDPGALTTGQTIDTRDINPF
Sbjct: 661 DYDQSVKSRVVQLDIDWVDLRKSKITLSNKLRSLASSDDSTDPGALTTGQTIDTRDINPF 720

Query: 721 NLLVNSRGDNGMAHWAGSGVQVVEGGATGRYSFAFGANGGTLEQTVASDNRENFIFSAQV 780
NLLVNSRGDNGMAHWAGSGVQVVEGGATGRYSFAFGANGGTLEQTVASDNRENF IFSAQV
Sbjct: 721 NLLVNSRGDNGMAHWAGSGVQVVEGGATGRYSFAFGANGGTLEQTVASDNRENFIFSAQV 788

Query: 781 DADSESSVKVEVTFQYTDGTSETQILEL 808
DADSESSVKVEVTFQYTDGTSETQILEL
Sbjct: 781 DADSESSVKVEVTFQYTDGTSETQILEL 308

*kk

nr:

Max Total Quey E | Per Acc

e Senichone Score Score Cover value ldent Len  Accesson

‘minor tal protein [Microbacterium phage Quartz) Microbadterum phage Quar 1642 162 99% 00 907% 808 LVK592371

minor tail aofein [Microbacterium phage Nucc] Mictobacterium phage Nucei 1634 1634 99% 00 9901% 808 QDKO24ILI




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 :

Template alignment
1. QOPDKG FIBER BPSPP Tail spike protein Os=Bacillus phage SPP1 0X=10724 GN=21 PE=1 SV=1
Probability: 99.04%, E-value: 1.2e-23, Score:266.28, Aligned cols: 316, Identities: 15%, ~Similarity: 0.154, Template Neff: 9.1

PDB :

Template alig

rent | Template 3D Structure | PDBe

2. 6V CE Tail-Associated Lysin, gp59; phage tail, tail tip, tape measure protein, VIRAL PROTEIN; 3.7A {Staphylococcus virus 80alpha}
Probability: 99.93%, E-value:2.1e-23, Score:249.67, Aligned cols:309, Identities: 14%, Similarity: 0.08, Template Neff: 11.4

Pfam :

Template alignm
4. PF0G605.15 ; Prophage tail ; Prophage endopeptidase tail
Probability: 99.69%, E-value: 5.3e-15, Score: 156.06, Aligned cols: 234, Identities: 15%, Similarity: 0.142, Template Neff: 12

CD:

Template alignment

ent | CDD

€d00152 PTX; Pentraxins are plasma proteins characterized by their pentameric discoid assembly and their Ca2+ dependent ligand binding,
37.5uch as Serum amyloid P component (SAP) and C-reactive Protein (CRP), which are cytokine-inducible acute-phase proteins implicated in
innate immunity.
Probability: 98.69%, E-value: 0.0000016, Score:85.56, Aligned cols: 190, Identities: 9%, ~Similarity: -0.001, Template Neff: 13.9

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

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

Est-ce que ce géne 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

tail fiber-like protein,

minor tail protein collagen-like, glycine rich

DECISION:

Minor tail protein




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-19

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage carostasia
Geéne # 19
Coordonnées du Stop 15428
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 1
Coordonnées du Start retenu 15240
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

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




erium phage CaleEma oS PR LS AR bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 9/21
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Jacterium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 9/21
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tout sélectionner 100 séquences sélectionnées GenPept  Graphique de dists isionneuse MS/
Descrpton Nom sienticue e o [ e R I
UART; 122 122 100% 9n-35 9839% 62 UVK59238.1
EA_YUUY_ YuuY] YuyY m m 100% 3h-30 87,10% 62 QFP95348.1
JUANYO, age Juanyol Phage m " M0 10 100% 930 87.10% 62 UsHA4Ze
Est-ce que le candidat est U
t . h d, t THERESITA 20 Ther. Theresi 104 104 100%  le27 8387% 62 QBZ73250.1
retrouve chez d autres £ sazceo 2 . .
génomes annotés ? c 10 100 0% de2s 7903% 62 QGO
° EA_CHEETO1 21 100 100 100%  Te26 7742% 62 UVGSEL1
FDU3. 904 994  100% 2025 7581% 62 YP 0096242191
SEA_SANSA 1 hage Sansa] 986 986 100%  3e25 7581% 62 AXHAS59L1
978 978 9% 8h25 77.97% 63 YP_ 0098188521
FDJ34 74 974 100% 1e24 7419% 62 YP_009623057.

Yes

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

no

DECISION:

Yes







Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Quel start Glimmer et 15240
GeneMark suggeérent-ils ?

Est-ce que le start est Start associé a un RBS

A Statts: 10 ORF Star - 15261 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length —
associé a un RBS Sekcled:1  ORFSwp :1528 SEnd[586 753 690 g o orono  [Kbed =] _Emee
(Ribosome Binding Site) ORFLength: 168 3End 504 684 752 I351 Spacing Weight Matix [Kailn Medum = ]
de bon score ? StajRaw SD [Gemomic [Spacer |[Final |[Sequence of the Region [Start[starc [ore |
¢ |score |z Value |Distance[score |Upstream of the Start |Codon[Position [Lengen |
]. - 11 -4,454 TTCAACCTGCTGGTGAACAGCC GTIG 14951 438
2 12 -€,180 GGCCGGTACAGCTTCGCGTTCG GIG 351
3 11 -3, € ACCCAGATTCTGGAGCTGTGAC ATG 189
5 10 GTG 99
13 10 CCTGATCCTCCAGGCTGGCACC GTG €3
7 11 GGGCACGGGCTGGGTTCCCARC GTG 35
3 10 CTGGGTTCCCAACGTGACCGAG ATG 30
5 11 CGAGATGCCCTGGACCGCTGGG  GTG 12
10 14 GATGCCCTGGACCGCTGGGETG GTG S

Est-ce que le start prédit | Meilleur score : -3.036
conduit au plus long ORF | Plus long ORF avec un ATG. Les autres orf (1,2 et 3)
? Sinon, est-ce que 'ORF | conduisent a un chevauchement excessif avec le géne
le plus long conduit a un | precedent
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergene résultant ?

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

i
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Est-ce que le start est
conservé chez d’autres & Doutleat v e S v hex “Descriptions

hypothetical protein SEA_NUCCI_19 [Microbacterium phage Nucei]

homologues retrouveés par | seueceo apxoaszs wenou62 womberotwacres: 1
Blastp ,) See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG

Range 1: 1 to 62 GenPep

t Graphics

Related Information

Expect dentities Posiives Gaps Identical Proteins - Identical
124 bits(310) 3e-3: ositional matrix adjust. 62/62(100%) 62/62(100%) 0/62(0%) proteins to QDK02412.1
Query 61 VS 62
%
& Downloadv ~ GenPept Graphics ¥ Next 4 Previous <Descriptions
hypothetical protein SEA_QUARTZ_19 [Microbacterium phage Quartz]
‘Sequence ID: UVK59238.1 Length: 62 Number of Matches: 1
122 bits(307) 9e-35 Compositional matrix adjust.  61/62(98%) 62/62(100%) 0/62(0%)
Query 1  MPVRR/ TIKVSVQTTDADVEVTDLIL TEMPWTAGY 6@
"
Sbjct 61 VS 62
DECISION: Le start conservé est celui a 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 Rationnelle
de réponse
Est-ce que la séquence | Phages DB :
2. T
protéique s'aligne avec score E
e . Sequences producing significant alignments: (bits) Value
une protéine de fonction
, , Nucci_ 19, function unknown, 62 127  1le-29
annotée lors d’un BlastP Mandalorian_19, function unknown, 62 127  le-29
Carostasia_ Draft_19, function unknown, 62 127 le-29
(PhageSDB et/ou nr) avec Quartz_19, function unknown, 62 125 4e-29
" -4 YuuY 19, function unknown, 62 15 le-25
une e-value < 10 et une Juanyo_19, function unknown, 62 112 3e-25
couverture acceptab|e ? Pikmin_19, function unknown, 62 108  4e-24
Pajaza_19, function unknown, 62 108 d4e-24
Casey_19, function unknown, 62 108 d4e-24
Theresita_20, function unknown, 62 108 Se-24
SirVictor_20, function unknown, 62 108 Se-24
Lucky3_20, function unknown, 62 108 Se-24
Guetzie_20, function unknown, 62 108 S5e-24
Golden_20, function unknown, 62 108 5e-24
ChickenKing_20, function unknown, 62 103 le-22
Sinatra_20, function unknown, 62 102 3e-22
PrincePhergus_20, function unknown, 62 102 3e-22
Pherbot_20, function unknown, 62 102 3e-22
Bustleton 20, function unknown, 62 102 3e-22
BouleyBill Draft 21, function unknown, 62 102 3e-22
Koji_20, function unknown, 62 102 3e-22
GaeCeo_21, function unknown, 62 102 3e-22
Cheetol_21, function unknown, 62 102 4e-22
Schubert_20, function unknown, 63 101 Te-22
Zenitsu 19, function unknown, 62 100 2e-21
Shamu_19, function unknown, 62 100 2e-21
Sansa_18, function unknown, 62 100 2e-21
MCubed_19, function unknown, 62 100 2e-21
Finny 19, function unknown, 62 100  2e-21
ChikPic_19, function unknown, 62 100 2e-21
Saratos_19, function unknown, 62 99 3e-21
Glamour_18, function unknown, 62 _99 3e-21
Eleri_19, function unknown, 62 99 3e-21

Query= Carostasia 19
(62 lottars)
Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

282081 MonChoix 19, function unknown, 61.5=85.1 E=6e-17
Color Key for Alignnent. Scores

Lelin,

nr:




—— EELE ] -
Nucol 124 124 o6% 3035 10000% 62 QOKGRATZ1
QuaRT: i 12 12 ok e s 62 UKot
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W06 105 %% 2028 EATH 62 YR OUZeELL
105 105 oew de2s s3ETE 62 YP 009262741
THERESITA Theresta] Theresia 104 14 9% o7 sasT% 62 QBZTISO
AECED 21 01 101 9% 2025 TIa% 62 QMLI0WTSI
CHICKENKING 100 100 os% Se2s 790% 62 OFGOME01
cHEETO1 21 00 10 oe% 7e2s TIaz 62 UveMssTi
994 994 98% 2025 T742% 62 QB272889.1
94 994 0% 2025 7SBY% 82 YP00SE22IST
SANSA 96 986 8% 3e25 7581% 62 AXHABSOLL
cHIkPLC o8 98 W% Te25 7TSEI% 62 WANOSAILI
978 978 o Be25 TIOTH 63 VP cosBisEs2i
G4 ST4 W% te24 TAIO% 62 YP.009G20ST1
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caRDENE ©6 836 9% 4et9 KL% 61 WCEsSTRl
@8 828 9% Se19 633% 61 YP00s90mESE1
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7 rerotossensn phe.. pul

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

i 1 1 T I 1 !
1 10 20 3 40 % )

Les hits trouvés grace a la phagesDB et la nr correspondent a
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
?

rESTUTTCSeCToTT

2 57

Gp58 _gp56~=1iki

UF 5766

128Y_G

R . Aligned _ Target
Nr T HIt N

Name. © probabliity * Evalue = Score = s cols Length
1 Ase2s3 VPN7_BPPHE Tall fiber protein %62 003 5058 58 54 1825
Os=Enterococcus phage phIEF24C
OX=442493 GN=EFP_031 PE=1 SV=1
2 Ase2s3 VPN7_BPPHE Tallfiber protein 8635 38 823 53 50 1825

Os=Enterococcus phage PhIEF24C
OX=442493 GN=EFP_031 PE=1 5V=1

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




Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

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

§ ¢

o =y - Py i

.. I = E
e o In] -

PRI YRR /TTLITTY by TYRYITY i PATYTY L APPATYY i RTRITITY /ALY FVRITIT

T
L

| | —
| ITLITIT YT TTLITITY 1 TTATTTI L TYLITIT) [ m mi i
Quartz (EA1Q). —p— ——,
e .. I | s

Lot Do T T Ty T T TR Py B0ty B0t T T T T B Ty B T 0 T TR T T T

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non, ce serait une protéine globulaire.

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane

Inside

0 10 20 30 40 50 60

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Probability

—— Outside

0 10 20 30 40 50 60

Sequence

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

OUL.

Structure

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




Sequence of

< )

1 ESMFold
| Z

Le gene 20 montre aussi une possible homologie avec une tail
fiber protein d’apres sa séquence. Mais sa structure est prédite
tres déstructurée par ESMFold.

Sequence of

o

2] ]o

‘- R
1ESMFcld

Une prédiction structurale en dimére des protéines des genes
19 et 20 est aussi trés déstructurée.




Néanmoins, d’aprés IUPred ce résultat serait di au manque de
données chez alpha fold plutét qu’une vraie déstructuration.

IUPred 19 :

— ANCHOR2 — IUPred2 (long)

én f\/\

s

Position

IUPred20 :

— ANCHOR2 — IUPred2 (long)

A M /J\ :

Position

DECISION:

Fonction inconnue, elle pourrait étre un reliquat de tail fiber
protein.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage carostasia
Geéne # 20
Coordonnées du Stop 16026
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 1
15430

Fonction prédite

Minor tail protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both

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

Conplamenty Soqunce

Potentiel codant correspond

omenaray seecs




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

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show

Color Key for Alignnent Scores
<40 40~

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucci_20, function unknown, 198 415
Mandalorian_20, function unknown, 198 415
Carostasia_Draft_20, function unknown, 198 4

Quartz_20, function unknown, 198 414
Juanyo_20, function unknown, 198 374
YuuY_20, function unknown, 198 365
ChickenKing_21, function unknown, 199 330
Sinatra_21, function unknown, 199 328
PrincePhergus_21, function unknown, 199 328
Pherbot_21, function unknown, 199 328
Bustleton_21, function unknown, 199 328
BouleyBill Draft_22, function unknown, 199 328
Koji_21, function unknown, 199 323
Kauala_21, function unknown, 199 322
Theresita_21, function unknown, 198 320
Zenitsu_2@, function unknown, 198 319
Lucky3_21, function unknown, 199 319
Golden_21, function unknown, 199 319
MCubed_20, function unknown, 198 319
Finny_20, function unknown, 198 318

Homologue retrouvé dans ce gene

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

e-116
e-116
e-116
e-116
e-104
e-101
le-90
4e-90
4e-90
4e-90
4e-90
4e-90
le-88
4e-88
le-87
2e-87
2e-87
2e-87
3e-87
Se-87




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

15430 pour les 2

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Starts: 14 ORF Start : 15850 EEOTEREE TR Y [wes =]
Selected : 1 ORFStop : 16026 S'End|533 600 933 45 =
ORF Length: 177 FEnd 652 435 815 552 Spacing Weight Matrix [Karlin Medium v |
I I I I
StajRaw SD_|Gencmic [Spacer |Final |Sequence of the Region |starc|stars  |ome |
Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
-3,861 (1,953 11 -4,618 | ACCGCTGGGGIGGIGAGCIGAC |ATG (15430 |57
-7,3€8 |0,381 |11 -8,125 |CGCTCTCCGCCCGICCARGCCG |GIG (15475 (552
-3,%€7 |1,943 10 -4,6€1 | CCCGTCCAAGCCGGIGCTCGGT |GTG (15484 543
-3,9€7 |1,943 1€ -5,7€3 | CAAGCCGGTGCTCGGTGIGGCC |TTG (15450 837
-4,827 |1,560 |8 -6,049 |GAGCCTGTICICGTGGGCACCT |ATG (18571 456
-5,518 (1,030 7 -7,481 |TATGGICGGCGACCIGGCCCIG |GTG (18552 438
-4,585 |1 17 -6,585 |CAAGTGGCGCTACATCAACGGC |ATG 15625 402
-4,735 |1 3 -€,475 |GTGGCGCTACATCAACGGCATG |GTG |15€28 395
-4,283 |1 s GGCCGACTACGCGACCTGGGTA |ATG |156€55 (372
1 13

0 |-4,3%4 GTACCCCACGGGTCCGCAGACG  GTG 15718 308

ATG |158€S 162

2 |-3,741 |2,
13 |-3,741 |2,045 |18
2,358 |13

TGATGGTATCATGTCGGCGATC |GIG  |15877 150

CTGGCACGAGGACTGGGCAGAT |GTG |16000 27

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

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

le plus long conduit a 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

Gene: Carostasia_20 Start: 15430, Stop: 16026, Start Num: 8

Candidate Starts for Carostasia_20:

(Start: 8 @15430 has 137 MA's), (12, 15475), (13, 15484), (14, 15490), (20, 15571), (23, 15592), (25,
15625), (26, 15628), (28, 15655), (36, 15718), (43, 15850), (44, 15865), (45, 15877), (50, 16000),

QOui, il est conservé




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par | ! ! ! \ : : !
Blastp ?

Distribution of the top 45 Blast Hits on 45 subject sequences

& Downloadv  GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_20 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02413.1 Length: 198 Number of Matches: 1

See 1 moretitle(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 198 GenPep! Graphics

Expect Method Positives Gaps
401 bits(1030) 9e-141 Compositional matrix adjust. 198/198(100%) 198/198(100%) 0/198(0%)

Query 1 MAFIRTEGALRPSKPVLGVALRITAEDEAKVIDIOLNPGSSLESMAPIVGOLALVARPKY 60
MAFIRTFGALRPSKPVLGVALRI TAEDEAKVTDIQLNPGSSLFSWAPHVGDLALVAAPKI

Sbict 1 MAFIRTFGALRPSKPVLQUALRITAEDEAKVIDIOLPGSS LFSAPHVCDLALVAAPKH 60

Query 61 R LYLGEIS: T 120
RY DL LYLGEISSHQUFDGYDHTT

sbjct 61 00 LYLGEISSHQUFDGYDHTT 120

Query 121 TAGAGVTPHLTARGDQRLOLVIDGIUSATVATRGIHTDPGSUARTOTGTVTESHAEGSA 180
TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIHSATVATRGIHTDPG:
Sbict 121 TACAVTPHLTARGOGRL DLVIDGTHSATVATRCIHTORCONARTOTCIVIESHAEGHSA 180
Query 181 VWAWHEDWADVLTDHGGW 198
'VWAWHEDHADVL TOHGGH
Sbjct 181 VWAWHEDWAOVLTOHGGH 198

& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_QUARTZ_20 [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59239.1 Length: 198 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 198 GenPep Graghiss

Score Bpect_Method dentities Positives
400 bits(1027) 3e-140 Compositional matrix adjust. 197/198(39%) 198/198(100%) c/wa(u%)
Query 1 MAFIRTFGALRPSKPVLGVALRITAEDEAKVTDIOLIPGSSLESAPINGOLALVARPKI! 60

HAFIRTFGALRPSKPVLGVALR TAEDEAKVTDIQLIPGSSLFSWAPHVGDLALVAAPK]
Sbjct 1 MAFIRTFCALRPSKPVLOVALRITAEDEAKVTDIOUIPCSSLF SHAPINGOLALVAAPKI 60

Query 61 RY LYLGEIS: 120
R LVLGETSSHOVEDGYOHTT
Sbjct 61 RY LYLGEISSHQUFDGYDHTT 120

Query 121 TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIMSATVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGHSA 180
TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIMSATVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGHSA
Sbjct 121 TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVIDGIMSAIVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGHSA 180

Query 181 VWAWHEDWADVLTDHGGH 198
'VHAWHEDWADVL TDHGGH
Sbjct 181 VWAWHEDWADVLTDHGGW 198

Start 15430. Il est en accord avec genemark et glimmer, il

. conduit a I'orf le plus long, il est globalement bien conservé
DECISION:
chez les homologues et son RBS est associé a 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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

>Nucci_20,

function unknown, 198

Length = 198

Score =

Query: 1
Sbjct: 1
Query: 61
Sbjct: 61
Query:
Sbjct:
Query:

Sbjct:

*kk

nr:

select all 44 sequences selected

@ s
Q
]
]
(]

(NN <N N<}

415 bits (1067), Expect =
Identities = 198/198 (100%), Positives =

e-116
198/198 (100%)

MAFIRTFGALRPSKPVLGVALRITAEDEAKVTDIQLNPGSSLFSWAPMVGDLALVAAPKW
MAFIRTFGALRPSKPVLGVALRITAEDEAKVTDIQLNPGSSLFSWAPMVGDLALVAAPKW
MAFIRTFGALRPSKPVLGVALRITAEDEAKVTDIQLNPGSSLFSWAPMVGDLALVAAPKW

RYINGMVQADYATWVMSDEDVASPYRGDLYPTGPQTVEWGLLYLGEISSHQVFDGYDHTT
RYINGMVQADYATWVMSDEDVASPYRGDLYPTGPQTVEWGLLYLGEISSHQVFDGYDHTT
RYINGMVQADYATWVMSDEDVASPYRGDLYPTGPQTVEWGLLYLGEISSHQVFDGYDHTT

TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIMSAIVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGWSA
TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIMSAIVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGWSA
TAGAGVTPHLTARQDQRLDLVTDGIMSAIVATRGIHTDPGSNARTDTGTVTESHAEGWSA

VWAWHEDWADVLTDHGGW 198
VWAWHEDWADVLTDHGGW
VWAWHEDWADVLTDHGGW 198

GenPept Graphics Distance tree of results

Max Tl Oy B P Ax
ident  Len

Dueve Scoxe Score Cover

o w01
0 00 %

EE

s us oo
30 30 o

60

60

Multiole alignment MSA Viewer

Accesson

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)

Template alignment

1.A8E283 VPN7_BPPHE Tail fiber protein OS=Enterococcus phage phiEF24C 0X=442493 GN=EFP_031 PE=15V=1

Probability: 91.72%,

Visualisation

E-value: 0.54, Score:54.04, Aligned cols: 51, Identities: 14%, Similarity: 0.321,

Soumettre & nouveau la section

52

B — ]
— . —
S—

poo-Tike 2
X R—

Template Neff: 7.9




Cols Longueur

N*  Frapper Nom Probabilité ~ Valeur€ = Score =SS alignés  cible
1 AsE2s VPN7_BPPHE Protéine des fibres de 91.72 054 5404 47 51 1825
queue OS=Enterococcus phage
PhiEF24C OX=442493 GN=EFP_031 PE=1
sv=1
2 e GPS8; protéine de type gps8 54.03 4 333 4 50 580
3 4D0QA HYALURONATE LYASE ; LYASE, MODULE  52.7 130 21,9 53 st 169

DE LIAISON DES HYALURONANES, DES
HYDRATES DE CARBONE, CBM, PL
FAMILLE 8, PL8, HYL ; HET: EDO;; 1,2A

{sT

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Proche des tail proteins

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular + SP

Outside
Signal
Inside

1.0

S
©

Probability
o
o

o
>

25 50 75 100

125 150 175 200

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

75 100
Sequence

—— Outside
—— Signal

125 150 175 200

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

QOui, Minor Tail Protein

minor tail protein|

failfiber-like protein,
collagen-like, glycine rich

If you have significant hits to
either collagen-like or glycine-
rich proteins, and are in the
syntenic region of minor tail
proteins, you can call them
minor tail proteins.

DECISION:

NKF




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-21

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia
Geéne # 21
Coordonnées du Stop 16505
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 1
Coordonnées du Start retenu 16026
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

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

) . Yes both
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
Y-a-t-il des élements Cadre +3

supportant un potentiel
codant ?




terium phage Calietama copRE LGRS op, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 9/21

Direct Sequence

Complementary Sequence

pe
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Nucleotide Position




lacterium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 9/21
1.0
05 ' —t " ' by
ool L 1 4 | ! L L
b 15200 16400 16800
a
2
-
< 05 —_—
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8
5
oot 1\ v g L1 L
10 15200 15600 16000 16400 16800
05 "o | —— — ' P Umy o
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> 1‘0 15200 15600 16000 16400 16800
05 —b— [ I [l
oolL [ | L L L1
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g
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© 1 '0 15200 15600 16000 16400 16800
05 L e et o —
ool L1 1 1 ) T S I R N [
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Nucleotide Position
Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
. Nucci_21, function unknown, 159 313 8e-86
Est-ce que le candidat est Mandalorisn 21, function unknown, 15% 313 8e-86
3 ) Carostasia_Draft_21, function unknown, 159 313 Be-86
retrouvé chez d’autres Quartz_21, function unknown, 153 396 1e-83
A Ac ? Jusnyo_21, function unknown, 153 282 3e-76
genomes annotés 7 sirvictor_22, function unknown, 158 259  1e-69
GuEtZiE_ZZ, function unknown, 158 259 1e-69
Finny_21, function unknown, 158 249  1e-66
YuuY 21. function unknown. 15 24 -66
Est-ce que le candidat est | Non

en contradiction avec les
principes d’annotation ?

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 16026
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est
associé a un RBS
i indi i + Choose ORF start o -O-u
(Rlbosome Bmdmg Slte) Starts : 8 ORF Statt : 16401 A L B e et yvpess [Kibles ] Esplore
de bon score ? Selected: 1 ORFStop (16505 5End(547 500 828 1% ——
ORFlengh: 105  FEnd 531 479 90§ 288  SpacingWeight Mai [Karin Medum +
]
stajRaw SD _|Genomic |Spacer |final |Sequence of the Region |Start|Start  |oRF
t _|score |z value [Distance[score [uUpstream of the Start |codon|Position [Lengeh
11 -3,3%0 TTACTGATCATGGAGGCTGGTA ATG 1€02€ 80

s
13

GTACTCGAACAATGCGTCGTAC
GG CCTTGACCTCGGCCTG
CCAGTATTACACCCTCGGCACC
12 -4,474 | CCGGCCGACCGGGRAGCACCGG
14 ,542  GAAGCACCGGA’ GTCGGC
12

GTe
GTG
ATG
ATG
ATG
ATG

16218
16272
1€323
16355
1€371
16392

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Oui, le start donne I'orf la plus longue
Meilleur Score : -3.390

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

ik
-3
k|
|
-1
|
|
|

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Oui

*Mucci_21, function unknown, 159
Length = 158

Score = 313 bits (883), Expect = Be-86

Identities = 159/159 (l1@e%), Positives = 159/159 (1@6%)

Query: 1

MALQTPPTPAYGPNTFTSLAELASTILLANDEYLEDKIDNIAPPAPSVTKAATTLASGYSN

MALQTPPTPAYGPNTFTSLAELASILLANDEYLEDKIDNIAPPAPSVTKAATTLASGYSN

Shiect: 1

Query: 61

MALQTPPTPAYGPNTFTSLAELASILLANDEYLEDKIDNIAPPAPSVTKAAITLASGYSN

NASYVSSEAIKIGNLVTLDLGLVNCPSAIGGNQYYTLGTMPAGYRPTGKHRMGVGMIYAA

NASYVSSEAIKIGNLVTLDLGLVNCPSAIGGNQYYTLGTMPAGYRPTGKHRMGVGMIYAA

Skjct: 61

Query: 121 TVMKPVQLRLNTDGSINFLSAESVSGASYLFASAITFAL 159

TVMKPVQLRLNTDGSINFLSAESVSGASYLFASATTFAL

Sbjct: 121 TVMKPVQLRLNTDGSINFLSAESVSGASYLFASAITFAL 159

NASYVSSEAIKIGNLVTLDLGLVNCPSAIGGNQYYTLGTMPAGYRPTGKHRMGVGMIYAA

DECISION:

Le start conservé est celui a 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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :

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

e ¢

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Cator ey for Mllgrmest Scores

- 100 3




Que des hits pour les deux DB de protéines a la fonction
inconnue/putatives, la query cover est tres 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

Resubmit Section

46 160
Hitlist
Show 25 +  Entries Search:
. . N . . N . Aligned _ Target _
Nr Hit 7 Name " Probabllity = Evalue = Score  SS ~ cols Length
1 6RSW.C Gp15 proteln; Listerfa, homotrimeric, 98.83 15e7 688 105 108 173
receptor binding protein, Bacteriophage,
VIRAL PROTEIN; HET: 1PE, ACT; 1.7A
{Uiste
2 26DA putative baseplate proteln; Phage, 9729 0016 419 102 108 142
Lactococcus lactis, receptor binding
protein, head domain, VIRAL PROTEIN;
23 (unide
3 021886 RBP_BPLSK Receptor binding protein 95.63 13 3578 121 101 264
Os=Lactococcus phage SK1 0X=31532
PE=3 V=1
4 1ZRUA lactophage p2 receptor binding protein; 95 19 3468 114 85 264

3 domalns: BETA BARREL, BETA PRISM,
BETA BARREL, Structural Genomics,
structural

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Gene avant inconnu, gene apres : minor tail protein
Carostasia_Draft (EA10)

I .. N |

WLLLLLLLILLL )L ll 1L IKH[IIH LULLLLLLL L) HII]II L III[HH LULLLULULL LLUULLELL L)L

I

oo

B;H
H
Quartz (EA10) pe—— p—— !
| I o o = oy S
... I | = ...m-iI
- | o |




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non, deep TMHMM lIa predit comme globulaire.

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane
Inside

o 20 40 60 80 100 120 140 160

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

:; 0.6
§ 0.4
0.2
—— Outside
90, o 20 40 60 80 100 120 140 160
Sequence
Est-ce que la fonction Oui.
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
AlphaFold Structure :
3
plDDT: == Very low (<50) Low (60) m== OK (70) Confident (80) === Very high (>90)

Recherche SeekFold

Aucune homologie avec une protéine a la fonction connue.




DECISION:

Fonction inconnue.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage carostasia
Geéne # 22
Coordonnées du Stop 18652
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 2
16508

Fonction prédite

Minor tail protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

Yes both

Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel
codant ?
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show

Color Key for Alignment Scores

lelll.
o 100 200 300 400 500 600 700
Score

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucei_22, minor tail protein, 714 1507 e.0
Mandalorian_22, minor tail protein, 714 1507 0.0
Carostasia_Draft_22, function unknown, 714 1507 0.0
Quartz_22, minor tail protein, 714 98 0.0
Juanyo_22, minor tail protein, 713 1388 e.0
Yuuy_22, minor tail protein, 714 160 0.0
HCubed_22, minor tail protein, 713 1306 0.0
Saratos_22, minor tail protein, 713 1303 0.0
Sansa_21, minor tail protein, 713 1303 e.0
ChikPic_22, minor tail protein, 713 1303 6.0
Zenitsu_22, minor tail protein, 713 101 0.0
Glamour_21, minor tail protein, 713 1301 0.0
Eleri 22, minor tail protein, 713 1301 0.0
ColaCorta_22, minor tail protein, 713 1301 o0
Andromedas_22, minor tail protein, 713 o1 0.0
Finny_22, minor tail protein, 695 1270 o.0
Sham_Draft_23, function unknown, 695 1266 0.0
SirVictor_23, minor tail protein, 709 1229 e
Guetzie_23, minor tail protein, 709 1229 e
Lucky3_23, minor tail protein, 709 27 0.0
Golden 23, minor tail protein, 709 1227 0.0
Theresita 23, minor tail protein, 710 1223 e
PrincePhergus_23, minor tail protein, 709 219 e
BouleyBill Draft_24, function unknown, 709 1217 e
Kavala_23, minor tail protein, 711 1216 0.0
Pherbot_23, minor tail protein, 709 21 o.e
Bustleton 23, minor tail protein, 709 211 e.e
Sinatra_23, minor tail protein, 769 1209 e.0
Koji_23, minor tail protein, 709 1206 0.0
Calix_23, minor tail protein, 711 1179 e
SonOflevi_23, minor tail protein, 711 17 e.e

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

non

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 16508
GeneMark suggeérent-ils ?
Est-ce que le start est
s oA e N "" == —
associé a un RBS bt G e e mEou T gt s | el
(Ribosome Binding Site) OFF Longh: 993 3End|S85 439 865 2081  SpacingWeight Mot [IEMNE <] _Oocunent
de bon score ? 1 T 17T I I I1T 1 118425
sn{aau SD lGenmm.c ISpAcez |rmax ISeq’uence of the Region ]snzc]snn OREF |
Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
1 -5,321 1,309 1€ -7,11%7 CTATCACGTTTGCGATCTGATC ATG | 2145
2 -5,9581 1,014 11 -€,708 CCAGACCGTCCGCACCGAAGGG GTG
3 -5,472 1,239 13 -€,518 CAACATCGATGACGTICTICCIG GIG
4 -4,0€4 1,898 1€ -5,8€0 CACACCGGGTCACCCGCTTCGT GTG
5 -€,211 0,893 € -7,95€ GGGTCACCCGCTTICGTGIGGCC GTG
€ -€,253 0,873 10 -€,948 TCCTGTGGCCGTGCTGGCTCAG  ATG
7 -4,712 1,594 S -5,487 CCCCTGGCTGTACGGCATCGAC ATG
8 -3,240 2,283 15 -4,842 TGCTGAAGGGTTCGGCAACAAC ATG
s -4,819 1,544 17 -€,815  CAACATGACCAGCGCCGAAGCA ATG
10 |-3,821 10 -4,518 GTATCTGGACCAGGTCGCCATC ATG
11 -3,311 s -5,311 TCAGCAGGTCTACGACTGGACG GTIG 1535
12 |-5,1€7 8 y S GTCCGTCATTGACCCGARGARG GTG 1515
13 |-2,6€54 7 -4,17€ CATTGACCCGAAGAAGGTGCTG ATG 1509
14 |-2,654 13 -3,€99 CCCGAAGARGGTGCTGATGGGC GTG 1503
15 -3,83€ 11 -4,893 CGCGTACTACTGGTICIGGTIC ATG 1389
1€ -4,751 1,57€ 10 -5,44€ |GTTCTGGTTCATGGCGACCGGC GTG 17276 1377

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

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

le plus long conduit a 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 a un gap excessif.

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

Gene: Carostasia_22 Start: 16508, Stop: 18652, Start Num: 12

Candidate Starts for Carostasia_22:

(Start: 12 @16508 has 102 MA's), (Start: 16 @16562 has 1 MA's), (20, 16604), (31, 16766), (32,
16772), (33, 16784), (35, 16829), (36, 16856), (39, 16874), (46, 17030), (50, 17114), (52, 17138), (53,
17144), (54, 17150), (56, 17264), (57, 17276), (58, 17288), (65, 17420), (66, 17438), (71, 17513), (73,
17543), (76, 17570), (77, 17573), (80, 17660), (83, 17783), (88, 17882), (96, 18017), (97, 18029), (99,
18077), (103, 18098), (105, 18131), (107, 18140), (110, 18209), (111, 18215), (117, 18299), (118,
18311), (125, 18440), (130, 18506), (132, 18545),

Méme start conservé
pas de track




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequence:

W

100 200 300 400 500 600 700

& Download v

‘minor tail protein [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59241.1 Length: 714 Number of Matches: 1

GenPept Graphics

Range 1: 1 to 714 GenPep!  Graphics

Expect Method Tdentites
1464 bits(3790) 0.0 Compesitional matrix adust. 710/714(99%) 712/714(99%) 0/714(0%)

Query 1 MGURVALUHANOTVRTEGULOKYGONIDOVELVGYLLTGGLENLITHNTVEALRAKIPS 60
GNRVALWHANGTVRTEGVLDKYGONIDDVFLVGYLLGT GLENLNIHNTVEAARAKWPS

Sbjct 1 HGNRVALWHANQTVRTEGVLDKYGONIDDVFLVGYLLGTNGLENLNIHNTVEAARAKWPS 60

Query 6L IRMILTIGUESSAMMATGTPGHPLRUAVLAQUETIYATYPUL YGIOVOALGEQUINTSA 120
TRWHLTIQCFSSAAWKATGTPG PLRVAVLAQHETTYATYPWLYGIDHDAEGFGNNHTSA

Sbjct 61  IRWNLTIQCFSSAAWKAIGTPGDPLRVAVLAQHETIVATYPHLYGIDHDAEGFGNHNTSA 120

Query 121 ENMGYRALGDHARSFGKLSAALPAATEGIESIGGENNLOYAAFGAYLOQUATITYDRA 150
HAGYRALGDHARSF GKKL SAALPAATEGNF SIGGENNLDYAAF GAYLDQVATMTYDF,
Shict 121 EAMAGIRALCONARSF KL SAALPAATEGHT STCCENNLDYAAFGAYLOQUATHTYOFA 180

Query 181 WSGSAPGPIAPRFWIQQVYDWTVSVIDPKKVLHGVPAYGONWSIHVPTNELPGYSPSWPY 240
HSGSAPGPTAPRFWIQQVYDHTVSVIDPKKVLHGVPAYGONHSTHVPTNELPGYSPSHPY
Sbjct 181 WSGSAPGPIAPRFWIQQVYDWTVSVIDPKKVLHGVPAYGNWSIHVPTNELPGYSPSHPY 240

Query 241 RGISGAVVIEUENATGIGSHSGODKEDPAEUKOTHASHE TYRDLETHSPFTLIGCYMA - 300
RGNSGAYYWFWEMATGVHGSMSGDDKEDPAENKQTHASWE TYRDIETNSPF TL TGCYUWA
Sbict 201 ROISGAVVHEMFHATCVMCOHSCODKEDPAEMKGTHASHF TVRDTETNSPFTLICCMAA 300

Query 301 TANHVTGSSGMEKNSL 360
TAYTGSSGUEKNSLIGKPYE TRYGRAAADPVGGINDORPTTQVIKHAVRP QDS AG
sbjct 301 360

Query 361 RWYNGDVHNLTLEVLORDPQSATIHDDDCASTGTLDIYYTKTGAAWTHHRSSDPTLNPRA
RU+NQDVHNLTLEVLORDPQSAT IHDDDCASTGTLDIYYT+TGAAWTHHRSSDPTLNPRA
Sbjct 361  RWHNQDVNLTLEVLQROPQSATIHODDCASTGTLDIYY TRTGAANTHHRSSDPLLNPRA

420
420
Query 421 YGQERVAGAGRLALTNTGGGEFHVOGREQEPSAGRAGVHGSF EATVDONGULRLSRIN 480
YGQFRVAGAGRL AL TNTNGGGEFHVQGRFQF PSAGRAGYYHGSF EATVDOAG
Shict 421 VOO RVAGAGRLALTITHCGCEFIVOGRF O PACRACWHCSF EATVDGAGVLRLSRIG 450
540
540
600

Query 481 TTLATOINSAPGTSSSPGSARAVVGLRVRGIRARVYYSRTENSVPLILEVVDPSYTPGPO
TTLATQNVSAPGTSSSPGSARAVVGLRVRGHRARVYYSRTENSVPLILEYVDPSYTPGPQ
Shict 481 THATOINSAPGTSSSPCOARAWEL RCHRARWYSRTENSVPLTLEWDPRVTPGPY

Query 541 GHLSHSGANIEDHVRUGOAYIVPREAVINOTGSETETINGRIPRTINTUOAENRERUT
REAVNVQIGSF TF TNVGRIPRTHVTHDAFNRFRVNT
sbice sa1 QLS TGSFTFTNVGRIPR 600

Query 601 DVEERTIRTOATSADHEF IHLKGIGIPAGOTKAVRIIPODIDCIVSTAYLCDPKGTSLSH - 660
DVEERTTRTQAI SADHEF IHLKGIGIPAGQTKAVRIIPQDIDCHVSTAYLCDPKGTSLSH
Sbjct 601 DVEERTTRTQAISADWEFIHLKGIGIPAGQTKAVRIIPQDIDCWVSTAYLCOPKGTSLSH 660

Query 661 YADAEYMOHCRDIASSEWGLDGIAVWRLGQEDVRFWERIKGGRLOPDDRIQILA 714
YADAEYHQHCRDIASSEHGLDGIAVHRLGOEDVRFWERIKGGRLDPDDRIQTLA
Sbjct 661 YADAEYWQHCRDIASSEWGLDGIAVHRLGQEDVRFWERIKGGRLOPDDRIQILA 714

Il correspond bien au start retenu chez les homologues.

DECISION:

16508. Il est retenu chez les homologues, il conduit a I'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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
lelll.

0 100 200 300 400 500 600 700

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Nucci_22, minor tail protein, 714 1507 @.
Mandalorian_22, minor tail protein, 714 1507 @
Carostasia_Draft_22, function unknown, 714 1507 @.
Quartz_22, minor tail protein, 714 1498 Q.
Juanyo_22, minor tail protein, 713 1388 Q.
YuuY_22, minor tail protein, 714 1360 @.
MCubed_22, minor tail protein, 713 1 Q
Saratos_22, minor tail protein, 713 1303 Q.
Sansa_21, minor tail protein, 713 1303 @.
ChikPic_22, minor tail protein, 713 1303 .
Zenitsu_22, minor tail protein, 713 1301 .
Shamu_22, minor tail protein, 715 1301 @
Glamour_21, minor tail protein, 713 1301 .
Eleri_22, minor tail protein, 713 1301 @
ColaCorta_22, minor tail protein, 713 1301 Q.
Andromedas_22, minor tail protein, 713 1301 o.

>Nucci_22, minor tail protein, 714
Length = 714

Score = 1507 bits (3902), Expect = 0.0
Identities = 714/714 (100%), Positives = 714/714 (100%)

Query: 1 MGNRVALWHANQTYRTEGYL DKYGDNIDDVFLYGYLLGTGGLENLNIHNTYEAARAKHPS 6@
MGNRVALWHANQTYRTEGYLDKYGDNIDDYFLYVGYLLGTGGLENLNIHNTYE AARAKHPS
Sbjct: 1 MGNRVALWHANQTYRTEGYLDKYGDNIDDVFLYGYLLGTGGLENLNIHNTYEAARAKHPS 60

Query: 61 IRWWLTIQCFSSAAWKAIGTPGHPLRYAYLAQMETIYATYPHLYGIDMDAEGFGNNHTSA 12@

IRWWLTIQCFSSAAHKAIGTPGHPLRYAVLAQME TIYATYPHLYGIDHDAEGFGNNMTSA
Sbjct: 61 IRWHLTIQCFSSAANKAIGTPGHPLRVAVLAQME TIYATYPHLYGIDMDAEGFGNNMTSA 120

*kk

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

OO R




Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

1 100 200 300 400 S00 600 700
selectall 700 sequences selected GenPept Graphics  Distance tree of results My lignment MSA Viewe
Mox Tosl Oury E | Per Acc

et SRR coe Score Covr value ldent Len  Accession
mingr il protein [Miczobacterium shage Nucci] Microbacterium shage Nucei W2 U2 %% 00 10000% 714 QDRA
(minr i proten [Micobacteium shage Quanz] Mictobactarum shage Ouarz 164 1464 9% 00 4% 714 UvkEert
minar il otein Mirobacteiam shage Juanyo) Mictohacteium shage duanya T 17 %% 00 W% 713 USHATZ!
s il rotsn [Micobacterium ohage YuuY | iobacterium phage YouY R 1% %% 00 69N 714 QPO
minor el potein [Micrbacteriom phage MCubed) Mitobacterium shage MCubed 60 0 % 0D BaE% 713 MR
minar tal potein [Micrabactaium phage Sanss Mitobacterium shage Sansa 6 1276 % 0D G4ds% 713 A2

inar tai roten Misrobacterium phage Sarstos] Microbacterium phage Saratos 1274 1274 9% 00 8459% 713 UDGIAMIAL
inar il protein [Mic

——— Micobacterum hage ChikPic s 00 sasew 713 wesiet
inor tail roten (Microba e Mictobscterim ghage Elei 273 173 W% 00 sasn 713 5
minor tail protein [Microbacterium phage Nucci]

Sequence ID: QDK02415.1 Length: 714 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 714 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives aps
1472 bits(3812) 0.0  Compositional matrix adjust. 714/714(100%) 714/714(100%) 0/714(0%)

Query 1 MGNRVALWHANQT VRTEGVLDKYGDNIDDVFLVGY LLGTGGLENLNIHNTVEAARAKWPS 6@
MGNRVALWHANQT VRTEGVLDKYGDNIDDVF LVGY LLGTGGLENLNIHNT VE AARAKWPS
Sbjct 1 MGNRVALWHANQT VRTEGVLDKYGDNIDDYFLVGY LLGTGGLENLNIHNTVEAARAKWPS 6@

Query 61  IRWWLTIQCFSSAAWKAIGTPGHPLRVAVLAQMETIYATYPWLYGIDMDAEGFGNNMTSA 120
IRWWLTIQCFSSAAWKAIGTPGHPLRVAYLAQMETIYATYPWLYGIDMDAEGFGHNMTSA
Sbjct 61  IRWMLTIQCFSSAAWKAIGTPGHPLRVAVLAQMETIYATYPWLYGIDMDAEGFGNNMTSA 126

154

Query 121 EAMAGYRALGDHARSFGKKLSAALPAATEGNFSIGGENWLDYAAFGAYLDQVAIMTYDFA 180

EAMAGYRALGDHARS FGKKLSAALPAATEGHFSIGGE NWLDY AAFGAY LDQVAIMTYDFA
EAMAGYRALGDHARS FGKK LSAALPAATEGNFSIGGENWLDY AAFGAY LDQVAIMTYDFA 180

Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informations a partir
de la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule
correspondance de chaque base de données.

Sbjct 12

B4




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
?

Number of Hits: 250
Query M5A diversity (Neff):9.46861

Visualization

Nr

1. BOVR,
Probabilty: 39.93%, E-value: 29624, Score: 24835, Aligned cols: 320, Identites: 14%,

358

Hit

BOVR A

6G9CB

BOWF_A

3WAR_A

5 SWUSA

6 ATXGA

Name

Chitinase B chitinase, TIM barrel, necrotic 9993
enteritis, HYDROLASE; HET: PIN, PG4; 1.6A
{Clostridium perfringens}

Immunomodulatory active chitinase; TSES1, 9992
immunomodulatory potential, chitinase,
Eukaryotic protein expression, LEXSY, s

Chitodextrinase; chitinase, necrotic enteritis, 9992
TIM barrel,inhibitor, HYDROLASE; HET: GCS,
DMS; 1.3A {Clostridium perfr

Chitinase; insect, glycosyl hydrolase, chitin, 9992
HYDROLASE; HET: NAG; 1.7A {Ostrinia
furnacalis}

Chitinase; Ostrinia furnacalis, chitinase, three- 999
dimensional structure, chitin metabolism,
HYDROLASE; 2.201A {Ostrinia f

Chitinase; Chitinase Family GH18 Chitinase, 99.89
HYDROLASE; HET: C5; 1.75A
{Chromobacterium violaceum}

Termplate alignment | Template 30 Structure | POBe

Pa:

Probability

Evalue

29e24

16823

45023

81823

15622

5622

0 consensus

T consensus
T 5s_dssp
T ss_pred

 s5_pred
gene_22
Q consensus

T consensus
T o
T 5s_desp
T 55 _pred

Q0_gene_22
o consensus

T consensus
T souR_
T ss_dssp
T 55 _pred

Q s5_pred
QQgene_22
o consensus

T consensus
T R

T 55 desp
T 55_pred

NRVALHANQT. - - VRTEG. DK GONI001FL1G 1. LGTGGLEN. NTH-. -

ottt e

RNV GDVSGGQGHF YFKDTFADKL THLNF AFOF NSSGEL TCDXDATGHFLGHL GV GONG TLRAFQULK

ACPSTRAL TIQCF S SARAEATG TFGHPLRVAVL AQHET AT Pl \GIDMDAEGFGH-

B P TTIE

SENPHLIIGYSLGGHSKSGDF STIAATFS IRAKFVENVAF TK TH-F 1DIDAE 17GDIREFDK TON NDEGTFHAS
T

WATSAEAAG RALGOHARSFG-

KL SAALFAATEGH SIGGEN-LDTAAFGAY. DQVATHT'DF A4SGSA- G;

sl sl s,

AGDKEN YTLLLQD: KEALNKQGKELGK'YEL SVAL FAGVSK i -~ EXG IDVDKL FNVDF AU TAT/DUAGASSTTSGH

P

IO DATYSVIOFRK VLAG VA GQUHSTHYF TH- ELFGYSH

QAL THFNAFEE (G SVDESK Y SQGAEREK Y\ GA Y TRGHEQSOKG TDFNNFGLFGEAAVVHKDADL SPTFG.

Score

24839
23755
23873
23533
2266

23677

: perfringens)
Sinilarity: 008, Template Nefr: 82

55 (%)
55 (15)

185 (63)
5 (630)

115 (715)
s (715)

183 (630)
183 (630)

188 (%)
188 (715)

258 (630
8 (60)

27 (15)
27 (ns)

38 (630)
338 (630)

Resubmit Section

Aligned
cols

320

302

315

323

321

3i0

Target
Length

630

495

575

460

793




Ce géne est-il situé a cété | non
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?
Est-ce que ce géne code | non
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside " 100 200 300 400 500 600 700
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
= 0.6
=
3
£ 04
0.2
—— Outside
0.0
0 100 200 300 400 500 600 700
Sequence

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

Gene # =
Coordonnées du Stop 19541
Direction (For/Rev) FOR
Gap 25

Gap/chevauchement avec un autre géne P
Coordonnées du Start retenu 18678

Fonction prédite endolysine, protease M15 domain

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

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

codant ? Cadre +3
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Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucci_23, lysin A, 287 615 e-176
Est_ce que |e Candidat eSt Mandalorian_23, endolysin, 287 815  e-176
, y Carostasia_Draft_23, function unknown, 287 615 e-176
retrouvé chez d’autres Quartz_23, endolysin, 287 611  e-175
2 Aa D Yuuy_23, lysin A, 287 581 e-166
génomes annotés 7 Saratos 23, endolysin, 260 388 <101
Zenitsu_23, endolysin, 268 367 e-181
Shamu_Draft_24, function unknown, 268 367  e-101
Glamour_22, lysin A, 260 367 e-lel
Eleri_23, lysin A, 260 367 <161
ColaCarta 23. 1 in 268 [ =141
Est-ce que le candidat est | Non
en contradiction avec les
principes d’annotation ?
Oui

DECISION:




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 18678
GeneMark suggeérent-ils ?
Est-ce que le start est Oul
TA A Starts : 10 ORF Start : 19404 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length [—LI Bt
.assome a .un .RBS. Sekced: 1 ORFSwp 19541 SEnd[452 795 616 213 oo ) e =
(Rlbosome Blndlng Slte) ORFlength:138  3'End|628 497 851 864 Spacing Weight Matiix [Karin Medum | Document
]
de bon score ? R e e e o | e feee (e |
¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
J: 224 1,388 11 -5,981 GTG 1083
2 11 -1,993 ATG 2€4
3 € -5,8683 GIG €30
4 S -4,€38 GTG €24
s 11 -3,781 GTG 513
€ 11 -6€,2€5 387
B 1 e 1sa16 12€
S 1€ -7,1656 15415 123
1 ] -5,750 19451 S1

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start ne conduit pas a 'ORF la plus longue, cependant le
start qui conduit a I'ORF le plus long est un GTG situé en
position 18459. Celui-ci conduit a un chevauchement de 192pb
avec le géne précédent.

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

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Mucci 23, lysin A, 287
Length = 287

Score = 615 bits (1585), Expect = e-176

Identities = 287/287 (1@@X), Positives = 287/287 (1leeX)
Query: 1 MATLKNHPGYWLRDDAAAAFDAYEAKYGKRTVNSAGRTKAEQQNLINRWDAGGAANRPPY &8
MATLKNHPGYWLRDDAAAAFDAYEAKYGKRTVNSAGRTKAEQQNL INRWDAGGAANRPPY

Sbjct: 1 MATLKNHPGYWLRDDAAAAFDAYEAKYGKRTVNSAGRTKAEQQNLINRWDAGGAANRPPY 6@

O
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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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :

Sequences producing significant alignments:

Nucci_23, lysin A, 287
alorian_23, endolysin, 287

Carostasia Draft_23, function unknown, 287
87

Quartz_23, endolysin,
Yuuy_23, lysin A, 287
saratos 23, endolysin, 260
Zenitsu_23, endolysin, 260
endolysin, 260

ChikPic_23, endolysin, 260
Andromedas_23, lysin A, 260
Finny_23, lysin A, 260

Eden_20, endolysin, 256

Gack_Draft_20, function unknown, 256
6

Franklin22 21, endolysin, 25|
Triscuit_27, lysin A, 312
sin A, 268
Robinson_24, lysin A, 268
Alyxandracam 24, lysin A, 268
wildNout_24, lysin A, 268
Strathdee 24, lysin A, 268

SoilGremlin Draft_24, function unknown, 268

Riyhil 24, lysin A, 268
Raptor_24, lysin A, 2
Phriends_24, lysin A, 268
Phireproof_24, endolysin, 268

Distribution of 101 Blast Hits on the Query Sequence
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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%.
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N . . Algned _ Target _
Nr Hit Name " Probabllity = Evalue ~ Score  SS  cols Length

1 «d17880 D-Ala-D-Ala_dipeptidase; D-Ala-D- 9923 1.7e10 8136 85 93 145
Ala_dipeptidase. This family contains D-
Aa-D-Aa dipeptidase enzymes which
Include D-a

2 4MUQA D,0-dipeptidase/D,D-carboxypeptidase;  99.11 1569 8904 100 102 255
CENTER FOR STRUCTURAL GENOMICS
OF INFECTIOUS DISEASES, CSGID,
NATIONAL INSTITUTE O

3 di4846  Peptidase M15 like; Uncharacterized 9.9 21e9 7469 87 9% 104
famlly of the peptidase family M15,
subfamily B. This family of
uncharacterized prot

4 cd14g17 D-Ala-D-Ala_dipeptidase_VanX; D-Ala-D-  99.08 24e9 8441 96 100 19
Aa dipeptidase VanX. D-Ala-D-Ala
dipeptidase (also known as D-alanyt-D-
alanine di

5 d14843 D-Ala-D-Ala_dipeptidase like; D-Ala-D- 99.02 1.4e9 8254 59 94 175
Aa dipeptidase, Includes
uncharacterized enzymes. This
subfamily of D-Ala-D-Ala d

6 SZHEA D-alanykD-alanine carboxypeptidase;  99.01 2409 8639 72 98 228
Vancomycin resistance, peptidase,
metaliopeptidase family M15,
HYDROLASE; HET: MSE,

7 14847 DD-carboxypeptidase.like; 99 7509 77 94 9% 161
Uncharactertzed proteins of the
MEROPS peptidase family M15,
subfamily B. This family of uncha

Template alignment

i X . dipeptidase.
" alanine dipeptidase vanX and Aad, among others.
Probability: 99.25%, E-value: 1.1e-10, Score: 8251, Alig 193, Identities: 14%, n2
Q ss_pred - ccecc cec-cececece
Q3732234 16 YLYAPAR: VROGGVAVD 82 (287)
Q Consensus 16 & 82 (287)
L T PRSI T v le ] 1"
T Consensus 3 80 (145)

T cdi7sse 3 LAESLLKAKELAATQGYGLLLWDGYRPKRAVNCFMQUAAQPENNLTKESY YPNIDRTENI SKGYVASKSSH-~SRGSAID 80 (145)

Q ss_pred ChHHHHHHHHHRCCCcCCCCeceece
Q Q3732234 83 DWRTFKEHSEEF GF YWYGNSD) 11 (287)
Q Consensus 83 111 (287)
T Consensus 81 4 144 (145)
T cd17880 81 LTLyrldtgelvpmgsrfdfndershhaangiscneagnRRRLRSIMENSG-FEAY-SLEWMHYVL 144 (145)
T ss_pred hHH, HHHHHHHHHHHRCCCCC-CCCCeceee

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe
Ry €SGID, NATIONAL

ALLERGY NIAID; HET: 208, LYO, GOL, PE3;
Probabily: 99.15%, Evalue: 8.1e-10, Score: 90.77,  Algned cols: 103, Identites: 20%, Similrity: 032, Template Neff: 8.9
Q ss_pred 2 = cccecceececceccccccccceccCeenece
Q Q3732234 8 PGYW, Y- PYLYAPARS 0 84 (287)
Q Consensus. 8 13 PE- 84 (287)

PO O OSSP A S TR onellele] +olusefs.
T Consensus 43 8 » 17 (255)
TAMUQA 43 PNILNKRDVANVLOLIFEKISAGNSIVPVSGYRSLEEQTALYDGSLKONGE-~-DF TRKYVALPRHSEH--QTGLAIDLG 117 (255)
T ss_dssp TTSCGG--GGTCEEEEE
T ss_pred eceee
Q ss_pred
Q Q3732234 85 KEHSEEFG! VHE 115 (287)
Q Consensus 85 ” 115 (287)

R Clell1elesas

T Consensus 118 5 175 (255)

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Gene avant : minor tail protein, gene apres = inconnu

vewe
Carostasia_Draft (EA10)
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Est-ce que ce géne code | Non, elle est prédite comme globulaire.

pour une prgtelne DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
transmembranaire (TM) ? outside
Membrane
nside 50 100 150 200 250 300

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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Sequence

Est-ce que la fonction Oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

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




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage Carostasia
Géne # 24
Coordonnées du Stop 19946
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 21
19563

Coordonnées du Start retenu

Fonction prédite

membrane protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation

Yes both

(Glimmer, GeneMark)?

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 ?

Distribution of 100 Blast Hits on the Quer

Sequence

377374 Sansa_23, function unknown, 127..8= 206 E=1e-53

Color Key for Alignnent Scores

lelil

Score
Sequences producing significant alignments:

Nucci_24, function unknown, 127 244
Mandalorian_24, function unknown, 127 244
Carostasia_Draft_24, function unknown, 127 244

3

Quartz_24, function unknown, 127 4

Juanyo_24, function unknown, 127 216
Yuuv_24, function unknown, 127 23
Zenitsu_24, function unknown, 127 209
MCubed_24, function unknown, 127 209
Finny_24, function unknown, 127 209
Sansa_23, function unknown, 127 206
Shamu_Draft_25, function unknown, 127 206
Saratos_24, function unknown, 127 206
Glamour_23, function unknown, 127 206
Eleri_24, function unknown, 127 206
ColaCorta_24, function unknown, 127 206
ChikPic_24, function unknown, 127 206
Andromedas_24, function unknown, 127 206
JasonD Draft 29, function unknown, 137 146

Homologue du géne chez d’autres phages

E

(bits) Value

7e-65
7e-65
7e-65
le-63
2e-56
1e-55
le-54
3e-54
3e-54
le-53
2e-53
2e-53
2e-53
2e-53
2u=55
2e-53
2e-53
2e-35

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

Non

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 19563 pour les 2
GeneMark suggeérent-ils ?
Est-ce que le start est stajRaw SD |Genomic |Spacer |Final |Sequence of the Region |Starc|stars  |omF |
associé a un RBS ¢ [Score |z Value [Distance[Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
. o . 1 2,427 |10 3,628 |ACCACACCTGGAGGGGTAGATA |ATG |15563  [384
(Rlbosome Blndlng Slte) 1,83% 17 -€,829 GGAGGGGTAGATAATGCTGGAR GTG 19572 375
de bon score ? 0,274 10 -8,227 |ACTCTTCGICGCCGTCATTACG [GTG |19626 |32l
2,277 |s -4,025 |CATTACGGTGTACGGGGGTGIC |ATG |15€4l  |30€
2,277 |12 -4,090 |TACGGTGTACGGGGGIGICATG |GTG |13€44 303
2,086 |13 -4,708 | GATCAACAAGGTCAAGGCCAAC |GTG |19€74 273
2,416 |7 -4,478 |GGTCAAGGCCAACGTGGAGAAG |GTG |19€83 |24
0,435 11 -7,94€ | CGATCGCCTCACCACTCGCGTC |ATG 19758 189
0,82 13 -7,259 | TCAGGACCAGCTCATCCTGGAC |GTG 19797 180
1,950 |16 -5,6€3 | GCTGAAGGCGCATGACGCTGAA |GTG 19827 120
11 |-¢,832 |0,602 |11 -7,588 | TGTCTCCGACACCATCCGCGTA |GTG  |19902 |45
12 |-6,663 0,681 |14 -8,009 |AGTGAAGCCGTTCCACGCCCIC |GTG 19923 24

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

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

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

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

Gene: Carostasia_24 Start: 19563, Stop: 19946, Start Num: 11
Candidate Starts for Carostasia_24:
(Start: 11 @19563 has 44 MA's), (13, 19572), (22, 19626), (24, 19641), (25, 19644), (30, 19674), (31,
19683), (34, 19758), (37, 19797), (40, 19827), (49, 19902), (51, 19923),

Y N 1 o il
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Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 32 Blast Hits on 32 subject sequences

m

1 20 40 60 80 100 120

protein [| ium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02417.1 Length: 127 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),

Range 1: 1 to 127 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives
249 bits(636) 5e-83 Compositional matrix adjust. 127/127(100%) 127/127(100%) 0/127(0%)

Query 1 MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 6@
MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR
Sbjct 1 MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 6@

Query 61  LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120
LTTRVMVISDNQDQL ILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL
Sbjct 61  LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120

Query 121 VDKLKGK 127
VDKLKGK
Sbjct 121 VDKLKGK 127

XD load v  GenPept Graphics
b protein [Microb ium phage Quartz]

Sequence ID: UVK59243.1 Length: 127 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 127 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives P!
244 bits(624) 4e-81 Compositional matrix adjust. 125/127(98%) 126/127(99%) 0/127(0%)

Query 1 MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAK INKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 60
MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR
sbjct 1 MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 6@

Query 61  LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120
LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHD EVDTRLDNIDKSS+DTKDAVSDTIRVVKPFHAL
Sbjct 61  LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHDDEVDTRLDNIDKSSRDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120

VDKLKGK

Query 121 VDKLKGK 127
Sbjct 121 VDKLKGK 127

DECISION:

Start 19563 retenu est celui proposé, meilleur score rbs,
correspond au regles, 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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

[Muuse-over to show defline and scores. Click to show ali I
Color Key for Alignnent Scores

N ]

0 50 100

Sequences producing significant alignments:

>Mandalorian_24, function unknown, 127

Score E
(bits) Value

Nucci_24, function unknown, 127 244  T7e-65
Mandalorian_24, function unknown, 127 244  7e-65
Carostasia_Draft_24, function unknown, 127 244  T7e-65
Quartz_24, function unknown, 127 240 le-63
Juanyo_24, function unknown, 127 216 2e-56
YuuY_24, function unknown, 127 213 1e-55
Zenitsu_24, function unknown, 127 209 le-54
MCubed_24, function unknown, 127 209 3e-54
Finny_24, function unknown, 127 209 3e-54
Sansa_23, function unknown, 127 206 1le-S3
Shamu_24, function unknown, 127 206 2e-53
Saratos_24, function unknown, 127 206 2e-53
Glamour_23, function unknown, 127 206 2e-53
Eleri_24, function unknown, 127 206 2e-53
ColaCorta_24, function unknown, 127 206 2e-53
ChikPic_24, function unknown, 127 206 2e-53
Andromedas_24, function unknown, 127 206 2e-53
JasonD_Draft_29, function unknown, 137 148 Se-36
Acosta_Draft_26, function unknown, 137 145 3e-35

*kk

nr:

Length = 127
Score = 244 bits (622), Expect = 7e-65
Identities = 127/127 (1@0%), Positives = 127/127 (100%)
Query: 1 MLEYIERIGAVL TPLFYAYITVYGGYMVAKINKYKANYEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 6@
MLEVIERIGAVL TPLFYAVITYYGGYMYAKINKVKANYEKYQSDIITNHGSKNIGDAIDR
Sbjct: 1 MLEYIERIGAVL TPLFYAYITVYGGYMVAKINKYKANYEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR 6@
Query: 61 LTTRVMVISDNQDQLILDYKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAYSDTIRYVKPFHAL 12@
LTTRYMVISDNQDQL ILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRYVKPFHAL
Sbjct: 61 LTTRYMYISDNQDQLILDVKALKAHDAEVDTRLDNIDKSSQDTKDAYSDTIRYYKPFHAL 12@
Query: 121 VDKLKGK 127
VDKLKGK
Sbjct: 121 VDKLKGK 127

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




Distribution of the top 32 Blast Hits on 32 subject sequences

m

1 20 40 60 80 100 120

@ selectall s52sequences sefeted GenPept  Graphics  Distance ree of results  Multiple alignment MSA Viewe:
Mo Tl Oy | B Per A
= Schulc hess Scors Scars Cowr value Kot Lan  Accession

membrane protein [Microbacterium ghage Nuccil Microbacterium phage Nucei 249 249 9% 583 100.00% 127 QDIIAIZ1
membrane proten [Microbacterium ghage Quartz] Microbacterium phage Quartz M4 2 W% Sesl WAI% 177 UG
‘membrane protein [Microbacterium phage Juanyol Microbacterium phage Juanyo 20 20 9% 2e71 8583% 127 USHATTA1
mermbrane protein [Microbacterium phage YuuY] Microbacterium phage YuuY 27 27 W% 370 BS0% 177 OFPEEI1L
‘membrane protein [Microbacterium phage Zeritsu] Microbacterium phag Zenits 23 213 9% 2063 BAM% 127 WNNIIDS1
membrans protein [Microbacterium phage Finny] Microbacterium phage Finny 212 212 W% 4ess BA13% 177 ODFISZSI1
ambrane s (Mirohacerun shage Sansa) Mistobacteium shaos Sansa W W % e BN 17 bR
membrane protein [Microbacterium phage Eleri] Microbacterium ghage Eleri 00 29 % 3es B3W/% 127 YP_OWEINE21
‘membrane protein [Microbacterium phage Jenos) Microbacterium phage Janos 148 148 100% led2 5530% 137 0X0144%1
‘membrane protein [Microbacterium phage McGallson] & W7 10% led2 530% 137 ¥e. 21
‘memprane protein [Microbacterium phage Kaualal Microbacterium phage Kavala 12 12 76% 7e33 60.00% 128 QNL3IOFL
‘membrane protein [Microbacterium phage Cheetol] Microbacterium phage Cheetol 120 120 76% 7e3R 6327% 130 UVG34SR1
‘membrane protein [Microbacterium phage Pherbat] Microbacterium phage Pherbot 120 120 76% te31 519% 128 QEZAZEL
= isisbasterium ohags Cliskenitng Me e 7ew  3e3 G224% 13 orcosne:

membrane protein [Microbacterium phage Nucci]

Sequence ID: QDK02417.1 Length: 127 Number of Matches: 1

See 1 more title(s} v See all Identical Proteins(IPG)
Range 1:1to 127 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives

Gaps
249 bits(636) Se-83 Compositional matrix adjust. 127/127(100%) 127/127(100%) 0/127(0%)

Query 1 MLEVIERIGAVLTPLFYAVITVYGGVMVAKINKVKANVEKVQSDI ITNHGSKNIGDAIDR 6@
MLEVIERIGAVLTPLFVAVITVYGGYMYAKINKVKANVEKVQSDI ITNHGSKNIGDAIDR
Sbjct 1 MLEVIERIGAVLTPLFYAVITVYGGVMYAKINKVKANVEKVQSDIITNHGSKNIGDAIDR  6©

Query 61  LTTRVMVISDNQDQLILOVKALKAHDAEYDTRLONIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120
LTTRVMYISDNQDQLI LDVKALKAHDAE VOTR LDNIDKSSQDTKDAVSDT IRVVKPFHAL
Sbjct 61  LTTRVMVISDNQDQLILDVKALKAHDAE VOTRLDNIDKSSQDTKDAVSDTIRVVKPFHAL 120

Query 121 VDKLKGK 127
VDKLKGK
Sbjct 121 VODKLKGK 127




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
?

Number of Hits: 250

Query MSA diversity {Neff): 2.08253

Detected sequence features: sTransmembrane segment(s)

Visualization

ZIL

F00IZ5

Nr Hit

1 064224

2 PFI0B74.12

3 PF07889.16

4 Qos239
5  P51770
6 P03528

VG30_BPMD2 Gene 30 protein
05=Mycobacterium phage D29
0X=28369 GN=30 PE=4 SV=1

; DUF2746 ; Protein of unknown
function {DUF2746)

; DUF1664 ; Protein of unknown
function (DUF1664)

VG30_BPMLS Gene 30 protein
05=Mycobacterium phage LS
0X=31757 GN=30 PE=4 SV=1

SPAN1_BPP2 Probable spanin, inner

membrane subunit 0S=Escheri

hia

phage P2 OX=10679 GN=lysB PE=3

sv=1

SIGM1_REOVD Outer capsid protein
sigma-1 OS=Reovirus type 3 (strain

Dearing) OX=10886 GN=51 PE="

Ternplate alignment

064224 VG30_BPMD2 Gene 30 protein

1 Sv=3

Probability ~ E-value  Score

4043

3639

3347

3229

28.24

37.95

9689 0.045
96.1 039
9548 042
94.64 23
9108 91
8889 47
phage 029

PE=4 5v=1

ss

Resubmit Section
Aligned _ Target
cols. © Length
7 8
86 101
84 122
80 101
93 141
75 455

Probability: 96.89%, E-value: 0.046, Score:40.43, Aligned cols: 71, Identities: 24%, Similarity: 0.351, Template Neff: 5.5

©

ss_pred
o_gene__24
consensus

o e

Consensus
084224
ss_pred

- -

-

Q ss_pred
Q o_gene__24
Consensus

o

T Consensus

2 LEVIERIGAVL TPLF VAVITV\GGUMVAK INKVK AN VEK \QSDITTNHGSKNIGDAIDRL TTR\#VISDNQDQL ILDVKA
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67 (88)




Template alignment
P51770 SPANT_BPP2 in, inner i ichia phage P2 OX=10679 GN=lysB PE=3 5V=1
Probability: 91.08%, E-value: 9.1, Score: 28.24, Aligned cols: 93, Identities: 8%, Similarity: 0.037. Ternplate Neff: 8.9

i

Q s5_pred
Qogene__ 24 6 ERIGAVLTFLFVAVITVIGGUHVAKINKVKANVEKUQSDITTNHGS- KNIGDATDRL TTRWVISONGDQLILDVKALKA 84 (128)
o consensus 6 er i t I-tvienga 84 (128)
A b B R S e
T consensus 1 o = (142)
T Ps177 1 MSRLMIVLVULLSLAVAGLFLKHKNASLRASLDRANNVASGQQTTITHLKNQL HVAL TRADKNEL AQVALRQELENAAK 80 (141)
T s5_pred
Q s5_pred HHHHHHHHHHHHHH
Qogene__24 S5 HDAEVDTRLONTDK 98 (128)
Q Consensus 85 rO-ale-Rme~E~ 98 (128)
R
T consensus R —— I %4 (141)
T Ps177 81 REAQREKTITRLLN 94 (141)
T s5_pred HHHHHHHHHHHHHH

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

OUI endolysine et holine

Carostasia_Draft (EA10)
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Une proteine membranaire retrouvee entre une holine et une
endolysine est annotee HOLINE

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

oui




Prediction of UNNAMED

ID  UNNAMED

FT  TOPO_DOM 1 11 NON CYTOPLASMIC.
FT  TRANSMEM 12 31

FT  TOPO_DOM 32 128 CYTOPLASMIC.

//

Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1 T T T T

Posterior label probability

= 0

_:'n!

Il

il
”I"»ll!
o 20 40 60 80 100 120

transmembrane cytoplasmic === non cytoplasmic === signal peptide =

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM
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Sequence

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-a-la fonction du gene, 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 étre soigneusement examinées
pour étre approuveées.

membrane protein (peut étre pinholine car 1 domaine TM et

DECISION: situee entre une holine et une endolysine)

pIDDT: == Very low (<50) Low (60) OK (70) Confident (80) mmm Very high (>90)




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-25

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 25
Coordonnées du Stop 20254

Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 1
Coordonnées du Start retenu 19946
Fonction prédite holin

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

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

erium phage Car&2TEE coRBRSYRUYDENEL R B, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 11/21
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lum phage Cafostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 11/21

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

1.0
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Score E

Sequences producing significant alignments:

Quartz_25, holin, 182

Nucei 25, holin, 182

Mandalorian_25, holin, 182

Carostasia Draft 25, function unknown, 102
Theresita 26, holin, 102

sirvictor_26, function unknown, 97
Guetzie 26, function unknown, 57
Lucky3_26, holin, 97

(bits) value

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

non

DECISION:

oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 19946
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est Oui
associé a un RBS Score : -4.802
(Ribosome Binding Site) | 3, from s g e o e 5] |
de bOn Score I) OFF Length : 156 IEnd|713 447 904 282 Spacing Weight Matiix |Karlin Medum v —‘
: I I I T ]
il ceraci[asci v e s gaassatcriciataecToa |weate [cacen [ow
3 |score |2 Valus [Disvance|Score [Upstzeam of the Stare |Codon|Posivion |Lengeh
. 10 ems Gororeccosroorosccore omo
s 15
: e B “
9 7€ 1,330 15 -€,878 CATCGGTGGCAACACCGTGGIC  GTG 20201 54
Est-ce que le start prédit | Score le plus bas et ORF le plus long.
conduit au plus long ORF
? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergéne résultant ?
Est-ce que le start est I 5 ii | Ry = |
I I 1

conservé chez les
homologues voir
Starterator ?

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

holin [microbactérie phage Nucci]
ID de séquence : QDK02418.1 Longueur: 102 Nombre de correspondances : 1
Voir 2 titres supplémentaires v Voir toutes les protéines identiques (IPG)

Score Attendre Méthode

Identités Points positifs Lacunes
193 bits(491) le-61

Ajustement de la matrice de composition. 102/102(100%) 102/102(100%) 0/102(0%)

Requéte 1 MDTIATLATVPAVIALVTLFKDLGLPSKLSPLLAVVLGVALSVLGALSLGTVANWYETVS 60
MDTIATLATVPAVIALVTLFKDLGLPSKLSPLLAVVLGVALSVLGALSLGTVANWYETVS
Sbjct 1 MDTIATLATVPAVIALVTLFKDLGLPSKLSPLLAVVLGVALSVLGALSLGTVANWYETVS 60

Requéte 61 LGVILGLSAAGLYDGARAIGGNTVVVEEDPATKPLLRRDLNN 102
LGVILGLSAAGLYDGARAIGGNTVVVEEDPATKPLLRRDLNN
Sbjct 61 LGVILGLSAAGLYDGARAIGGNTVVVEEDPATKPLLRRDLNN 102

& Télécharger v GenPept Graphique

holin [phage microbactérien Theresita]
ID de séquence : QBZ73216.1 Longueur: 102 Nombre de correspondances : 1

Score Attendre Méthode Identités Points positifs  Lacunes

162 bits(409) 4e-49 Ajustement de la matrice de composition. 88/101(87%) 90/101(89%) 1/101(0%)

Requéte 1 MDTIATLATVPAVIALVTLFKDLGLPSKLSPLLAVVLGVALSVLGALSLGTVANWYETVS 6@
MDTI TLATVPAVIALVTL KDLGLPSKLSPL AVVLGV LS+L ALSLGTV NWYETVS
Sbjct 1 MDTITTLATVPAVIALVTLLKDLGLPSKLSPLAAVVLGVGLSILAALSLGTVTNWYETVS 60

Requéte 61 LGVILGLSAAGLYDGARAIGGN-TVVVEEDPATKPLLRRDL 100
LGVILGLSAAGLYDGARAIG N T+VVEE TKPLLRRDL
Sbjct 61 LGVILGLSAAGLYDGARAIGSNQTIVVEESAETKPLLRRDL 101




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
Est-ce que la séquence

Rationnelle

protéique s’aligne avec
une protéine de fonction
annotée lors d’un BlastP
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
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Pour les deux DB, les meilleurs hits sont des holin de phage.
NuccAvec un excellent query cover (>90%) et des e-values

<<107-4.

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.

N 4 . .. Aigned  Target
N e Name. © probabity © Evalue  score 55 cols  Length
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Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

—
Carostwsn_Drat (EAIC)

— i | —
5 g

I =

S

s e '
synténie observée".

—Aucune

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

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

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM
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Est-ce que la fonction Oui.

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

Ce gene code pour une holin.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 26
Coordonnées du Stop 20660
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 40
Coordonnées du Start retenu 20295
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a

éteé trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

g o SRS, s prma. s EA e 2 Wi 9. ip 12121

Y-a-t-il des éléments

supportant un potentiel
codant ?

——

[rova—




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

Distribution of 26 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments \

Color Key for Alignment Scores

L —
0 50

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Vvalue

Nucci_26, function unknown, 121 213  1e-55
Mandalorian_26, function unknown, 121 213 le-55
Carostasia_Draft_26, function unknown, 97 213  1e-55
Quartz_26, function unknown, 121 208  4e-54
Yuuy_26, function unknown, 121 186 2e-47
McGalleon_3, function unknown, 113 34 e0.11

Gene retrouvé chez d’autres espece 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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Glimmer : 20367
GeneMark : 20295

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

|sequence of the Region

StajRaw D [Genomic [Spacer [Final |stare|scars  |omr

¢ |[Score |z value [Distance|score [Upstream of the Start |Codon[Position [Length
1_j-3,7€¢6 |2,037 1€ -5,562 | TACGACGGGGCGCGGGCCATCG |GTG 20184 (477

2 |-3,322 [2,245 |11 -4,075 |ACACACAGTTAGGAATCATACA |ATG 20255 366

3 |-3,288 1 14 -4,635 |CGACTTCTGGACGTACCGATGG |ATG |203€7 294

4 -7,3€8 0,351 12 -8,204 GATCCGCGCCCGTCTTICTGGAC GT 0 2€1

s |-4,815 |1,544 |11 -5,57€ |CACGCTCTACAAGACGTGGGGT |GTG 138

€ |-e,011 |o,98¢ |s -€,78€ |CCGCTTCCGCTGCCGTGCTICE |GTG 6

7 |-3,9€7 [1,943 |s -4,741 |CCCGTGGGGAGCCGGTGCCTGE | GTG 33

8 |-4,283 [1,795 |14 -5,630 |CGGTGCCTGGGTGAACTTCAAG |ATG 21

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

aunATG

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

L’ORF la plus longue en prenant donc le meilleur score RBS

est donc de 366pb pour un gap de 41 avec le géne précédant.
Pour le 2@ 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 ?

Summary by start number:

Start 2:

~Foundin 5 of 5 (100.0% ) of genes in pham

« Manual Annotations of this start: 4 of 4

+ Called 80.0% of time when present

- Phage (with cluster) where this start called: Mandalorian_26 (EA10), Nucci_26
(EA10), Quartz_26 (EA10), YuuY_26 (EA10),

Start 3.

«+ Found in 5 of 5 (100.0% ) of genes in pham

+ No Manual Annotations of this start.

« Called 20.0% of time when present

+ Phage (with cluster) where this start called: Carostasia_26 (EA10),

Summary by clusters:

There is one cluster represented in this pham: EA10

Info for manual annotations of cluster EA10:
+Start number 2 was manually annotated 4 times for cluster EA10.

Gene Information:

Gene: Carostasia_26 Start: 20367, Stop: 20660, Start Num: 3

Candidate Starts for Carostasia_26:

(1,20184), (Start: 2 @20295 has 4 MA's), (3, 20367), (4, 20400), (5, 20523), (7, 20595), (8, 20628), (9,
20640),

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_NUCCI_26 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02419.1 Length: 121 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 25 to 121 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives
201 bits(510) 2e-64 Compositional matrix adjust. 97/97(100%) 97/97(100%) 0/97(0%)

Query 1 MGGTIRARLLDVSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF 60
MGGTIRARLLDVSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF
Sbjct 25  MGGTIRARLLDVSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF 84

Query 61  VFWNVAQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG 97
VFWNVAQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG
Sbjct 85  VFWNVAQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG 121

& Download v~ GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_QUARTZ_26 [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59245.1 Length: 121 Number of Matches: 1

Range 1: 25 to 121 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
196 bits(498) 2e-62 Compositional matrix adjust.  95/97(98%) 95/97(97%) 0/97(0%)

Query 1 MGGTIRARLLDVSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF 60
MGGTIRARLLDVSLAP PNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF
Sbjct 25  MGGTIRARLLDVSLAPSPNYNWGQWGQASIRIDLVGRDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTF 84

Query 61  VFWNVAQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG 97

VFWN AQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG
[} Sbjct 85  VFWNNAQEVRFRCRASVPSYPWGAGAWVNFKMEFSWG 121

Le start pour 20367 n’a pas d’homologue commengant avec le
méme dans le blast.




& Downloadv  GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_26 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02419.1 Length: 121 Number of Matches: 1

See 1 moretitle(s) v See all Identical Proteins(IPG

Range 1: 1 to 121 GenPep! Graphics

Expect Method Identities Positives Gaps

250 bits(638) 2e-83 Compositional matrix adjust. 121/121(100%) 121/121(100%) 0/121(0%)

Query 1 MAGYATPSGSCGOOSATOFHTYRMGGTIRARLLOVSLAPDPININGONGQASIRIDLVG ~ 60
HAGYATPSGSCGOQSATDFHT LLDVSLAPDPHYNHGOWGOASIRIDLVG

Sbjct 1 I\AGVAYPSGS(GQQSATDFNTVRI\”GGYINARLLDVSLAPDPNVNNGQNGQASlRIDlVG 60

Query 61 ROGKNKASNTLYKTWGVLPAYKTEVEUNVAQEVRERCRASVPSYPHGAGAMVNEKNEF S - 120
RDGKNKASHTLYKTWGVLP

Shict 61 ROGKNKASHTLYKTHGVLPAYT 120

Query 121 6 121

G
Sbjct 121 G 121

& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_QUARTZ_26 [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59245.1 Length: 121 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 121 GenPep! Graphics

Score pect Miethod
243 bits(619) 1050 Compositional matrix adjust. 115/121(95%) 115/111(97%) u/m(u%)
Query 1 MAGYATPSGSCGOQSATOFWTYRWGGTIRARLLOVSLAPDPIVINGONGOASIRIOLVG 60

HAGYATPSGSCGQ SATDFTYRM LAP_PNYNWGQHGQASTRIDLVG
Sbjct 1 Nnaurvsascsqtsnomwm/vc@nmmLDvsmAPsanuweququslmee 60

Query 61  RDGKNKASNTLYKTHGVLP
RDGKNKASHTLYKTUGVLPAYKTEVEMN. AGEVRFRCRASVPSYPHCAGAWNE KHEF S
Sbjct 61  RDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKT

Query 121 G 121

G
sbjct 121 G 121

& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_YUUY_26 [Microbacterium phage YuuY]
Sequence ID: QFP95355.1 Length: 121 Number of Matches: 1

Range 1: 1to 121 GenPep! Graphics

Score Expect Method Tdentities Positives Gaps

222 bits(565) 3e-72 Compositional matrix adjust. 108/121(89%) 114/121(94%) 0/121(0%)

Query 1 MAGYATPSGSCGOUSATOFUTYRIIGSTIRARLLOVSLAPOPINMIGOHGQASIRIDLYG 60
MAGYATPSGSCGQQSATDFHT+RHMGGT IRARL LDV-+LAPDPNYNHGOHGOA +

Sbict 1 MACVATPSCSCCQIOATDRHTIRMICCTIRARLL DVALAPDPINNNCOICOAQLRIDLVE 60

Query 61 ROGONKASNTLIKTMGULPAYKT

120
KASNALYKLIGVLPAYKTEVEWN AQEVR R RASV. SYPUGAGAWNEKHELSII
Sbjct 61 RCaTASHS LYK HEVLPAVE 120

Query 121 G 121
G

sbjct 121 G 121

Mais pour le start 20295 homologue avec le méme 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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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




Distribution of 28 Blast Hits on the Query Sequence

[Mouse-overlo show defline and scores. Click to show alignments ]
Color Key for Alignment Scores

Score E

Sequences producing significant alignments: {bits) Value
Nucci_26, function unknown, 121 267 6e-72
Mandalorian_26, function unknown, 121 267 6e-72
Quartz_26, function unknown, 121 260 9e-70
YuuY_26, function unknown, 121 238 4de-63
Carostasia_Draft_26, function unknown, 97 213  le-SS
McGalleon_3, function unknown, 113 _40 . 002
Jenos_3, function unknown, 113 _40 0. 002
Endor_3, function unknown, 114 _37 @e.e22
Endor_28, function unknown, 137 _35 0.065
Acosta_Draft_28, function unknown, 137 34 e.11
JasonD_Draft_31, function unknown, 137 32 0.42
Jenos_29, function unknown, 136 = 2.94
Syleon_28, minor tail protein, 583 320 1.6
Sephiroth_28, minor tail protein, 583 30 1.8
Octobienld_28, minor tail protein, 583 3@ 1.8

>Nucci_26, function unknown, 121
Length = 121

Score = 267 bits (683), Expect = 6e-72
Identities = 1217121 (10@%), Positives = 121/121 (100%)

Query: 1  MAGYATPSGSCGQQSATDFHTYRWMGGTIRARLLDVSLAPDPNYNWGQHGQASIRIDLYG 6@
MAGYATPSGSCGQQSATOFHTYRHWMGGTIRARLLDYSLAPDPNYNHGQWGQASIRIDLYG
Sbjct: 1 MAGYATPSGSCGQQSATDFWTYRWMGGTIRARLLDYSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLYG 6@
Query: 61 RDGKNKASHNTLYKTWGYLPAYKTFYFHNYAQEVRFRCRASYPSYPHGAGAWVNFKMEFSH 120
RDGKNKASNTLYKTHGYLPAYKTFYFHNVAQE YRFRCRASYPSYPHGAGANYNFKMEF SH
Sbjct: 61 RDGKNKASNTLYKTWGYLPAYKTFYFHNVAQEVRFRCRASYPSYPHGAGAHYNFKMEFSH 12@
Query: 121 G 121
G

Sbjct: 121 G 121

>Mandalorian_26, function unknown, 121
Length = 121

Score = 267 bits (683), Expect = 6e-72
Identities = 121121 (102%), Positives = 121121 (10@%)

Query: 1 MAGYATPSGSCGQQSATDFHTYRWMGGTIRARLLDYSLAPDPNYNHGQHGQASIRIDLYG 6@
MAGYATPSGSCGQQSATOFHTYRWMGGTIRARLLDYSLAPDPNYNHGQWGQASIRIDLYG
Sbjct: 1 MAGYATPSGSCGQQSATDFHTYRWMGGTIRARLLDYSLAPDPNYNWGQHGQASIRIDLYG 6@
Query: 61 RDGKNKASHTLYKTWGYLPAYKTFYFHNYAQEVRFRCRASYPSYPHGAGAWVNFKMEFSH 120
RDGKNKASNTLYKTHGYLPAYKTFVFHNVAQE YRFRCRASYPSYPHGAGARYNFKMEF SH
Sbjct: 61 RDGKNKASNTLYKTWGYLPAYKTFYFHNVAQEYVRFRCRASYPSYPHGAGAHYNFKMEFSH 120
Query: 121 G 121
G

Sbjct: 121 G 121

*kk

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




No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 5 Blast Hits on 5 subject sequences

Fﬁm

1 20 40 60 80 100 120

Max Toal Query E  Per

=

Accassion

20 250 9% 2083 10000% 121 QK419

w23 % tem wm% 2

2 o % %72 @A% 121 OF

58 S8 7% Ee07 sk 101 L 71

[

o CFBP a7a4] Micx o CFBP 8701 58 458 84% 0005 2B85% 125 WP 19014083

hypothetical protein SEA_NUCCI_26 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02419.1 Length: 121 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins{IPG)

Range 1: 1to 121 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
250 bits(638) 2e-83 Compositional matrix adjust. 121/121(100%) 121/121(100%) 0/121(0%)

Query 1  MAGYATPSGSCGQQSATDFWTYRWHGGTIRARLLOVSLAPDPNYNWGQWGQASIRIDLYG 66
MAGY ATPSGSCGQOSAT DFWTYRWMGGT IRAR LLDVS LAPDPNYNWGQWGQASIRIDLVG

Sbjct 1 MAGYATPSGSCGQQSATDFTYRWMGGTIRARLLDVSLAPDPNYNHGOWGQASIRIDLYG 60

Query 61  RDGKNKASNTLYKTWGVLPAYKT FVFWNVAQE VRFRCRASVPSYPUGAGAWVNFKMEFSW 120
ROGKNKASNT LYKTWGVLPAYKT FVFWNVAQE VR FRCRASVPSYPYGAGAWVN FKME FS

Sbjct 61  ROGKNKASNTLYKTWGVLPAYKT FVFWNVAQEVRFRCRASVPSYPHGAGAWVNFKIE FSW 120

Query 121 G 121

Sbjet 121 G 121

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
?

Number of Hits: 18
Query MSA diversity (Neff): 447829

Visualization
Resubmit Section

28 72

SO T
Aligned _  Target

Nr Hit Name Probabllity = Evalue  Score = S5 cols Length
1 PFI145412  ;DUF3016; Protein of unknown 50.32 140 271 55 42 134

function (DUF3016)
2 PRI4186.10  ;Aida C2; Axin interactor 4962 260 2275 76 66 143

dorsalisation-associated protein, C-

terminal
3 4478 INNER MEMBRANE LIPOPROTEIN; CELL 45,27 360 2338 724 9 207

ADHESION, BACTERIAL ADHESION,

MEMBRANE TRAFFICKING,

MEMBRANE INSERTION,

AUTOTRANSPORT,

Pas de correspondance pertinante

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une

Non
étroitement apparenté (astuce: utilisez Phamerator) et reportez
la fonction des genes trouvés de chaque cété du gene candidat




forte conservation de dans le phage le plus étroitement apparenté. Si la réponse est
I'ordre des génes ? NON, entrez "Aucune synténie observée".

Est-ce que ce géne code | Non
pour une protéine

transmembranaire (TM) ? DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
mside =5 20 40 60 80 100 120

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0

Probability
o o
o -

I
'S

o
N

—— Outside

0 20 40 60 80 100 120
Sequence

0.0

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 Non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: NFK




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-27

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 27

Coordonnées du Stop 20721

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne 9ap 52
Coordonnées du Start retenu 20900
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?
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Score E

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

Sequences producing significant alignments:

Quartz_27, function unknown, 53
Nucci_27, function unknown, 59
Mandalorian_27, function unknown, 59
Carostasia_Draft_27, function unknown, 59
YuuY_27, function unknown, 77

ChikPic 27, function unknown, 58

(bits) Value

-
(o
i}

=
I
=}

s
oy
i}

-
I
=}

=
oy
=

s
(o
=

1e-26
1le-26
1e-26
1e-26
9e-25
1e-24

Est-ce que le candidat est

e non

en contradiction avec les

principes d’annotation ?
DECISION: oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

avec les principes d’annotation et Il est conservé chez

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

Quel start Glimmer et 20900
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est Starts : 4 ORF Start : 20300 Cdn1Cdn2 Cdn3 Lengh  opo oo K
A Selected: 1 ORFStop :20721 S'End 467 622 667 135
associé a un RBS ORFLength:180  3End 565 674 913 138 SpacingWeight Matix [Kal
(Ribosome Binding Site) 17
de bon score ? stajRaw SD [Genomic [spacer [Final [sequence of the Region [starc|scarc
2 Score |: Value IDistanceIScc:e |Ups:ze.\m of the Start ICcdonIPosicior
1 -1,748 2,981 10 -2,443 CAACCAA GAAGGAGGCCATC AT:
2 -3,912 1,9€9 10 -4, €0€ GCGTCTCGAGACGGACCIGGEGT GTIG
3 -4,283 1,798 10 -4,977 CGAGACGGACCTGGGTIGTGGCC GIG
4 -4,283 1,798 13 -5,329 GACGGACCTGGGTIGIGGCCGIG  GTIG
Est-ce que le start prédit | Meilleur score et ORF le plus long
conduit au plus long ORF
? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergene résultant ?
L o
Est-ce que le start est I — 11; r—
conservé chez les f 1 = b
homologues voir
Starterator ?
Est-ce que le start est
conservé chez d’autres e
homologues retrouves par c .Omﬁo
Blastp ?
>Quartz_27, function unknown, 59
Length = 59
Score = 117 bits (293), Expect = 1e-26
Tdentities = 59/59 (18@%), Positives = 59/59 (1e@%)
Query: 1 MASKGIKAEDLTKGQVIIDPEGNEATVIRIRRIDHQRGRLETDLGVAVVQLSDRFPLAP 59
MASKGIKAEDLTKGOVIIDPEGNEATVIRIRRIDHQRGRLETDLGVAVVQLSDRFPLAP
Sbjct: 1 MASKGIKAEDLTKGQVIIDPEGMEATVIRIRRIDHQRGRLETDLGVAVVQLSDRFPLAP 59
DECISION:




d’autres homologues et il donne I’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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

Sequences producing significant alignments:

Score E
(bits) Value

Quartz_27, function unknown, 59 117 le-26
Nucci_27, function unknown, 59 117 le-26
Mandalorian_27, function unknown, 59 117 le-26
Carostasia_Draft_27, function unknown, 59 117 le-26
Yuuy_27, function unknown, 77 110  le-24
ChikPic_27, function unknown, 58 110 le-24
Zenitsu_27, function unknown, 58 108 4e-24
Shamu_27, function unknown, 58 108 4e-24
Glamour_26, function unknown, 58 108 4e-24
Eleri_27, function unknown, 58 108 4e-24
ColaCorta_27, function unknown, 58 108 4e-24
Andromedas_27, function unknown, 58 108 4e-24
Juanyo_27, function unknown, 58 108  6e-24
Sansa_26, function unknown, 58 107  8e-24
MCubed_27, function unknown, 57 104 7e-23
Finny_ 27, function unknown, 57 104 7e-23
Saratos_27, function unknown, 57 103 2e-22
Koji_27, function unknown, 60 N le-18
BouleyBill Draft_ 28, function unknown, 60 91 le-18
Kauala_27, function unknown, 60 90 2e-18
Sinatra_27, function unknown, 60 90 2e-18
PrincePhergus_27, function unknown, 65 90 2e-18
Pherbot 27, function unknown, 60 _9%0 2e-18

e g e B S

*kk

nr:
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
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Distribution of the top 42 Blast Hits on 42 subject sequences
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w027 860 840 90% 2019 7222% 62
s 21 840 840 88% 2019 7358% 63

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.

Accession

QDK02620.1
QFPo5ISs. |
WN9SE21.1

YP_000623065.1
AX148599.1
UstHaazzz1
QoFts758.1
uDG78085 1
Qwsesssnt
amstose1
YP_009624226.1
QBz72696.1
Qezroes
YP_009624168.1
Ye_oossosses.1
Querzes.1

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).

Visualization
Resubmit Section
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Aligned

: Target
Score S cols

Evalue

Nr Hit Name Probabllity “ Length

1 PFI61383  ;DUF4846;Domain of unknown function  79.7 85 2833 38 3 260
(@846)

2 PFO8741.14 2 YWhD ; YwhD family 74.97 55 2965 1.8 12 162

3 PFIS375  ;TudorRapA;RapAN-erminalTudor 714 29 2043 39 2 62
Iike domain

4 PFI322810  ;DUF4037;Domain of unknown functon  60.69 i 229 12 2 100
(DUF4037)

S cd07267  THT.Oxygenase N;N-terminal domainof 5832 35 s 23 13 13
2,45-rihydroxytoluene (THT) oxygenase.
This subfamlly contalns the N-terminal, n

6 2ZWsB  Bleomycnacetyliransferase; dimer two  57.74 29 298 23 14 301

domalns, Transferase; HET: COA; 2.4A
(streptomyces verticlllus)

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

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

Carostasia_Draft (EA10)

B ... Hi

—,-w [T Hw o
T RTINS ST TR AT TR e T

TP PYARTETFATETYVARTET i YAPYET Y PELTTL
¥ [=]
ol e
Nucci (EA10Q),, s - :
L N £
FH= ol |
Est-ce que ce géne code | Non, elle est prédite globulaire par deep TMHMM
pour une protéine .
; TMHMM - ly T Type: Globul
transmembranaire (TM) ? Outside DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Membrane
Inside
0 10 20 30 40 50 60
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
£06
Qo
g
£ 04
0.2
—— Inside
0.0 0 10 20 30 40 50 60
Sequence
Est-ce que la fonction Oui.
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
AlphaFold Structure :




plDDT: == Very low (<50) Low (60) mmm OK (70) Confident (80) == Very high (>90)

FoldSeek:
AFDB-PROTEQME 4% hits GRAPHICAL ~ NUMERIC

Target Description @ Sclenc Name 1 Seq.ld.  EValue Posiionin query @ Aignment

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

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 28
Coordonnées du Stop 20953
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 60
Coordonnées du Start retenu 21345
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a

éteé trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

Y-a-t-il des éléments o
supportant un potentiel )
codant ?

Potentiel codant identiq

ue chez les 2




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

Distribution of Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignment Scores

leli1

Sequences producing significant alignments:

Nucci_28, function unknown, 130
Mandalorian_28, function unknown, 130
Carostasia_Draft_28, function unknown, 130
Quartz_28, function unknown, 130
Juanyo_28, function unknown, 132
Gingerbug_58, function unknown, 181
Shaobing_82, function unknown, 115

Score E
(bits) Value

278  4e-75
278  4e-75
278  4e-75
276 1e-74
160 9e-22
76 3e-14

1 .92

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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

Méme start proposé a 21345pb

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

[cencmic [spacer [Final

stajRaw sD |Sequence of the Region [start|starz  |omr |
¢ [Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
1 -1,748 2 10 -2,443 A cccC ATG 2 353
2 |-s,3e2 [1,281 |12 -€,218 | GCTGCTCCCCGGCACCTACCIC |GTG €6

correspond au meilleur RBS : -2.443

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

L’orf la plus longue est donc de 393pb donc un chev -39 qui
dépasse 30 mais on ne peut pas supprimer le gene 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

hypothetical protein SEA_NUCCI_28 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02421.1 Length: 130 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 130 GenPept Graphics

Expect Method Identities Positives

s Gaps
266 bits(679) 2e-89 Compositional matrix adjust. 130/130(100%) 130/130(100%) 0/130(0%)

Query 1 MNITPEATAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGHTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTHS 60
MNITPEAIAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTWS
Sbjct 1 MNITPEAIAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTWS 6@
Query 61 IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL 120
IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL
Sbjct 61 IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL 120
Query 121 RPGQFFLKVA 130
RPGQFFLKVA
Sbjct 121 RPGQFFLKVA 130
& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_QUARTZ_28 [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59247.1 Length: 130 Number of Matches: 1
Range 1: 1 to 130 GenPept Graphics

Expect Method Tdentities Positives

Score Gaps
265 bits(676) 6e-89 Compositional matrix adjust. 129/130(99%) 130/130(100%) 0/130(0%)

Query 1 MNITPEAIAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTHS 60
MNITPEATAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGTTKEVNAYADYL TEHGLTERDDTTYPSTHS
Sbjct 1 MNITPEATAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGHTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTHS 60
Query 61  IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL 120
TPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGHVDPROATNL +EWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL
Sbjct 61  IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLQEWTIVGELLPGTYLVGLPKGGTITL 120
Query 121 RPGQFFLKVA 130
RPGQFFLKVA
Ssbjct 121 RPGQFFLKVA 130

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 Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence | Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :
protéique s’aligne avec
une protéine de fonction | *** PhagesDB :

annotée lors d'un BlastP | (q#: s#) : [alignment] ; e-value :

(phagesDB et/ou 2") avec [Mouse-overto show defline and scores. Click to show alignments ]
une e-value < 104 et une Color Key for Alignment Scores

couverture acceptable ?
101“-m
0 50 100

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) VYalue

Nucci_28, function unknown, 13@ 278  4e-75
Mandalorian_28, function unknown, 13@ 278 4e-75
Carostasia_Draft_28, function unknown, 13@ 278  4e-75
Quartz_28, function unknown, 130 276 le-74
Juanyo_28, function unknown, 132 100 le-21
Gingerbug_58, function unknown, 181 76 3e-14

Shaobing_82, function unknown, 115
Niklas_83, function unknown, 91
Sombrero_12, minor tail protein, 511
Scarlett_82, function unknown, 114
Oscar_82, function unknown, 111
Jellybones_12, minor tail protein, 511
FelixAlejandro_13, minor tail protein, 511
Sidious_17, tape measure protein, 2157
Validus_86, function unknown, 12@
Saml2_12, hydrolase, 511

RemRem_13, minor tail protein, 511
Poland_Draft_15, function unknown, 511 3

leklelslebsbe ke lalebel
SHSESRISR IS ) Gl L) S ol o
MMM NERRERERES®
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>Nucci_28, function unknown, 130
Length = 130

Score = 278 bits (712), Expect = 4e-75
Identities = 13@/13@ (100%), Positives = 132/13@ (100%)

Query: 1 MNITPEAIAHFYEWLNTYQPYYYDLNRKGHTTKEVNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTHS 6@
MNITPEAIAHFVEWLNTYQPYYYDLNRKGHTTKEYNAYADYLTEHGLIERDDTTYPSTHS
Sbjct: 1 MNITPEAIAHFYEWLNTVQPYYYDLNRKGHTTKEVNAYADYL TEHGLIERDDTTYPSTHS 6@

Query: 61 IPAVEAGTTYYAEWAYGPAQRGSGHYDPRQATHNLKEWTIVGELLPGTYLYGLPKGGTITL 120
IPAVEAGTTYYAEWAVGPAQRGSGHYDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLYGLPKGGTITL
Sbjct: 61 IPAVEAGTTYYAEWAVGPAQRGSGHYDPRQATNLKEWTIVGELLPGTYLYGLPKGGTITL 120

Query: 121 RPGQFFLKVA 130
RPGQFFLKVA
Sbjct: 121 RPGQFFLKYA 130

*kk nr ..
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 4 Blast Hits on 4 subject sequences

mlw

selectall 4 sequences seected GenPept Graphics  Distancetree of results  Multiple alignment MSA Viewer
Mox | Tosl uey | E | Par Acc

BB B Score Scors Caer value | ldemt  Len Accession

bsoathetica roten SEA NUCCI 28 M . M W A W% 2089 N000% 13 GOKIAIL

byaatheical prolen SEA_ QUARTZ 20 Quarz] Ouatiz B M W% Gesd W% 130 LVIGRATI

hyaotheica roten SEA_JUANYO) 28 Microbacterium ghage Juanyo) " @8 w8 % 62 ME% 12 USHeEL

yaotheica proten SEA_ GINGERBUG 58 (Microbacteum phage Gingerhug] Gingartug 735 736 8% 7e13 GI0% 181 UMBIED)

hypothetical protein SEA_NUCCI_28 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02421.1 Length: 130 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1to 130 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
266 bits(679) 2e-89 Compositional matrix adjust. 130/130(100%) 130/130(100%) 0/130(0%)
Query 1 MNITPEAIAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWTTKE VNAY ADY LTEHGLIERDDTTYPSTWS 60
MNITPEALAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWT TKE VNAY ADY LTEHGLIERDDTTYPSTWS
Sbjct 1 MNITPEALAHFVEWLNTVQPYYYDLNRKGWTTKE VNAY ADY LTEHGLIERDDTTYPSTWS 6@
Query 61  IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGE LLPGTYLVGLPKGGTITL 120
IPAVEAGTT VY AEWAVGP AQRGSGWYDPRQATNLKEWT I VGE LLPGTY LVGLPKGGTITL
Sbjct 61  IPAVEAGTTVYAEWAVGPAQRGSGWVDPRQATNLKEWTIVGE LLPGTYLVGLPKGGTITL 128
Query 121 RPGQFFLKVA 130
RPGQFFLKVA
Sbjct 121 RPGQFFLKVA 130




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
?

Number of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 124194

Note: your query alignment consists of only 3 sequence(s).

Visualization
Resubmit Section
29 6i
—r—
S— S—
) Donad
e T)
S v R cde223s 2
ST om
il
I
. . . . Aligned | Target
Nr  Hit 7 Name © Probability = E-value  Score S5 cols " Length
1 a8 RNA-binding protein E3; E3L, PKR, 9149 12 54 38 32 62
Vaccinia Virus, VIRAL PROTEIN-
TRANSFERASE complex{Vaccinia virus
WR)
2 aAS4A Double-stranded RNA-specific 8789 32 239 37 3 63
adenosine deaminase; HYDROLASE;
NMR {Hormo sapiens) SCOP: a.4.5.19
3 3EVIA 2-DNA-binding protein 1; Alternative 87.76 23 231 34 32 72

splicing, DNA-binding, Polymorphism,
DNA Binding Protein-2-DNA COMPLEX,
DNA Binding

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Aucune synténie observée

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

_ DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 20 40 60 80 100 120
DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0

o o o
s o ®

Probability

o
N

— Inside

4
o

0 20 40 60 80
Sequence

120




Non

Est-ce que la fonction oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
NFK

DECISION:




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-29

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage carostasia
Geéne # 29
Coordonnées du Stop 21406
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 39
21669

Fonction prédite

membrane protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

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

f . YES BOTH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel Cadre+3

codant ?
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21200 21600 22000 22400 800 23200
Nucleotide Position
Core E

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

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_29, function unknown, 94
Mucci_29, function unknown, 87
Mandalorian_ 29, function unknown, 87
Quartz_29, function unknown, 87

YuuY_38, function unknown, 63
Schubert_3@, function unknown, 93

(bits) value

200 1e-51
183 1=-46
183  1e-46
166  le-41
79 4e-15
58 3e-@9

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

Non

DECISION:

oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

21690 /21669

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

Starts : 10 ORF Start : 21663 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SD ScoringMatix [Kiblers <] Ewlore |

Selected : 1 ORF Stop : 21406 S5'End|333 1000 333 39

ORF Length : 264 FEnd 800 600 200 30 Spacing Weight Matrix |Karlin Medium v 4

[ I [ I [] 21669

StajRav SD_|Genomic [Spacer |Final |Sequence of the Region |Start[stazt  |oRE |
¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
il_ . 1,4€7 10 -5,€78 ACCTGTCGTAGARGACTAGGGC TTG 21708 300
2 13 AGAAGACTAGGGCTTGTGCCCC  TTG 21€9¢€ 291
3

GIG 21€50 285

TACCCAGGCGACGATCAACGTC  ATG

s 1 s 144
€ 1,672 |7 -€,070 | GACGATCAACGTCATGGTCCIG ATG 135
7 1,192 |14 -€,917 |CATGGTCCTGATGCCCCTCCTG |ATG 123
8 1,152 s -7,571 | GGTCCTGATGCCCCTCCIGATG  GTG 120
s 2,113 1€ -5,400  GGACGAGGTTCTGCGAGGCCIG  GIG 4z
10 1,365 15 -€,804 |CCAGATCGGTGAATATIGGGGG TIG B

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start ATG ne donne pas I'ORF le plus long
Mais Meilleur score RBS

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

~’[@ o © Qo P r

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Avec le start 21669 :




& Download v~ GenPept Graphics ¥ Next ~«Descriptions
membrane protein [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02422.1 Length: 87 Number of Matches: 1

See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1to 87 GenPept G

Related Information
Identical Proteins - Identical
proteins to QDK02422.1

Score Expect Method Tdentives Posiives Gaps
176 bits(446) 4e-55_Compositional matrix adjust. _87/87(100%) 87/87(100%) 0/87(0%)

Query &  MTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATINVMVLHPLLMVEFGVWUALCAA 67
MTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOAT INVMVLMPLLMVF FGWHALCAA
Sbjct 1 MTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATINVMVLHPLLMVEFGVWUALCAA 60

Query 68 YWHGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 94
YUGRYWDEVL RGLVGL IQIGEVHGLL
Sbjct 61 YWNGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 87

& Download v~ GenPept Graphics ¥ Next 4 Previous <«Descriptions

membrane protein [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59248.1 Length: 87 Number of Matches: 1

Range 1: 110 87 GenPep! Graphics

Method

Seore e Identite Posiives Gaps
159 bits(403) 1e-48 Compositional matrix adjust.  79/87(91%) 81/87(93%) 0/87(0%)

Query 8  MTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATINVHVLHPLLMVEFGVWWALCAA 67
M T 4 R ITS EDLVAAVGADTEPEQEKATPT+ATINVNVLMPLLMVFFGWVHALCAA
Sbjct 1 MKTTLETRPITSLEDLVAAVGADTEPEQEKATPTEATINVAVLHPLLMVFFGVWWALCAA 60

Query 68 YWNGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 94
YUMGRYWDEVLRGLVGLIQIGEYWGLL
Sbjct 61 YWHGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVHGLL 87

Ce start n’est pas conservé chez les homologues

Avec le start 21669 :

& Download v~ GenP

Graphics ¥ Next <@Descriptions

membrane protein [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02422.1 Length: 87 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See al Identical Proteins(IPG)

Related Information
Identical Proteins - Identical
proteins to QDK02422.1

Score Expect Method dentites Positives Gaps
176 bits(447) 2e-55 Compositional matrix adjust. 87/87(100%) 87/87(100%) 0/87(0%)

Query 1 MTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATINVMVLUPLLUV FGWIALCAR 60
HTTLTOPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATIRVMVLMPLLHVFFGVVWALCAA
Sbjct 1 MITUTOPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTOATINVMVLMPLLMVFFGVVHALCAA 60

Query 61 VWNGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 87
YUHGRYNDEVLRGLVGLIQIGEVHGL

Sbict 61 YWNGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 87

& Download v~ GenP

Graphics v Next & Previous <«Descriptions
membrane protein [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59248.1 Length: 87 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 87 Ga

Score Exper Tdeniite: Positives Gaps
160 bits(404) 7e-49 Compositional matrix adjust. _ 79/87(91%) _81/87(93%) _0/87(0%)

Query 1 HTTLTDPRTITSFEDLVAAVGADTEPEQEKATPTQATINVMVLMPLLUVEFGVVKALCAA 60
M T + R ITS EDLVAAVGADTEPEQEKATPT+ATINVMVLNPLLMVFFGVVHALCAA
Sbjct 1 MKTTLETRPITSLEDLVAAVGADTEPEQEKATPTEATINVMVLMPLLMVFFGYVHALCAA 60

Query 61 YWNGRYWDEVLRGLVGLIQIGEVWGLL 87
YUMGRYWDEVLRGLVGLIQIGEYHGLL
Sbict 61 VWNGRYWDEVLRGLVGLIOIGEVWGLL 87

Le start conservé est donc celui a la position 21669

DECISION:

Le start conservé est le 21669 car il a un meilleur score, il
correspond a 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 et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Jucci_29, function unknown, 87 183 le-46
Mandalorian_ 29, function unknown, 87 183 le-46
Carostasia Draft_29, function unknown, 94 183 le-46
Quartz_29, function unknown, 87 166 le-41
fuuY_30, function unknown, 63 _19 4e-15
Schubert_30, function unknown, 93 29 3e-09
%o0ji_30, function unknown, 91 _56 3e-08
Juanyo_29, function unknown, 64 _56 3e-08

-

Le meilleur hit est une protéine a fonction inconnue chez le

phage Nucci, avec une e-value= 1e-46.

Distribution of 87 Blast Hits on the Query Sequence

324836 Peppind 31 notion urknown, 95 5432 3 £40.43
Calor Kay for Aligemant Scores

lelin
F

T
3 selectall 17 sequences seected. GenPept  Graphics  Distance tree of esults  Multiple alignment MSA Viewer
Mox Toal Quy E  Per Acc

e Seamtstane Score Score Cover value | ldent Len  Accession
membrane roten Micrsbaerium phage Nucs) Microbacterium shage Nucei 6 W6 %% 2085 10000% 67 QOKGZZ1
membane protein Micrbacterium phage Quarz) Microbacterum phage Quarz 10 160 9% Bedd %080% &7 UVKso281
‘membrane potsin Microbacteriu phage Yuu) Microbactrum phage YuuY 789 739 7% Gets 627i% 63 QEPSISNT
memrane rotein Micrbacterium phage Jusnyo) Microbactrium phage Juanyo 520 520 61% 306 AOT% 64 USHaTTal
Descripions w Aigments  Taxonomy

a

AlgnmenScores W<40 W40-50 [50-80 HE0-200 W20 ©
1 suences scted © No putative conserved domains have been detected

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 | Pas de correspondance pertinente.
protéique s’aligne avec o e -
une protéine de fonction et L

DIGA.PGY, HEM,KGO; 284 (Roselfexus

annotée venant de la PDB
ou autre base de données
lors d’un crible HHPred

2 ek oz B 2w s oz s

OME: HET:MG: 3.1A (Escherichia

avec une proba >= 90% et el
une couverture acceptable | visualization
? Resubmit Section

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région

du génome qui montre une | ©resneetetEA0 ‘
forte conservation de CH. |
I'ordre des génes ?

Est-ce que ce géne code | Oui, c’est cohérent avec I'homologie avec une protéine

pour une protéine membranaire.
transmembranaire (TM) ? ) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM
Outside [—
Membrane
Inside
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DeepTMHMM - Posterior Probabilities

10 ~
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Phobius prediction

Prediction of UNNAMED

I0  UNNAMED

FT  TOPO_DOM 1 46 CYTOPLASHIC.

FT  TRANSMEM 47 7

FT TOPO_DOM n 94 NON CYTOPLASMIC.
"

Probius posterioe probabilities for UNWPED

aterior laoe) probadllity

e

Est-ce que la fonction Non.
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
AlphaFold Structure :
%pm v\l‘}*
piDDT: W Very low (<50) Low (60) W= OK (70) Confident (80) mmm Very high (>90)

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

AFDB-PROTEOME 2 hits GRAPHICAL

GRAPHICAL

@

GRAPHICAL  NUME|

Aucun hit pertinent, seulement des unknown proteins.




DECISION:

Ce gene code pour une protéine de membrane.




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 30
Coordonnées du Stop 21709
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 25
23385

Fonction prédite

DNA primase/helicase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 ?
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Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence
[Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
! R T
Est-ce que le candidat est
. )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ? R score
. Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucci_3@, function unknown, 558 1134 0.0

Carostasia_Draft_3e, function unknown, 558 1134 e.0

Mandalorian_3@, RecA-like DNA recombinase, 558 1132 e.e

Quartz_31, DNA primase/helicase, 558 1123 e.e

Juanyo_31, RecA-like DNA recombinase, 558 1e83 e.e

YuuY_32, RecA-like DNA recombinase, 559 980 e.e

WilliamStrong_32, DNA recombinase, 555 846 0.0

Sansa_31, DNA recombinase, 559 811 0.0

MCubed_32, RecA-like DNA recombinase, 560 8le e.0

Finny_32, RecA-like DNA recombinase, 560 810 0.0

Zenitsu_32, DNA primase/helicase, 560 809 ©.0

Glamour_31, RecA-like DNA recombinase, 560 809 e.e

ColaCorta_32, DNA recombinase, 560 809 0.0

Andromedas_32, DNA recombinase, 560 809 e.e

Saratos_32, RecA-like DNA recombinase, 560 808 ©.0

Eleri_32, DNA recombinase, 560 80 0.0

ChikPic_32, DNA primase/helicase, 568 808 .0

Nebulous_31, DNA primase/helicase, 559 805 0.0

Clock_Draft_31, function unknown, 559 805 0.0
oo

Neferthena_31, DNA recombinase, 560

3

o

On a bien d’autres phages qui possgdent le géne

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

Gene suffisamment long, méme 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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Glimmer : 23385
GeneMark : 23316

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site) de
bon score ?

| | - 1 _I11

ScalRaw 50 [Genomic [Spacer |Final
il T

I TIIT 1T 1
T

[sequence of che megion

s 4,416

Meilleur score RBS corresApond au“start prédit par glimmer
-2.433 le start prédit par GeneMark est le 4° meilleur score

1738

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

plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF (>30bp)
? Sile plus long pas retenu,
quel est I'écart intergéne
résultant ?

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

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?

Gene: Carostasia_30 Start: 23385, Stop: 21709, Start Num: 12

Candidate Starts for Carostasia_30:

(Start: 12 @23385 has 143 MA's), (Start: 17 @23352 has 5 MA's), (Start: 22 @23322 has 1 MA's),
(Start: 23 @23316 has 7 MA's), (27, 23259), (44, 23115), (52, 23058), (57, 22998), (61, 22965), (69,
22905), (71, 22893), (73, 22860), (76, 22839), (77, 22824), (80, 22809), (100, 22680), (102, 22668),
(125, 22500), (131, 22458), (132, 22449), (138, 22392), (150, 22320), (155, 22302), (176, 22158),
(183, 22125), (197, 22056), (200, 22041), (202, 22035), (205, 21996), (211, 21939), (217, 21891),
(224, 21837), (232, 21789), (235, 21765), (240, 21735),




Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences
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1 100 200 300 400 500

& Download v GenPept Graphics

RecA-like DNA recombinase [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013623.1 Length: 558 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 558 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
1138 bits(2943) 0.0  Compositional matrix adjust. 557/558(99%) 557/558(99%) 0/558(0

Query 1 MDINPLDLIHRVWKHSGVAGHVWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSVDW 60
MDINPLDLIHRVWKHSGVAGHVWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSVDW
Sbjct 1 MDINPLDLIHRVWKHSGVAGHVWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSVDW 60

Query 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120
YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA
Sbjct 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120

Query 121 IWLLKEALPVSEFHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDISQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS 180
IWLLKEALPVSEFHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDISQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS
Sbjct 121 IWLLKEALPVSEFHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDISQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS 180

Query 181 GRVWTRGMLLSRVAKELGFSAGTAAELGKKDTYGDRSQLLWKFARNAAELGLDQSLAFKM 240
GRVWTRGMLLSRVAKELGFSAGTAAELGKKDTYGDRSQLLWKFARNAAELGLDQSLAFKM
Sbjct 181 GRVWTRGMLLSRVAKELGFSAGTAAELGKKDTYGDRSQLLWKFARNAAELGLDQSLAFKM 240

Query 241 IKATEWNKWKDDPDKLKDDIERAYGHVPEKPRKEKPKPIQDDDSDDDEEVIEAWEMSTLD 300
IKATEWNKWKDDPDKLKDDIERAYGHVPEKPRKEKPKP QDDDSDDDEEVIEAWEMSTLD
Sbjct 241 IKATEWNKWKDDPDKLKDDIERAYGHVPEKPRKEKPKPTQDDDSDDDEEVIEAWEMSTLD 300

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 Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence | Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

protéique s’aligne avec
une protéine de fonction | *** PhagesDB :

annotée lors d'un BlastP | (q#: s#) : [alignment] ; e-value :
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10 et une
couverture acceptable ? [Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments |
Color Key for Alignment Scores

A P e S e P
0 100 200 300 400 500

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Score E

Sequences producing significant alignments: {bits) Walue

Nucci_3@, function unknown, 558 1134 0.2
Carostasia_Draft_3@, function unknown, 558 1134 Q.2
Mandalorian_3@, RecA-like DNA recombinase, 558 1132 Q.2
Quartz_31, DNA primase/helicase, 558 1123 e.e
Juanyo_31, RecéA-like DNA recombinase, 558 283 0.0
YuuY_32, RecA-like DNA recombinase, 559 98@ 0.2
WilliamStrong_32, DNA recombinase, 555 846 Q.0
Sansa_31, DNA recombinase, 559 811 2.0
MCubed_32, RecA-like DNA recombinase, S6@ 810 Q.2
Finny_32, RecA-like DNA recombinase, S56@ 810 Q.2
Zenitsu_32, DNA primase/helicase, 56@ 809 Q.2
Shamu_32, helicase, 56@ 803 Q.
Glamour_31, RecéA-like DNA recombinase, 560 809 Q.0
ColaCorta_32, DNA recombinase, 56@ 803 Q.2
#Andromedas_32, DNA recombinase, 560 8023 Q.2
Saratos_32, Rech-like DNA recombinase, 56@ 808 Q.0
Eleri_32, DNA recombinase, S56@ 8308 Q.2
ChikPic_32, DNA primase/helicase, 560 8308 Q.0
Nebulous_31, DNA primase/helicase, 559 805 Q.0
Clock_Draft_31, function unknown, 559 805 Q.
Neferthena_31, DNA recombinase, 560 802 Q.2
#Alakazam_32, Rech-like DNA recombinase, 558 795 @.@
Mercedes_28, RecA-like DNA recombinase, 553 795 Q0.e
Lunal8_33, RecA-like DNA recombinase, 555 792 o.e
KatChan_33, RecA-like DNA recombinase, 555 792 0.@
Morrigan_33, RecA-like DNA recombinase, 552 783 Q.0
Chepli_33, RecA-like DNA recombinase, 555 788 Q.0
Hasitha_31, RecA-like DNA recombinase, 555 786 Q.0
Librie_31, DNA primase/helicase, 555 785 Q.0




>Nucci_30, function unknown, 558
Length = 558

Score = 1134 bits (2934), Expect = 0.0
Identities = 558/558 (1@0%), Positives = 558/558 (100%)

Query: 1  MDINPLDLIHRYWKHSGYAGHVWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSYDH 6@
MDINPLDL IHRVHKHSGYAGHYWMPSISDIGDKDKERFREGAML SARKPSFPDLRDSYDH
Sbjct: 1 MDINPLDLIHRYWKHSGYAGHYWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSYDH 6@

Query: 61 YWTPAYSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVHYDCDDSYDRKLLEALRPSYMWE TSPGHIQA 120
YHTPAYSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVHYDCDDSYDRKLLEALRPSYMHE TSPGHIQA
Sbjct: 61 YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVHYDCDDSYDRKLLEALRPSYMHETSPGHIQA 120

>Mandalorian_3@, RecA-like DNA recombinase, 558
Length = 558

Score = 1132 bits (2929), Expect = 2.0
Identities = 557/558 (99%), Positives = 557/558 (99%)

Query: 1  MDINPLDLIHRVWKHSGYAGHYWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSYDH 6@
MDINPLDL IHRYHKHSGYAGHVWMPSISDIGDKDKERFREGAML SARKPSFPDLRDSYDH
Sbjct: 1 MDINPLDLIHRYWKHSGYAGHYWMPSISDIGDKDKERFREGAMLSARKPSFPDLRDSYDH 6@

Query: 61 YWTPAYSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVWYDCDDSYDRKLLEALRPSYMHETSPGHIQA 120
YHTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVHYDCDDSYDRKLLEALRPSYMHE TSPGHIQA
Sbjct: 61 YWTPAYSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAYHYDCDDSYDRKLLEALRPSYMHETSPGHIQA 120

Query: 121 IWLLKEALPYSEFHRDGFIGML TQAIGADKSGYDISQLLRYPGTMHHKREPFLGRVLSSS 180@
IWLLKEALPYSEFHRDGF IGHL TQAIGADKSGYDISQLLRYPGTMHHKREPFLGRVLSSS
Sbjct: 121 IWLLKEALPYSEFHRDGFIGML TQAIGADKSGYDISQLLRYPGTMHHKREPFLGRYLSSS 18@

*kk nr ..
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

W_
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& Download v

hypothetical protein SEA_NUCCI_30 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02423.1 Length: 558 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 558 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives

Gaps

1139 bits(2945) 0.0  Compositional matrix adjust. 558/S58(100%) 558/558(100%) 0/558(0%)

Query 1 MDINPLOLIHRWKHSGYAGHWMPSI SDIGDKDKER FREGAMLSARKPSFPDLRDSVOW 60
MDINPLOLIHRWWKHSGYAGHWIMPSI SDIGDKDKER FREGAMLSARKPS FPDLRDSVOW
Sbjct 1 MDINPLOLIHRWWKHSGYAGHWMPSISDIGDKDKER FREGAMLSARKPSFPDLRDSVOW 66

Query 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAWWYDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120
YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAVWYDCDDSYDRK LLE ALRPSYMWETSPGHIQA
Sbjct 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120

RecA-like DNA r bii ium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013623.1 Length: 558 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 558 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives G

aps
1138 bits(2943) 0.0 Compositional matrix adjust. 557/558(99%) 557/558(99%) 0/558(0%)

Query 1 MDINPLDLIHR WKHSGVAGHWWMPST SDIGDKDKER FREGAMLSARKPSFPDLRDSVOW 6@
MDINPLDLIHR WKHSGVAGHWWMPST SDIGDKDKER FREGAMLSARKPS FPDLRDS VOW
Sbjct MDINPLDLIHR WKHSGVAGHWIMPST SDIGDKDKER FREGAMLSARKPSFPDLRDSVOW 60

i

Query 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAWWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120
YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA
Sbjct 61  YWTPAVSRGDTRRIKKGTEGTNYPAQRAWWVDCDDSYDRKLLEALRPSYMWETSPGHIQA 120

Query 121 IWLLKEALPVSEFHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDISQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS 180
IWLLKEALPVSE FHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDI SQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS
Sbjct 121 IWLLKEALPVSEFHRDGFIGMLTQAIGADKSGVDISQLLRVPGTMHHKREPFLGRVLSSS 180

Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informations a 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
?

Number of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 112523

Visualization

298

Resubmit Section

556




Aligned _ Target
Nr Hit Name Probability  Evalue  Score 55 cols Length

1 INLEC Regulatory protein repA; replicative 99.86 18e19 17119 219 240 279
DNA helicase structural changes,
REPLICATION; HET: SO4; 1.95A
{Escherichia coli} SC

2 cd01125 RepA_RSF1010_like; Hexameric 99.77 37e16 14475 245 215 233
Replicative Helicase RepA of plasrmid
RSF1010 and related proteins. This
family includes the

3 20RA UPF0273 protein PHO284; RecA 99.76 17e16 14799 205 225 247
superfamily ATPase, Hexamer,
Structural Genomics, NPPSFA, National
Project on Protein Struc

4 cd1394 archRadB; archaeal RadB. The 99.75 23e16 14322 19 213 216
archaeal protein RadB shares
similarity RadA, the archaeal functional
hormologue to the bact

5 BDUEF Dna-like replicative helicase; phage, 9975 44e17 16555 157 246 432
complex, helicase, REPLICATION-DNA-
RNA complex; HET: AGS{Escherichia
phage T4)

6 P0300G VG12_BPP22 Replicative DNA helicase  99.75 99e17 16437 179 251 458
0s=Salmonella phage P22 0X=10754
GN=12 PE=3 5V=1

7 cdig4ss KaiC-like_N; N-terminal domain of KaiC 9975 88e16 14046 223 220 216
farmily protein; uncharacterized
subfarmily. Kai is a circadian clock
protein, mos

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe

1. INLFC protein repA: repli DNA el i REPLICATION; HET: 504; 1.95A {Escherichia coli) SCOP:
Ce géne est-il situé a coté Probability: 99.86%, E-value: 1.8e-19, Score: 17119, Aligned cols: 240, Identities: 22%, Similarity: 0.265, Ternplate Neff: 11.6
a 1 Q ss_pred hhheeeccec CCeEEEECCCC < CCChhHHHHH
de genes de fOnCtlon QQ_gene_ 30 298  TLDQFGPVIRTAHSWVLPNITAEGACGLLVAAPK\GKTRIATE IALGL ATGRRFLGL SURKFKRIGFLSLEDGDLFAER 377 (559)

connue et danS une région Q Consensus 208 o e i I G Gt T ] G G Vi s 377 (s59)
L N B I L L T T IR v S 1Y PY PSP RY 1Y Pooy P
du genome qu| montre une T Consensus 8 TG GG T Jnmn ] G G i e 86 (279)
. T NLFC 8 NILEAFARAPFFLDYVLPN-HVAGTIGAL VSFGGAGKSHILALQL AMQTAGGFDL LEVGEL PTGFVIVL PAEDFPTATHHR 86 (273)
forte conservation de T s5.cisp CHMHHHSCCCCCCEEETT- EETTSEEEEEECT
l'ordre des génes ? T ss_pred CHHHHHHCCCCChhhCeCe- ceeCe e CCCHHHHHHH
Q ss_pred HHHHHCCCCC Cceeecccccc: < CceEEEeCHHHHCCCCC
QQgene__ 30 378  VSASLNRDHGRQK'HWDGHIRQDGKALVWEFFVFLDLLTLFSAVDLSEEADQQRLLETITKHELDL VVIDTLSHATGKAN 957 (S53)
Q Consensus 378 1vwiD~1~ ~~ 457 (559)
S b 66 seat|[[[+4atenn +
T consensus 87 i 143 (279)
T IMLF_C 87 LHALGAHLSAEERQAVADG THAPENFDGLKRAAE- -GRRLIVLDTLRRFHIE-E 149 (279)
T ss_dssp HHHHHTTSC T.-T¢ -
T ss_pred HHHHHRCCC € ¢ CCEEEEeCChHhccC-C
Q ss_pred < « 1% r{
Qo_gene_ 30 458 VSDOKDYATLKPLKETAKETKCATHF THHTRKRVFEK-GETUQESTLGATAL HGWSDF T1SL ASFEEE: 525 (559)
Q Consensus 458 11 13- 1 525 (559)
JevT—— SRR RN
T consensus 150 i g 229 (279)
T NLFC 150 CsIveL LVDNIRWQSYL S5 AGUDDD) 229 (279)
T ss_dssp TTC ceeeeeeeC csT CHHHHHHTTCCTTS
T s5_pred < CEEEEECCCChhhHhCCC CHHHHHHRCCCHHH
Q s5_pred - CCeEEEEEE CCCCCCcccCeeEEEecCcee
Qogeme_ 30 526  -SOLLRLGUQTKRGNNFHFIDFRLKIVQRFVY 556 (559)
© Consensus 526 i 556 (553)
T consensus 230 260 (279)
T NLFC 230 260 (279)
T s5_dssp GGGEEEEEE - EECSSSSCCCCEEEEECGRGCE
T ss_pred hecegEEee- cccccccCeecceEEeccCece




Est-ce que ce géne code | Non
pour une protéine

transmembranaire (TM) ? outeid DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
utside
Membrane
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Est-ce que la fonction oui mais doute : RepA-like helicase, DNA primase/helicase
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

oui DNA primase/helicase car les 2 domaines, primase et
DECISION: helicase sont présents
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Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-31

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia
Geéne # 31
Coordonnées du Stop 23361
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 1
Coordonnées du Start retenu 23654
Fonction prédite Nuclease

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

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




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

?; 23600 24000 24400 24800 25200
05fr— 1 — 4
o0l | 1 L)L b— L | L I I
8| 10 23600 24000 24400 24800 25200
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gl o0 I N I A NP P [N PO I B B | [
S 23600 24000 24400 24800 25200
05 T e e — —
00 L1 | I - I P ) L.l LIV
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: 23600 24000 24400 24800 25200
Nuirlantida Dasitinn
Score E

Sequences producing significant alignments:

Quartz_32, nuclease, 97
Carostasia_Draft_31, function unknown, 97
Mandalorian_31, nuclease, 97

Juanyo_32, holliday junction resolvase, 97
Nucci_31, helliday junction resolvase, 91
YuuY_33, nuclease, 97

Juicer 35, nuclease, 97

Jemerald_35, nuclease, 97

Zenitsu_33, VRR-Nuc domain protein, 95
Shamu_Draft_34, function unknown, 95
Saratos_33, nuclease, 95

Sansa_32, nuclease, 95

(bits) value

260 le-51
268 le-51
199 Ze-51
183 2e-48
187 Ge-48
186 1=-47
176 2=-44
176 2=-44
174 Se-44
174 Se-44
174 S5e-44
174 5e-44

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

Non

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 23654
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est o R e e e[| T

associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

ORFlength:237  F'End 500 857 857 42 Spacing Weight Matrix [Kadin Medum  v| Document
I T ]
ScafRaw D _|Genomic [Spacer [scarc[scase
s |score |z vaiue |
33 1,163 s
2,515 |7

I e mere
1

Tor ]
Codon[Posteion [tangen |

23658 254

[opscrean of che scare |

n
3 s1s 1€
s

ass 13

€ 14 4,441 AGTAGA

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

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

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

T

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Score = 280 bits (588), Expect = 1le-51
Identities = 97/57 (100%), Positives = 97/97 (1eek)
Query: 1 MDEAEVVRRMLKRLNAMPGVYALRTHGGSFQQKGTPDIIGCAHGHFFATEAKKTAKEKPS 6@
MDEAEVVRRMLKRLNAMPGVYALRTHGGSFQOKGT PDIIGCAHGHF FATEAKKTAKEKPS

Sbjct: 1 MDEAEVVRRMLKRLNAMPGVYALRTHGGSFQQKGTPDIIGCAHGHFFAIEAKKTAKEKPS 6@

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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) value

Quartz_32, nuclease, 97 2ea 1le-51
Carostasia_Draft_31, function unknown, 97 268 1e-51
Mandalorian_31, nuclease, 97 199  2e-51
Juanyo_32, holliday junction resolvase, 97 183  2e-48
Nucci_31, holliday junction resolvase, 91 18 62-48
YuuY_33, nuclease, 97 86 1e-47
Juicer_35, nuclease, 97 176 2e-44
Tk .
nr:
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Em S e Sone Soms ot | valie | e Lon| A
s 05 205 9% 266 10000%
W6 204 oB% dess %O

19 195 9% Sedd S278%

NN N<N<]

_ A Aligned Target
Est-ce que la séquence we o Name probabitiy © Evalue © Score © 55 © cols Lengeh
protéique s’aligne avec
e . 1 4QBO_A Nuclease; nuclease, HYDROLASE; 1.3A 99.85 2.8e-19 99.57 131 88 92
une protéine de fonction Streptococeuis phage P9) SCOP.
” €52.1.35, 1111
annotée venant de la PDB
4 & 40BN_B Nuclease; Nuclease, HYDROLASE: HET: 99.85 33e-19 99.21 133 90 93
ou autre base de données S0+ et o phage S0
’ H SCOP: €.52.1.35
lors d’un crible HHPred o1
avec une proba >=90% et 3 VRR-NUC-ike; Virus-type replication 9985 42e19 9826 132 90 126
repair nuclease. This model characterizes
une couverture acceptab|e a set of nucleases that resemble Holliday
0S=Acyrthosiphon pisum secondary
endosymbiont phage 1 0X=67571 GN=44
1 98

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Oui, la comparaison est faite avec le Phage mandalorian.
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En haut Carostasia, en bas mandalorian. Les genes adjacents
correspondent a des protéines de métabolisme de '’ADN.

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

o uNNAED
FT Topo_bon 1 98 NON CYTOPLASHIC.
Phobius posterior probabilities for UNNAHED
1
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02

10 2 EY @ 50 60 ) 3 %
transmenbrane ——  cytoplaswic = non cytoplasnic signal peptide ——

The probabiliy data used in the plot is found here, and the gnuplot scriptis here,
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Est-ce que la fonction

proposée fait partie de liste

de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

oul




DECISION:

Nuclease




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 32
Coordonnées du Stop 23654
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 45
Coordonnées du Start retenu 24484
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé 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 ?

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

161596 Glamour_33, function unknown, 271..8= 321 E=1e-87

Color Key for Alignnent Scores

lelll
o 50 100 150

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_32, function unknown, 276
Mandalorian_32, function unknown, 280
Nucci_32, function unknown, 282

Quartz_33, function unknown, 276

YuuY_34, function unknown, 283

Juanyo_33, function unknown, 285
Zayuliv_33, function unknown, 283
QuadZero_33, function unknown, 286

Score
(bits) Value

549
3
3

v
N

P

v
o

w1
N
i

IS
o
=

l

IS
00
IS

W [w
IS
N oo

:

e-156
e-152
e-152
e-149
e-138
e-137
le-95
2e-95

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

Longueur OK, gap de 53 avec le gene d’apres, méme sens que

les génes a coté.

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Quel start Glimmer et 24484 pour les 2
GeneMark suggérent-ils ?
Est-ce que le start est StajRaw SD |Genomic [Spacer |Final |Sequence of the Region |Start|starc  |orr |
associé a un RBS ¢ [Score |z Value [Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
. . . . 1 -1,981 2,887 10 -2,€45 CAACAGAAAGAAGGAAGCCAAC ATG 24484 831
(Rlbosome Blndlng Slte) 2 -4,013 1,921 8 -5,235 CTCCGGCATCAACACGAAGCGT ATG 24418 7€S
de bon score ? 3 |-4,416 [1,733 11 -5,173  GCACGCCTTCAAGATCGTCGGC (GTG 24382 729
4 -2,918 2,435 13 GGAGGCCCAGGACGGGACCGAC ATG 24345 €95¢
5 -2,482 2,€38 17 GTTCTGGAAGCTCCGTGACCIC ATG 24244 591
€ -4 1,518 13 3 cC CCATCGH! G TG 241e€3 S10
7 -2,787 2,509 10 -3,452 CGGCGTCAAGAAGGACGAGCTIC GTG 238€¢€ 213

etestun ATG

Meilleur score RBS -2.645 correspond au start prédit par les 2

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne 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 ?

Gene: Carostasia_32 Start: 24484, Stop: 23654, Start Num: 1

Candidate Starts for Carostasia_32:

(Start: 1 @24484 has 16 MA's), (2, 24418), (4, 24382), (6, 24349), (9, 24244), (12, 24163), (14,

23866),




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

I 1 1 1 1 I
1 50 100 150 200 250

& Download v GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_32 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013625.1 Length: 280 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 280 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
521 bits(1342) 0.0  Compositional matrix adjust. 275/280(98%) 275/280(98%) 4/280(1%)

Query 1 MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKEAQDGTDMYVFYLVPEVEKYKT = 60
MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKEAQDGTDMYVFYLVPEVEKYKT
Sbjct 1 MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKEAQDGTDMYVFYLVPEVEKYKT = 60

Query 61 RRFPYYCKLQQNQFWKLRDLMVAAGVLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKVVAGEVEDETGQY 120
RRFPYYCKLQQNQFWKLRDLMVAAGVLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKVVAGEVEDETGQY
Sbjct 61 RRFPYYCKLQQNQFWKLRDLMVAAGVLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKVVAGEVEDETGQY 120

Query 121 EGRSTLANIYGLDILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDVDEEEEADEDELREEIE 180
EGRSTLANIYGLDILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDVDEEEEADEDELREEIE
Sbjct 121 EGRSTLANIYGLDILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDVDEEEEADEDELREEIE 180

Query 181 ALTLAALRKRAKGLGIDTDGVKKDELVELVIEEELGEGDDEG--DEDDLDDEDLDDEELE 238
ALTL ALRKRAKGLGIDTDGVKKDELVELVIEEELGEGDDEG DEDDLDDEDLDDEELE
Sbjct 181 ALTLPALRKRAKGLGIDTDGVKKDELVELVIEEELGEGDDEGDEDEDDLDDEDLDDEELE 240

Query 239 DEEFEDDEEEEE--EPAPRRRAAARKPAAKAPARRTVKRR 276
DEEFEDDEEEEE EPAPRRRAAARKPAAKAPARRTVKRR
Sbjct 241 DEEFEDDEEEEEEPEPAPRRRAAARKPAAKAPARRTVKRR 280

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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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




Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

|Mouse-overtu show defline and scores. Click to show alignments |
Color Key for Alignment Scores

<40 40-50
e P e e R
0 50 100 150 200 250

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) VYalue

Carostasia_Draft_32, function unknown, 276 549 e-156
Mandalorian_32, function unknown, 280 537 e-152
Nucci_32, function unknown, 282 536 e-152
Quartz_33, function unknown, 276 524 e-149
YuuY_34, function unknown, 283 491 e-138
Juanyo_33, function unknown, 285 484  e-137
Zayuliv_33, function unknown, 283 348 1le-95
QuadZero_33, function unknown, 286 347 2e-95
Hasitha_33, function unknown, 286 347 2e-95
Fulton_Draft_34, function unknown, 286 47 2e-95
Librie_33, function unknown, 287 346 4e-95
CaptainRex_33, function unknown, 287 346  4e-95
LilTerminator_Draft_34, function unknown, 287 345 Se-95
GreenIvy_Draft_34, function unknown, 287 345 7e-95
Zepp_34, function unknown, 280 343 3e-94

>Mandalorian_32, function unknown, 280
Length = 280

Score = 537 bits (1383), Expect = e-152
Identities = 275/28@ (98%), Positives = 275/28@ (98%), Gaps = 4/280 (1%)

Query: 1 MAKKIRLDFSKYEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKEAQDGTDMYVFYLYPEVEKYKT 6@
MAKKIRLDFSKYEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGYEDKEAQDGTOMYYFYLVPEVEKYKT
Sbjct: 1 MAKKIRLDFSKYEERSGINTKRMPEGLHAFKIYGYEDKEAQDGTOMYVFYLYPEVEKYKT 6@

Query: 61 RRFPYYCKLQQNQFHKLRDLMYAAGYLDASKAKGKAYNIDPNKAIGKYYAGEVEDETGQY 12@
RRFPYYCKLQQNQF HKL RDL MY AAGYL DASKAKGKAYNIDPNKAIGKYYAGE VEDE TGQY
Sbjct: 61 RRFPYYCKLQQNQFHKLRDLMYAAGYLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKYYAGEVEDETGQY 120

Query: 121 EGRSTLANIYGLDILDEDSTGYEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDYDEEEEADEDELREEIE 18@
EGRSTLANIYGLDILDEDSTGYEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDYDEEEEADEDELREEIE
Sbjct: 121 EGRSTLANIYGLDILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDYDEEEEADEDELREEIE 180

*kk

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




No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

mm

1 S0 100 150 200 250

Max Total Query E  Per Acc

Descipion o Nama S S ot ek | it L Acrnon
byethetics protin SEA MANDALORY phage Mandaloian]  Microbacterium phage Mandslorsn 21 s e 00 2% 20 QOIEX
byathetica roein SEA NUCCL 22 haos Nucsi Miobacterum phage Hucei 20 &0 e 00 9% 22 QDA
yaethetica proain SEA_ OUART, shage Quatz] Misiobacterium phage Quatz 59 9 % 00 W77 6 UKERE
ythetica proein SEA_JUANYD 33 Juanye] Mirobacterium phage Jusryo 3737 7% GelDs S02% 285 USHAIESD
hyathetica proein SEA YUY 34 ] Mitobasterium phage YouY W W TN 209 8261% 23 QFPOSIEIL
ynothtical proein SEA_CHEETO1 36 (Micrabacteriur phage Chestol Miciobacterium phage Chastol N8 28 % 4o SEOM% 273 LvG

yacthetical rotein SEA_SANSA phage Saneal Miciobacterium phage Sansa A3 23 7% 2064 S619% 272 AxiEER1
byacthetica rooin SEA GLAMOUR 33 [Vicrabactarium ghage Glamau] Mirobacterium phage Glamour 20 2 7% s s829% 21 GKoEZL

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_32 [Microb ium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013625.1 Length: 280 Number of Matches: 1

Range 1: 1to 280 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
521 bits(1342) 0.0 Compositional matrix adjust. 275/280(98%) 275/280(98%) 4/280(1%)
Query 1  MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKEAQDGTDMYVFYLVPEVEKYKT 60

MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKE AQDGTDMY VFY LVPE VEKYKT
MAKKIRLDFSKVEERSGINTKRMPEGLHAFKIVGVEDKE AQDGTDMYVFY LVPEVEKYKT 60

-

Sbict

Query 61  RRFPYYCKLQQNQFWKLRDLMVAAGYLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKVVAGE VEDETGQY 120
RRFPYYCKLQQNQFWK LRDLMVAAGYLDASK AKGK AVNI DPNK ATGK VVAGE VEDETGQY
Sbjct 61 RRFPYYCKLQQNQFWKLRDLMVAAGVLDASKAKGKAVNIDPNKAIGKVVAGEVEDETGQY 120

Query 121 EGRSTLANIYGLOILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDVDEEEEADEDELREEIE 180
EGRSTLANIYGLDI LDE DSTGVEDDDEE Y DDE ADE AEEEYEDDVDEEEEADEDE LREEIE
Sbjct 121 EGRSTLANIYGLDILDEDSTGVEDDDEEYDDEADEAEEEYEDDVDEEEEADEDELREEIE 180
Query 181 ALTLAALRKRAKGLGIDTDGVKKDE LVE LVIEEELGEGDDEG- -DEDDLDDEDLODEELE 238
ALTL ALRKRAKGLGIDTDGVKKDELVELVIEEELGEGDDEG DEDDLDDEDLODEELE
Sbjct 181 ALTLPALRKRAKGLGIDTDGVKKDE LVELVIEEE LGEGDDEGDEDEDDLODEDLDDEELE 249
Query 239 DEEFEDDEEEEE--EPAPRRRAAARKPAAKAPARRTVKRR 276
VKRR

DEEFEDDEEEEE EPAPRRRAAARKPAAKAPARRT'
Sbjct 241 DEEFEDDEEEEEEPEPAPRRRAAARKPAAKAPARRTVKRR 28@

Note : Vous avez peut-étre déja trouvé ces informations a 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
?

Number of Hits: 122

Query MSA diversity {Neff): 6.10791
Detected sequence features: sColled coll segment(s)

Visualization

Nr Hit

1 PFOS037.7

2 PR214881
3 2HQA
4 1RA

5 PFOS12414

6  20UTA

7 PR211691

8  PF10208.13

9 PF12949.11

Resubmit Section

134
S
- ST
o ° o Aligned _ Target

Name Probability = Ewvalue  Score S5 cols " Length
; DUF669 ; Protein of unknown function  99.76 37e17 13452 138 121 130
{DUF669)
3 YqbF_HeH ; Yqbf; HeH motif 9767 000017 4965 42 36 £
Hypothetical protein yqbF; twe- 97.05 00022 5399 47 44 11
domain, Bsu26130, YqbF; NESG,
Structural Genomics, PSE2, Protein
Structure Initiative, N
THYROID AUTOANTIGEN; DNA repair 95,57 0,043 4802 43 33 151
protein, Protein-DNA interaction, Ku70,
solution structure, DNA BINDING
PROTEIN; NMR {Ho
; Endonuc-dimeris ; T4 recombination  95.27 0096 3853 46 36 54
endonuclease VI, dimerisation
Mulike prophage FluMu protein gp3s, 9457 0,089 4550 34 43 131
Protein HI1507 in Mu-fike prophage
FluMu region; structural genomics,
Haermophilus i
; Fan1_SAP; Fancani-associated 9433 02 3815 45 33 64
nuclease 1, SAP subdomain
$ ARMET_C ; ARMET, C-terminal 9341 043 75 43 3 43
3 HeH ; HeH/LEM domain 928 048 2029 36 3 35
Nucleolar GTP-binding protein 2; 9245 015 5509 16 90 627

10 8PVLC

biogenesis, pre-605, 55 RNP,
RIBOSOME; HET: A2M, GTP, OMG,
OMU, OMC;{Thermochaetoides t




N

Template alignment | 0D
PFO5037.17 : DUF669 : Protein of unknown function {DUF669)
Probability: 99.76%, E-value:37e-17, Score: 13452, Aligned cols: 121, Identities: 17%, Similarity: 0.237, Template Neff: 9.4

q ss_pred ccchhh
Qogene_32 s RLDF SKVEERSG INTKRAPEGL HAFKI\GVEDKEAQDG TO! ---EVEKVKTRRF- FY/CKLOQNQFWKLRDL 80 (277)
Q consensus s i i E k1w (277)
T L T T Y N B e R T L Y B T T IRy I |
T consensus 1 i 75 (130)
TeFOS037.17 1 KVDYNQUSE----- EEFKKGE /EVTVG (EMTQAKTGSHAV VL TYEVRSDVEQFCKGQKTHYDNF VVSDKSHRFHAL 75 (130)
T ss_pred ceec
Q s5_pred HHHCCCCChNNCCCceeeCCHHHCCCCEEEEEEECCCCCCCC- - EEEEEEEEC
Qogene_32 81 /ARG L DASKAKGKAVNTOFNKATGK V/AGE VEDE TGQ 1EG--RSTLANTIGLDT 134 (277)
o consensus s i3 0wl 134 (277)
(T T - B P NN R P oS P Poo
T consensus 7 127 (130)
T PFOS837.17 7 SKAVGVPEGTP- - FES TEWAK THQNKFLRVVAGL RE- -QNGRN FQUNGFKFSEY 127 (130)
T ss_pred -

Template alignment | DD
PF21488.1: YqhF_HeH : YqhF, HeH motif

Probability: 97.67%, E-value: 0.00017, Score: 4965, Aligned cols: 36, Identities: 28%, Similarity: 035, Template Neff. 5.4

Qomme % 17 HEATMMGODTOWAGELVELYE 22 (27)
Q Consensus. 177 212 (277)
T consensus 3 39 (39)
T PF21488.1 3 NKAEQEATIEQLGGDFSE TKNSDERVAL ILL 39 (39)
Ce géne est-il situé a coté | Non
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?
Est-ce que ce géne code | Non
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? outeid DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
utsiae
Membrane
Inside
0 50 100 150 200 250
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
= 0.6
a
o
Qo
£ 04
0.2
Inside
0.0 0 50 100 150 200 250
Sequence

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

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 33
Coordonnées du Stop 24530
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 4
Coordonnées du Start retenu 25201
AAA-ATPase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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

Sequences producing significant alignments:

Quartz_34, AAA-ATPase, 223
Carostasia_Draft_33, function unknown, 223
Nucci_33, AAA-ATPase, 223

Mandalorian_ 33, AAA-ATPase, 223

Juanyo_34, AAA-ATPase, 223

YuuY_35, AAA-ATPase, 223

Morrigan_36, AAA-ATPase, 223

(bits) Value

439 e-123
439 e-123
437 e-123
437 e-123
421 e-118
419 e-117
416 e-116

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

Non

DECISION:

Oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et 25201
GeneMark suggérent-ils ?
» Starts : 17 ORF Start : 25201 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length i [ —
Est-ce que le start est Selected - 1 ORFStop :24530 5'End|455 27.3 636 33 s el Eople
associé a un RBS ORFlength:672  3'End|41.4 483 931 67 Spacing Weight Matix [Karin edum ] _Docurr |
: f : f I I I I [ T I I1 I L]
(R|b030me Blndlng Slte) stajRaw SD |Genomic [Spacer |[Final |Sequence of the Region |Start|stazt  |orr |
de bon score ? ¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position |Length |
L_j-4,983 1,467 |14 -€,330  ARATGAGAGCACTCATGITCGA ATG 25318 789
2 -5,348 1,297 17 -7,348 GTGGTGCAGCCCCCGGCCAGGE  GTG 25285 75€
3 -4,41€ 1,733 7 -5,93% AGGTCGGCCCGCTCAGCATICG GTIG 25240 711
4 -2, 647 2,5€1 15 -4,245 GCG GC ATG 1 €72
5 -4,0€3 1,898 18 -€,3€4 GCGTGGTATCAACACCCAGGGC ATG 543
13 -4,815 1,544 s -€,81% CACGCGCAATATCARCAAGACG GTG 25027 498
| 4 -5,951 1,014 S -7,951 GCTGGCCACACTCATCCGCACC TTG 248€5 33¢
3 -2,377 2,687 10 -3,071 TGACAGCAACAAGGATGTTATC GTG 24838 308
5 -2,377 2,687 13 422 CAGCAACAAGGATGTTATCGIG TTG 24835 30€
10 -3,07% 2,358 7 CATCCTCCCGAACGAGGACTGG GTIG |2479€ 2€7
11 |-3,07% 2,358 13 -4,128 CGACGACGAGGACGCAGCGGTIC  ATG 247€3 234
12 |-4,€50 1,€23 13 -5,€9€ GGACGCAGCGGTCATGACCACG  GTG 24754 228
13 |-6,171 0,511 14 -7,518 TGCAGCCAGCGCCGTCCTIGCAG  ATG 24718 18€
14 |-5,150 1,389 10 -5,844 CGCCCACGTCAACGACARGCCG  GTG 24€€4 135
18 |-6€,213 0,892 8 -7,438 GCTCGGCCCGTCCAGCTCGATT  GTG 24€28 99
1€ -3,410 2,204 15 -5,012 CTATACTGGTACTCCGCCTTAC TTG 24583 54
17 |-7,321 0,373 11 -8,077 GAAGCAGCCCACCATCGGCCGC TTG 24589 30

start prédit : -4.249

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start ne correspond pas au plus long ORF mais les plus
longs conduisent a 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 ?

4
T4
4

- -
2|

.
o4
bt
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LI
1

1)
L0
L)
LI

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Score = 439 bits (1128), Expect = e-123

Identities = 223/223 (1leeX), Positives = 223/223 (leek)

Query: 1  MSVITIYGRPKVGKTTLALKDAPKGKTAVFSADRGLRGINTQGMTILEDLSTRNINKTVN 6@
MSVITIYGRPKVGKTTLALKDAPKGKTAVFSADRGLRGINTQGMTILEDLSTRNINKTVN
Sbjct: 1 MSVITIYGRPKVGKTTLALKDAPKGKTAVFSADRGLRGINTQGMTILEDLSTRNINKTVN 68




L e e s e e i i

DECISION:

Le start conservé est 225201 car il n’est pas en contraction
avec les principes d’annotation ef // 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* et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Sequences producing significant alignments:

(bits) value

Quartz_34, ARA-ATPase, 223 433 e-123
Carostasia_Draft_33, function unknown, 223 433 e-123
Nucci_33, AAA-ATPase, 223 437 e-123
Mandalorian_33, AAA-ATPase, 223 437 e-123
Juanyo_34, AAA-ATPase, 223 221 e-118

418 e-117

YuuY_35, AAA-ATPase, 223

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
?

*kk nr -
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
W07 407 99% 20192 $507% 223
W07 407 9% 3e1d2 8834%
Aligned Target
Nr Hit Name Probability E-value Score 55 cols Length
adenosylcobinamide phosphate
guanyltransferase (CobU).
3 PFO7088.15  ; GvpD_P-loop ; GvpD gas vesicle protein, 99.16 3.9e-10 8268 103 81 189
P-loop domain
4 A UPFOZ73 proten PHOZSS Rech so11 es BB w2z W 27

superfamily ATPase, Hexamer, Structura
Genomics, NPPSFA, National Project an
Protein Struc
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Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Oui, phage utilisé Mandalorian.
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 224 NON CYTOPLASMIC.
"
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1 T T T T
0.8

Posterior label probability

0.6

0.4

0.2

50 100 150 200
cytoplasnic == non cytoplasnic signal peptide =———

transmenbrane




DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
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Sequence

Est-ce que la fonction Oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: AAA-ATPase




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Géne # 34
Coordonnées du Stop 25198
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne 9ap 8
Coordonnées du Start retenu 25326
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle

de réponse

Est-ce que le candidat a

éteé trouvé par un pg Glimmer only
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

N Ot 2. ko 5. S 12,1321

Y-a-t-il des éléments

supportant un potentiel

codant ?

L L L L

treés faible potentiel codant

mais présent pour les 2




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

Distribution of 43 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show

Color Key for Alignnent Scores

<40 40-50

Lo —
0

Sequences producing significant alignments:

Quartz_35, function unknown, 46
Nucci_34, function unknown, 46
Mandalorian_34, function unknown, 42
Carostasia_Draft_34, function unknown, 42
Juanyo_35, function unknown, 46
sirvictor_35, function unknown, 46
Guetzie_35, function unknown, 46
Lucky3_35, function unknown, 46
Koji_35, function unknown, 46
Golden_35, function unknown, 46
Sinatra_35, function unknown, 46
Shamu_Draft_37, function unknown, 45
Saratos_36, function unknown, 45
PrincePhergus_35, function unknown, 46
Pherbot_35, function unknown, 46
Glamour_35, function unknown, 45
Eleri_36, function unknown, 45

Score
(bits) Value

bkkkklkkkR kel
slekklkkkllkkbRiklklk

2e-19
2e-19
2619
2e-19
2e-15
9e-12
9e-12
Te-11
le-11
le-11
3e-11
3e-11
3e-11
3e-11
3e-11
Je-11
3e-11




>Nucci_34, function unknown, 46
Length = 46

Score = 93.6 bits (231), Expect = 2e-19
Identities = 42/42 (100%), Positives = 42/42 (100%)

Query: 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct: 5 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

>Handalorian_34, function unknown, 42
Length = 42

Score = 93.6 bits (231), Expect = 2e-19
Identities = 42/42 (100%), Positives = 42/42 (100%)

Query: 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct: 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

>Carostasia_Draft_34, function unknown, 42
Length = 42

Score = 93.6 bits (231), Expect = 2e-19
Identities = 42/42 (100%), Positives = 42/42 (100%)

Query: 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct: 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

>Juanyo_35, function unknown, 46
Length = 46

Score = 80.1 bits (196), Expect = 2e-15
Identities = 35/41 (85%), Positives = 36/41 (87%)

Query: 2 FECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

F CSYCGA PG CVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGG+ A
Sbjct: 6 FACSYCGADPGHPCVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGQVA 46

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 gene d’avant et
gap de 8 avec celui d’apres

DECISION:

oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Glimmer : 25326
GeneMark : NA

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Raw SD |Gencmic |Spacer |Final

|sequence of the Region |Starc|starz  foar |

¢ [score |z Value [Distance[Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
[t j-s,18¢ [1,373 |10 -5,875 | TACACGCCTGCTCGAGCTTICAT |GIG |25470  |273
-4,395 | AGAAGAAAGCGAAGGGCAAGAA |ATG

2 -3, €20 2,108 9 25338 141
3 -3,€52 2,090 11 -4,405 AGGGCAAGAAATGAGAGCACTIC | ATG 2532¢ 125

3 score RBS prévu mais le start prédit est le moins bon des
(ATG)

Le 2¢ meilleur score RBS est aussi un ATG(25338) et conduit a
un chev de 3pb avec le gene 35

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Avec le start prédit on a une ORF de 129pb avec un gap de 8
Pour le start avec le 2° meilleur score RBS (25338) on a une
ORF de 141 et un chev de 3pb avec le stop du gene 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 ?

.

Gene: Carostasia_34 Start: 25326, Stop: 25198, Start Num: 6
Candidate Starts for Carostasia_34:
(3, 25470), (Start: 5 @25338 has 3 MA's), (Start: 6 @25326 has 1 MA's),

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Distribution of the top 15 Blast Hits on 15 subject sequences

W

1 8 16 24 32 40

nécessaire, fournissez le meilleur hit BlastP de NCBI,




pour le start 25326 :

& Downloadv ~ GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_34 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02427.1 Length: 46 Number of Matches: 1

See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 5 to 46 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives
9.4 bits(220) 4e-22 ftional matrix adjust. 42/42(100%) 42/42(100%) 0/42(0%)

Query 1 MFECSYCGAAPGQACVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGOACVVTLAPEVGPL STRNHRAREEGGKAA
Sbjct 5 MFECSYCGAAPGQACVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

& Download v GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_34 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013627.1 Length: 42 Number of Matches: 1

Range 1: 1to 42 GenPept Graphics

Score Expect Method Tdentiies Positiv Gaps
9.0 bits(219) Se-22 ftional matrix adjust. _42/42(100%) 42/42(100%) 0/42(0%)

Query 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACVTLAPEVGPLS IRNHRAREEGGKAA
[ ShiCt 1 MFECSYCGAAPGOACWTLAPEVGPLSIRMMRAREESGKAR 42

pour le start 25338 :

X Download v  GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_34 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02427.1 Length: 46 Number of Matches: 1

See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 46 GenPept Graphics

Expect Method Identities Positives Gaps
96.7 bits(239) 6e-25 Compositional matrix adjust. 46/46(100%) 46/46(100%) 0/46(0%)
Query 1  MRALMFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

MRALMFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct 1  MRALMFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

& D load v GenPept hi

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_34 [Microb ium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013627.1 Length: 42 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 42 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives aps
89.4 bits(220) Se-22 Compositional matrix adjust. 42/42(100%) 42/42(100%) 0/42(0%)
Query 5  MFECSYCGAAPGQACWVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct 1  MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

& Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein SEA_JUANYO_35 [Microbacterium phage Juanyo]
Sequence ID: USH44815.1 Length: 46 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 46 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
84.3 bits(207) 5e-20 Compositional matrix adjust.  39/46(85%) 40/46(86%) 0/46(0%)

Query 1  MRALMFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46
MRAL F CSYCGA PG CVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGG+ A
Sbjct 1  MRALTFACSYCGADPGHPCVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGQVA 46

DECISION:

Apres on a donc 2 start possible entre celui prédit par glimmer
25326 pb qui entraine un gap de 8 ou alors le start qui est
trouvé en analysant les RBS, qui est donc le deuxieme meilleur
score RBS, 25338 et qui donne un chev de 3 pb qui est
acceptable. Mais homologue avec méme 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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Distribution of 44 Blast Hits on the Query Sequence

[Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments |
Color Key for Alignment Scores

N
0

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Quartz_35, function unknown, 46 94 2e-19
Nucci_34, function unknown, 46 94  2e-19
Mandalorian_34, function unknown, 42 94 2e-19
Carostasia_Draft_34, function unknown, 42 94 2e-19
Juanyo_35, function unknown, 46 _80 2e-15
Sirvictor_35, function unknown, 46 _68 9e-12
Guetzie_35, function unknown, 46 _68 9e-12
Lucky3_35, function unknown, 46 _67 le-11
Koji_35, function unknown, 46 _67  le-11
Golden_35, function unknown, 46 67 1le-11
Sinatra_35, function unknown, 46 _66  3e-11
Shamu_36, function unknown, 45 _66 3e-11
Saratos_36, function unknown, 45 _66 3e-11
PrincePhergus_35, function unknown, 46 _66  3e-11
Pherbot_35, function unknown, 46 _66 3e-11
Glamour_35, function unknown, 45 _66 3e-11
Eleri_36, function unknown, 45 _66  3e-11
ColaCorta_36, function unknown, 45 _66 3e-11
ChikPic_36, function unknown, 45 _66 3e-11
Bustleton_35, function unknown, 46 _66 3e-11
Andromedas 36, function unknown, 45 66 3e-11




>Quartz_35, function unknown, 46
Length = 46

Score = 93.6 bits (231), Expect = 2e-19
Identities = 42/42 (100%), Positives = 42/42 (100%)

Query: 1 MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACYYTLAPEYGPL SIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct: 5 MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

>Nucci_34, function unknown, 46
Length = 46

Score = 93.6 bits (231), Expect = 2e-19
Identities = 42/42 (100%), Positives = 42/42 (100%)

Query: 1 MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42
MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct: 5 MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEYGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

*kk n’. ..
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :

No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 15 Blast Hits on 15 subject sequences

FIIIIIIIIIIrIIIIIIIIIIFIIIIIIIII‘llllllllllll!lllllllllllrlll

4 8 16 24 32 40




Max Toial Quey E | Per Acc

S SRl K Scos Score Cowr value ldont  Lan  Accession
byaothetical rotein SEA NUCC| 3¢ 894 694 97% 4e22 10000% 46 QDKL
ygthstizal rctein SEA MANDALORIAN 34 80 890 W% Se22 10000% & QOIEZ
yaethatical rotein SEA_JUANYO) 35 Mirob gt i) " 766 786 9% Sel7 BI% 46 Useusis
byaethetical orotein FOJ34_guh 643 643 8% 12 TITE% 45 (P OUGE27AL
(@ bypotheticalsroten FQUZ_ 3 Gaolder) 619 639 &% Sel2 G0S% 46 YNSRI
hysotheical protein SEA_SIRVICTOR 35 Sinvictor] 639 639 3% Bef2 8333% 46 WNVEOR!
ygethetical rotein FOUS_gu35 69 639 8% Gel2 7778% 46 YP OIS0
hynsthetical rotein SEA SANSA 35 635 635 83% o2 7500% 45 AXH4BEA1

hypothetical protein SEA_NUCCI_34 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02427.1 Length: 46 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all |dentical Proteins{IPG)

Range 1: 5 to 46 GenPept Graphics

“Score Expect Method Identities Positives Gaps
89.4 bits(220) 4e-22 Compositional matrix adjust. 42/42(100%) 42/42(100%) 0/42(0%)
Query 1  MFECSYCGAAPGQACWVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

ECSYCGAAPGQACVVT LAPE VGPLSIRWNHRAREEGGKAA
Sbjct 5 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 46

& Downloadv  GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_34 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013627.1 Length: 42 Number of Matches: 1

Range 1: 1to 42 GenPept Graphics

Scare Expect Method Identities Positives Gaps.
89.0 bits(219) Se-22 Compositional matrix adjust. 42/42(100%) 42/42(100%) 0/42(0%)
Query 1 MFECSYCGAAPGQACYVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

MFECSYCGAAPGQACYVT LAPEVGP LSIRWNHR AREEGGKAA
Sbjct 1 MFECSYCGAAPGQACVVTLAPEVGPLSIRWNHRAREEGGKAA 42

Note : Vous avez peut-étre déja trouvé ces informations a 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

Number of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 423951

Visualization

Resubmit Section




Aligned Target
Nr Hit Name Probability E-value Score s5 cols Length
i PF14354.10 ; Lar_restr_allev ; Restriction alleviation 927 015 2381 1 9 58
protein Lar
2 PFOS129.17  ;EIf1 ; Transcription elongation factor 87.21 067 2423 06 10 78
EIf1 like
3 PF18450.5 ; 2f_C2H2_6 ; Zinc Finger domain 86.71 082 22.96 08 8 28
4 PF14205.10  ; Cys_rich_KTR; Cysteine-rich KTR 85.01 1 2279 07 9 54
5] 4QMW_P DNA-directed RNA polymerase subunit 84.77 11 2038 06 10 49
P; Transcription, DNA-directed RNA
polymerase; HET: ZN; 3.5A
{Thermococcus kodakaren
6 ; Rubredoxin ; Rubredoxin 8341 14 2011 07 13 47
Template alignment | COD
1. PF14354.10 ; Lar_restr_allev : Restriction alleviation protein Lar
Probability: 92.7%, E-value: 0.15, Score: 23.81, Aligned cols: 9, Identities: 33%, Similarity: 1.342, Template Neff: 11.7
Q ss_pred [44<ddddq
Q Q_gene__34 3 ECSYCGAAP 11 (43)
Q Consensus 3 ~CP~CRA~P 11 (43)
*I.+
T Consensus s PCp~Cge~~ 13 (58)
T PF14354.10 5 RCFFCGGEA 13 (58)
T ss_pred ceeccccee
Template alignment | COD
2. PFO5129.17 : EN : Transcription elongation factor ENf1 like
Probability: 87.21%, E-value: 0.67, Score: 24.23, Aligned cols: 10, Identities: 30%, Similarity: 1.122, Template Neff: 10.3
Q ss_pred [{d4ddddddq
Q Q_gene__34 1 ECSYCGAA 10 (43)
Q Consensus 1 e (P C B 10 (43)
NI
T Consensus 21 e CPuComn 30 (78)
T PFO5129.17 21 TFQCLFCNHE 30 (78)
T ss_pred eeeccccce
Ce géne est-il situé a coté | Non

de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non




DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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Sequence
Est-ce que la fonction Non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NFK




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-35

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage carostasia
Geéne # 35
Coordonnées du Stop 25335
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne chev 1
26513

Fonction prédite

Cas 4 Exonucléase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg Yes both
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?




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

cterium phage CarSMEmS co Bt 28 DENELE64 By, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 14121

Direct Sequence

Complementary Sequence

10
050t 1 4 peab—y —h L e T T L B
ool—L .1 1 L1 Lo 1J\l I I N |
10 25600 26000 26400 26800 27200
05F 1+ wiwns —— CETE VRS e
ool 1 | | | N Y N U] O |
10 25600 26000 26400 26800 27200
05— i .
ool—L ! I L4 b 11 |
iib 25600 26000 26400 26800 27200
05F —h—  —— — —_—— f—
ool—L .1 ! | ) T L 11
70 25600 26000 26400 26800 27200

\ | .
ol W \Vn W’ \V/ lVﬂ'I
?‘g 25600 26000 26400 26800 27200
wr— & n ———t — P —t ' m o rt—
ool I 1 | T 1 ! I [

25600 26000 26400 26800 27200

Nucleotide Position




cterium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 14/21

Direct Sequence
K

Complementary Sequence
N

1.0

BEt— ¢ Mty gy il T Mgy iy, il § M o g

ool—L .1 AN PR T T TR N T DO B | I )
it 25600 26000 26400 26800 27200

0.5F 0 DO T N B | ' ' a0 e S o e =y 5}

ool—L .1 AN PR TR T TR N T N DO N [ [
i 25600 26000 26400 26800 27200

05— o

ool—L .1 L L [ [ I [
o 25600 26000 26400 26800 27200

0.5 —— e S T O R | r———; P

ool—L L 11 b 1) [ | [

6 25600 26000 26400 26800 27200

05 ‘\

- [ O N PO N N B L1 \\ AJ

1 '0 25600 26000 26400 26800 27200

05— v 1 MM/ — g LI ' o

ool—L .1 [ T T TR T TR | I [
: 25600 26000 26400 26800 27200

Nucleotide Position




Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignnent Scores

lelll.
0 50 100 150 200 250 300 350
Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
Est-ce que le candidat est
en contradiction avec les | Non

principes d’annotation ?

DECISION:

oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Quel start Glimmer et 26513
GeneMark suggérent-ils ?
. Starts : 21 ORF Start : 26015 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length ,—_]
Est-ce que le start est Selected: 1 ORFStop :25335 S'End[87.3 485 424 99 e =/
associé a un RBS ORFlengh:681  3End 582 776 433 402 SpachgWeight Matix [Kain Medunm <]
: : : f [ 11 I [T I ]
(RlbOSOme Blndmg Slte) |cencmic [spacer [Finai [sequence of the Region [start|starz  [orr |
de bon score ? |z value [Distance|score |Upstream of the Start |Codon|Position |Lengen |
1,502 11 -5,6€7 TCCTCTGGGCTGGCGGCTGCTG  ATG 26513 1179
1,388 S -5,998 CACCACCGAAGACGGCAAGCTC GTG 2€414 1080
1,247 5 -7,454 CAAGCTCGTGATCACCCAGAGC  ATG 2€395 10€5
8 -5,009 CCAGAGCATGGTCAGCAGCTTC GTG 2€384 1050
14 CGAAGAGTGCTACAACATCGTC TIG 2€l€2 828
B coasACocTCACCCCTOTCOSE oTe 2¢105 771
10 CCCTGTCGCGGTGGAGCTGACG GTG 2€0983 789
10 GGAGCTGACGGTGGAGCGCCCC ATG 747
8 GCGCCCCATGTTCCGGGGCARG GTG 732
10 CT TC CG GAT GTG €81
1€ CACCAAGGGCAAGATCAGCCGT  GTIG 453
11 -€,0€5 GCCCACCGGCACGACGTACCCT GTG 423
10 -5,720 TGAGTGGCTCATCGAGAACGGT ATG 353
€ -5,2€€ GTGGCTCATCGAGRACGGTATG  ATG 350
13 -3,11€ AGACACCGAGGAGCGCATCTAC GIG 330
10 CATCTACGTGGAGGAGTTCCTG GTG 318
11 CGAGTTCCGCCGTGACCGGCTG GTIG 264
11 CGAGCGTCAGCGGAAGTCGTTT GTG 222
17 CAAGTGGGATGACCCCGACTGC GTG 171
8 CCTACACGCCTGCTCGAGCTTC  ATG 138
13 -5,482 GGACCTCACGGTTGCAGACCIG  ATG 102

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Cas4 family exonuclease [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02428.1 Length: 392 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 392 GenPept Graphics

core Expect Method Identities Positives Gaps
781 bits(2017) 0.0 Compositional matrix adjust. 376/392(96%) 384/392(97%) 0/392(0%)

Query 1 MVAKKLASTGKKPGSKAWHGPRGTWPTTEDGKLVITQSMVSSFVECPRETYYGIILGLRP 60
MVAKKLASTGKKPGSKAWHGPRGTWPTTEDGKLVITQSMVSSFVECPRETYYGIILGLRP
MVAKKLASTGKKPGSKAWHGPRGTWPTTEDGKLVITQSMVSSFVECPRETYYGIILGLRP 60

-

sbjct

Query 61  RIASKPLTRGTWVHALLEARGQGKDWRKLHRELTLKAETEHFEEEVAGLAEECYNIVLSY 120
RI SKPLTRGTWVHALLE RG+G DWRKLH+ELT KAETEHFEEEVAGLA+ECYNIVLSY
Sbjct 61  RIESKPLTRGTWVHALL LHKELTHKAET ADECYNIVLSY 120

Query 121 DWLYETKLHETLTPVAVELTVERPMFRGKVLYRGRIDIIWIDDEGDVWLGDHKTHATLPD 180
DWLYETKLHETLTPVAVELTVER MFRGKVLYRGRIDIIWIDDEGDVWLGDHKTHA LPD
Sbjct 121 DWLYETKLHETLTPVAVELTVEREMFRGKVLYRGRIDIIWIDDEGDVWLGDHKTHAQLPD 180

Query 181 WRYRELAFQHYSYLWACETAPEYKAVRYKGKPLPQPKGFIYDYCRTGAIKTPTLTTKGKI 240
WRYRELAFQHYSYLWACETAPEYKA+RYKGKPLP+PKGFIYDYCRTGAIKTPTLTTKGKT
Sbjct 181 WRYRELAFQHYSYLWACETAPEYKALRYKGKPLPKPKGFIYDYCRTGAIKTPTLTTKGKI 240

Query 241 SRVLKPTGTTYPVFREWLIENGMMTVIRGKDLLAIEDTEERIYVEEFLVELQHRDYSTEF 300
SRVLKP+GTTYPVFREWLIENGMMTVIRGKDLLAIED EER+YVEEFLVELQHRDYSTEF
Sbjct 241 SRVLKPSGTTYPVFREWLIENGMMTVIRGKDLLAIEDAEERVYVEEFLVELQHRDYSTEF 300

Query 301 RRDRLVFSPEQAERQRKSFVTSARRLLTYKWDDPDCVERNLHACSSFMCNYKDLTVADLM 360
RRDRLVFSPEQAERQRKSFVTSARRLLTYKWDDPDCVERNL+ACSSF CNYKDLTVADLM
Sbjct 301 RRDRLVFSPEQAERQRKSFVTSARRLLTYKWDDPDCVERNLYACSSFKCNYKDLTVADLM 360

Query 361 HGTSEIEQRTRYVTTRDPLDYYPNQKKAKGKK 392
HGTSEIEQRTRYVTTRDPLDYYPNQKKAKGKK
Sbjct 361 HGTSEIEQRTRYVTTRDPLDYYPNQKKAKGKK 392

& i i Tgnificati Télécharger ¥ Seélectionner des colonnes ¥ Montrer | 100 | @

tout sélectionner 100 séquences séfectiomées. GenPept  Graphique  Arbre de ré de di Alignement multiple Visionneuse MSA
Note  Soore SO yiour  par

(Mirobactervm ohage Noeel 78t 100% 00 95%2% %2 QDKOMZT
clerium phage Quartz) 780 780 100% 00 9566%

Microbacterium ohage Juanyo) 763 763 %% 00 e308%

famille Casd en YuuY] Mo 0 s 00 s35e%

B e 1522 Phage micobactirien Schimmels22 67 6w % 00 853% 363 WNNSGDGLD

2 icrobactéien Tnymand)  Phage nicrobacérien Tnymand 67 6w % 00 % 393 U 1

B Rec phage HeroesXL] Pha sérien HerculesX, 6% 6% S% 00 E509% %0 LGNl
Exonuciéase dela fanile Casé Micobacterum ahage Finny Phage nicobactérin Finny 6 6m4 9% 00 GBAI% 37 QDFISTOSI
‘exonudiéase [Microbaoterium phage Sansal 693 693 o9% 00 B641% 367 AXHAB600.1
] I un phage Eer Miobactéie phage Eier 6% 62 w00 5o 36 YP 000G

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 et une
couverture acceptable ?

Score  E
Sequences producing significant alignments: (bits) value
Carostasia_Draft_35, function unknown, 392
Nucci_35, Cas4 family exonuclease, 332
Mandalorian_35, RecB-like exonuclease/helicase, 392
Quartz_36, Cas4 family exonuclease, 392

Juanyo_36, Cas4 family exonuclease, 395

YuuY_36, Cas4 family exonuclease, 398

Sansa_36, exonuclease, 387

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

Graphic summary

Sequences producing significant alignments
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Note : Vous avez peut-étre déja trouvé ces informations & 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
?

Aligned | Target
Nr Hit Name Probability * Evalue  Score =SS cols Length
1 Qo583 V(G69_BPMLS Gene 69 protein 9987 17e19 16134 237 159 290
05=Mycobacterium phage L5 OX=31757
GN=69 PE=4 SV=1
2 064262 V(G69_BPMD2 Gene 69 protein 99.85 7e-19 15476 239 159 269
0S=Mycobacterium phage D29 0X=28369
GN=69 PE=4 V=1
3 6PPUA ATP-dependent DNA helicase (UrD/REP), 9983 3918 17285 254 M4 724
DNA, DNA BINDING PROTEIN, DNA
BINDING PROTEIN-DNA complex; 3.5A
{Mycobacterium sm

Alignement avec Pfam 12701.10 PDDEXK_1

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une

Oui, phage utilisé Mandalorian.




forte conservation de
I'ordre des genes ?

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

| 3979040415 (98%)
[l - .
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¢ e B o enone (1128 181 oy ¢ § s
s e R W B
[
Genes voisins métabolisme ADN
Est-ce que ce géne code | NON
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? | # %5 . » oo
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i
H
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Est-ce que la fonction Oui

DECISION:

Cas4 Exonucléase




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage Carostasia

Geéne # 36
Coordonnées du Stop 26513

Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 14
Coordonnées du Start retenu 26620

Fonction prédite Membrane protein
Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments Rationnelle

de réponse

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



o

Score

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Carostasia Draft 36, function unknown, 38 _81  8e-16
Quartz_37, function unknown, 35 211 ge-13
Nucci_36, function unknown, 35 T ge-13
Mandalorian_36, function unknown, 35 71 ge-13
Zagie_68, function unknown, 37 34 0.15
Rowlf Draft_66, function unknown, 37 34 0.15
Namago_68, Function unknown, 37 T3 0.15
Fizzles_67, function unknown, 38 34 0.15
Nike_68, function unknown, 37 32 0.56

. 'Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres genes?
Moins de 30pb mais quand méme 23

Est-il suffisamment long ? Oui plus que 50pb

Les genes avant et apres ce gene sont-ils dans la méme
direction ? Oui

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

DECISION: oul ...




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

stafRaw SD [Genomic [Spacer [Final [Sequence of the Region [start[stare  [orr |
¢ |score |z value |Distance[score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
1 ]-s,724 [1,120 |10 -€,415 |CCATATAAGACAGCTCGCAGGG |TTG |26728  |216

2 |-2,144 |2,79%¢ |11 -2,901 |AAGGAGACAATGGAGCAGGCTG ATG (26652  |180

3 |-4,06s (1,898 s -€,0€5 |CGAAAGTTCTTCCTCAAGGCAG ATG |2665€  |144

4 |-3,654 (2,085 € -5,395 |ACCATCTCGCGATGCTGGGGAG |GTG (26625  |117

s |-2,97¢ |2,407 |10 -3,671 |CGATGCTGGGGAGGTGAACCCC |TTG (26620  |108

€ |-4,53¢ [1,677 |10 -5,225 |GCCGAGTTCTAAGCIGTICAGC |TTG |2653€ |84

7 -4,534 1,€77 1€ TTCTAA CAGCTTIGTIC GIG 2€550 8

Meilleur score (-2.901) et meilleure Z Value (2.796) et ORF 180
c’est '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 'ORF

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

I'"ATG 26692 = chevauchement de 86pb
GTG 26629 = chevauchement de 23pb
TTG 26620 = chevauchement de 14pb

Avec le gene 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




Pham 89716




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

Aucun des START n’est conservé chez les homologues
>Quartz_37, function unknown, 35

homologues retrouvés par Length = 35
Blastp ?
P Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-13
Identities = 33/35 (94%), Positives = 34/35 (97%)
Query: 4 LPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVITTYFGILWAGGC 38
+PSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVI TYFGILWAGGC
Sbjct: 1 MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVIITYFGILWAGGC 35
>Nucci_36, function unknown, 35
Length = 35
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-13
Identities = 33/35 (94%), Positives = 34/35 (97%)
Query: 4 LPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVITTYFGILWAGGC 38
+PSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVI TYFGILWAGGC
Sbjct: 1 MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVIITYFGILWAGGC 35
>Mandalorian_36, function unknown, 35
Length = 35
Score = 71.2 bits (173), Expect = 8e-13
Identities = 33/35 (94%), Positives = 34/35 (97%)
Query: 4 LPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVITTYFGILWAGGC 38
+PSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVI TYFGILWAGGC
Sbjct: 1 MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVIITYFGILWAGGC 35
>Zagie_68, function unknown, 37
Length = 37
Score = 33.9 bits (76), Expect = 0.15
Identities = 14/23 (60%), Positives = 18/23 (78%)
Query: 14 VVAIGVSFIGGVITTYFGILWAG 36
+\7_T_VSF G+ "I"V‘F‘I'-l-TE-l-r‘
26 620 meilleur compromis ORF, chevauchement, score Z
DECISION: P ' :

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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q4: s1) : [alignment] ; e-value : 8e-13

Distribution of 9 Blast Hits on the Query Sequence

|Mouse-0verlo show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignment Scores

N

0

Score

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Carostasia_Draft_36, function unknown, 38 _74 2e-13
Quartz_37, function unknown, 35 72 4e-13
Nucci_36, function unknown, 35 _72  4e-13
Mandalorian_36, function unknown, 35 _72  4e-13
Zagie_68, function unknown, 37 34 0.14
Rowlf_Draft_66, function unknown, 37 34 .14
Namago_68, function unknown, 37 34 @.14
Fizzles_67, function unknown, 38 34 0.14

_32 Q.55

Nike_68, function unknown, 37

>Quartz_37, function unknown, 35
Length = 35

Score = 72.4 bits (176), Expect = 4e-13
Identities = 34/35 (97%), Positives = 34735 (97%)

Query: 1 MPSSKLFSLFYVAIGYSFIGGYITTYFGILWAGGC 35
MPSSKLFSLFYVAIGYSFIGGYI TYFGILWAGGC
Sbjct: 1 MPSSKLFSLFYYAIGYSFIGGYIITYFGILWAGGC 35

>Nucci_36, function unknown, 35
Length = 35

Score = 72.4 bits (176), Expect = 4e-13
Identities = 34/35 (97%), Positives = 34735 (97%)

Query: 1 MPSSKLFSLFYVAIGYSFIGGYITTYFGILWAGGC 35
MPSSKLFSLFYVAIGYSFIGGYI TYFGILWAGGC
Sbjct: 1 MPSSKLFSLFYYAIGYSFIGGYIITYFGILWAGGC 35




*kk n’. ..
(q4: s1) : [alignment] ; e-value : e-12

No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 1 Blast Hits on 1 subject sequences

#

1 7 14 21 28 35

Max Toal Query E | Per Acc

membrane proten [Microbacterium phage Nuca Microbactetium phage Nucci 66 B56 9% 3el3 4% 3B 0D

l protein [Microk ium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02429.1 Length: 35 Number of Matches: 1
See 2 more title(s} v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1to 35 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
66.6 bits(161) 3e-13 Compositional matrix adjust. 34/35(97%) 34/35(97%) 0/35(0%)

Query 1  MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVITTYFGILWAGGC 35
MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVI TYFGILWAGGC
Sbjct 1 MPSSKLFSLFVVAIGVSFIGGVIITYFGILWAGGC 35

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
?

Number of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 135667

Detected sequence features: sTransmembrane segment(s)
Note: your query alignment consists of only 3 sequence(s).

Visualization
Resubmit Section

5 34
>




Aligned _ Target

Nr Hit Name Probability ~ Evalue =~ Score S5 cols Length
1 PF15018.10  ;InaF-motif ; TRP-interacting helix 91.29 21 2249 42 30 35
2 PFOG20515  ;LapA_dom; Lipopolysaccharide 88.96 32 2071 36 2 66

assembly protein A domain

3 PR02242  ;DUFES83;Family of unknown function 8298 78 2605 41 27 451
{DUF6583)

4 PFI238912  ;Peptidase M73;Camelysin metallo-  80.79 13 2001 39 27 193
endopeptidase

5 PSI712 YO10_BPHC1 Uncharacterized 11.1 807 1 2482 41 25 9

KDa protein in rep-hol intergenic
region OS=Haemophilus phage HP1
{strain HP1c1) OX=1289

Template alignment | COD

1. PF15018.10 ; InaF-motif ; TRP-interacting helix
Probability: 91.29%, E-value: 2.1, Score: 2249, Aligned cols: 30, Identities: 17%, Similarity: 0473, Template Neff: 4.6
Q ss_pred HHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHAR CC
o q_gene__36 5 KLFSLFWATGVSF IGGVITTYFGILWAGG 34 (36)
Q Consensus B K1fsum 1 I VSFanGUnaTYFGILWGE 34 (36)

O T TN

T Consensus 5 ~nepe 34 (35)
T PF15018.10 5 SLAATMLSLYYIFIWDFT 34 (35)
T ss_pred HHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHRhCCCC
Temnplate alignment | COD

2 : LapA_dom : Lipopolysaccharile assembly protein A domain

ity: 88.96%, E-value:3.2, Score: 2071, Aligned cols: 22, Identities: 9%, Similarity: 0.146, Template Neff: 9.2

Q ss_pred HHHHHHHHHHHHHHHHHHHHHH

Q Q_gene__36 FUVATGVSFIGGVITT/FGILW 31 (36)

Q Consensus 10 ~LUTmVSFanGaTYEGILY 31 (36)
LR ey P PSRN

T Consensus TnmmmmmmnnGn Il 41 (66)

T PFOE305.15 LGLVLVATIFLGILIGILLALL 41 (66)

T ss_pred HHHHHHHHHHHHHHHHKHHHHH

5

88

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Non

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Oui

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM
Outside _

Membrane
Inside

0 5 ) 10 15 20 25 30 35

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10

0.8

0.6 —— Membrane
- Inside
—— Outside

Probability
o
ESy

o
[N]

b 0 5 10 15 20 25 30 35

Sequence




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

Fonction prédite

Nom du Phage carostasia
Géne # 37
Coordonnées du Stop 26607
Direction (For/Rev) rev
Gapl/chevauchement avec un autre géne Gap 204
Coordonnées du Start retenu 28508
DNA polymérase |

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 ?




cterium phage CarS®m® coRRRY'2HSDENEPLH64T By, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 14/21

Direct Sequence

Complementary Sequence

10

B ) sy ) SR =t g g iy, iclef Wy iy

0.0 L | 1 |l oA 1 1 | 1 1 | | 1 j\ 1 | | 1 1 | }

10 25600 26000 26400 26800 27200

0.5F 1 0 LT T s Y " iy = e e e § =y,

0.0 L | 1 1 1 | 1 | | 1 1 | | 1 |

1 ’0 25600 26000 26400 26800 27200

osf— . n .

0.0 L | Ll 1 1 | | LA d 1 | 1 1 | | 1 I,N\?\ |

1 ’0 25600 26000 26400 26800 27200

05 — i ) g g o3 = v —— i

0.0 L | 1 1 1 1 1 1 1 | | ! | 1 1 | | 1 1 | J

1 '0 25600 26000 26400 26800 27200

J— (\V“w i

0.0

10 25600 26000 26400 26800 27200

05— n 1 —r———— = I I " ot

0.0 | | | | | 11 | | | | | | | | I | | | I }
: 25600 26000 26400 26800 27200

Nucleotide Position




cterium phage Card2TEE® copMSMELBENEPL BG4 By, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 15/21

Direct Sequence

Complementary Sequence
A

1.0 ﬂ

0.5 e L AL N\ A Wi

o : /:\ ‘/\ I IR AP N N R Y 1 1 [

1o, 27600 28000 28400 28800 29200 29600

05f — [T Ly e L " AU}

o YT PO Y U I A Y Y PO S AU B (- Lo 01
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05— -

o PN /\& TR DOt P T O R 1 |

1 : 0 27600 28000 28400 28800 29200 29600
0.5 n ——— — —

o YT PO Y Y I R Y Y P A WO TN A S R
1o, 27600 28000 28400 28800 29200 29600
S N S

0.0

1o, 27600 28000 28400 28800 29200 29600
05— .« — — —_
ool—L .l 1.1 1 a1 [ TN RN N RO
27600 28000 28400 28800 29200 29600

Nucleotide Position




terium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 14/21

Direct Sequence
AL

Complementary Sequence

1.0

T e R e a0 R 1 o e T T s T TR e T Y .
ool—L .1 T R Y N N B R B | N N ]
.0 25600 26000 26400 26800 27200

05F ' o e ' I | W he oW e 0 ey,
S P T T Y N N PO N PO N Y M SO R DO B |
1'0 25600 26000 26400 26800 27200

05— .

ool—L .1 TR R N N N B IR T Y T N N D B
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05} —hi— ————— .~ ——— d—

8 IR T T R Y Y A I T Y T N R D B
1'0 25600 26000 26400 26800 27200

05 ‘\ J +

o /I T T R R B B L1 a1 \ JLJ
i 25600 26000 26400 26800 27200

05— 61 1 r———— et L T T ' moart—

ool—L .1 I 1 L1 [ [ [
: 25600 26000 26400 26800 27200

Nucleotide Position




sterium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 15/21
1.0
i ;g wi s
0 1 1 1 Il 1 | L 1 1 1 1 LA L 1 Il | 1 1 1 1
1'0 27600 28000 28400 28800 29200 29600
8
g
5
g
2
0 GG O ——
T
2
o
0.0 1 1 1 Il 1 1 L 1 | 1 1 | 1 L 1 Il 1 1 1 1 1
1 27600 28000 28400 28800 29200 29600
- o i ey
0.0 1 1 1 Il 1 1 L 1.l 1 1 1 1 1 1 Il | 1 1 1 |
b 10 27600 28000 28400 28800 29200 29600
05} n ——m — —
0.0 1 1 1 1 1 1 L 1 | 1 1 | 1 L | Il 1 1 1 1
3 1'0 27600 28000 28400 28800 29200 29600
8| 1
§ MNn.
g ¥
g
3
s< 05 W —_— —
§
&
2
S
§ 00 1 1 1 1 1 L L | Il 1 | 1 L 1 It 1 1 1 1 1
1'0 27600 28000 28400 28800 29200 29600
05—~ | —~ —— e ' —— —
00 1 1 1 1 1 1 L L | 1 1 | 1 L 1 Il | 1 1 1 1
27600 28000 28400 28800 29200 29600
Nucleotide Position
-
o 100 200 300 400 500 600
Est-ce que le candidat est
. )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
S — preri g
Nucei_37, DNA polymerase I, 633 1298 0.0
Mandalorian_37, DNA polymerase I, 633 1298 0.0
Caros a_Draft_37, function unknown, 633 1298 0.0
Goara 35w sabymatase 1o 63 ]
Juanyo_37, DNA polymerase I, 633 1244 0.0
‘YuuY_37, DNA polymera: . 633 1197 0.0
Juicer_40, DNA polymerase I, 632 a4 0.0
Jemerald 40, DNA polymerase I, 632 1114 0.0
WilliamStrong_38, DNA polymerase I, 630 1089 0.0
Moirimes aor Do poicare o so0 Tl
Lunal8_40, DNA polymerase I, 630 1053 0.0
KatChan_40, DNA polymerase I, 630 1053 0.0
Chepli_40, DNA polymerase I, 630 1053 0.0
Schimmels22_37, DNA polymerase I, 632 1052 0.0
Tinymand_37, DNA polymerase I, 632 1049 0.0
HerculesXL_37, DNA polymerase I, 632 1048 0.0
A\ WestPM Draft 35, function unknown, 633 1036 0.0




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 géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

28508

URF LEngm 1317 JEMA 694 47 52 7T s o T o = e |
Est-ce que le start est R T I T 1
s StajRaw SD |Genomic |Spacer |Final of the Region [Start|Start ORF
.assome a .Un RBS ¢ |score [z Value |Distance[Score [Upstream of the Start |[Codon|position [Lengeh
(R|bosome B|nd|ng S|te) -3,115  |2,340 10 -3,814 | TCCTTCAACTTAGGAGTCCACC ATG 28508 1902
d b 7 -3,€20 2,108 1€ -5,41€ CGGCAAGGGCCGCATCCTGTGC  GTG 28388 1779
€ bon score 7 -4,827 |1,540 13 -5,873 CCTGTGCGTGGGCTTCGGCCAC ATG |28370 17€4
ez 2085 13 4,687 | COGCCACATGGACCGGGACGAT GTG 28355 1745
-5,339% 1,301 s -7,33% GTGGCCCCGCGACCTTCGGGAG  TTG 28322 171€
-3,535 2,145 13 -4,581 CGACCTTCGGGAGTTGCGCARG  GTG 28313 1707
-2,654 2,888 1€ -4,445 GCGCAAGGTGCGCATCCGCCGC  ATG 28298 1€52
-3,967 1,943 s -5,9€7 CTCGCCCTTCGAGCGCCGGTGG  ATG 282€2 1€s€
-3,584 2,122 17 -5,584 CCGGTGGATGTGCAGCTACGGC  ATG 28247 1641
-3,185 2,309 11 -3,942 GGTCARCATCTGGTGGGACTCC  ATG 28220 1€14
-3,188 2,309 17 -5,185 CATCTGGTGGGACTCCATGTIC ATG 28214 1€08
12 |-2,787 2,508 10 -3,452  TGTCGGCCTCAAGGACCTGGTC GIG |281€3 1587
13 -4,174 1,84¢€ 14 -5,521 CCCGGACTGGGCAGACGACARC GTG 28124 1518
14 -4,502 1,€93 S -€,502 CGACCCGACCATCCCCAAGARG GTG 280€4 1458
15 -4,€€8 1,€15 12 -5,503 GCCTGGTTCCGGCGCTGACCCT  GTG 27938 1332
1€ s CGGCGCTGACCCTGTGCGGGTC  ATG 27929 1323
7 S 8 TCTGCGG ATGCGGH ATC ATG 1
15 -ea1z 075 18 7,464 GOOTATCCAGCCOCTGACTOAS ATG 27337 1201
15 -5,04€ 1,438 7 -6,5€9 GATGGAAGACAACAAGCTGCCC GIG 278€€ 12€0
20 -2,403 2,€75 7 -3,92€ GGTCAAGAAGACTCAGGACARG GTG 27830 1224
21 |-3,778 2,031 7 -5,301 GCTCTTCGAGTACCAGGGCGCT  ATG 27€83 1077
2 nzes 2272 7 4,797 GAGCAAGACCTTCCCOSMAGGT GTG 27630 1032
23 |-5,145 1,352 11 -5,902 GACCGGCTTCCTGAACCCCATC  ATG 27827 921
26 277 e s 5,277 TaaccTeTTooccemAcisses TIa 27332 72e
26 |-2,791 2,493 10 -3,48¢ CTTCAGTCAGCTGGAGCTTCGT  GIG 27250 €84
2€ -4,141 |1,8€2 10 -4,83€ GCGGCTGGCCAATGAGCCGACC ATG |272€0 €54
27 |-3,079 2,358 1€ -4,875 TGACGAGGACATCCATACCTAC ATG 27218 €12
28 |-5,198 1,3€7 S -5,972 GCGGCTCATCCGAGGCCGGGAG  ATG 27188 582
25 nssi 2.0 13 -2,55¢  GATGCGCAMGGAAGACCGCAGC TTG 27167 sel
30 -s5,0€8 1,427 14 -€,415 CAACTTCGGGTTCGTCTACGGC  ATG 27131 528
31 -5,034 1,444 1€ -€,830 CCGGCAGGCCATCAACTCCCCG GIG 2€873 267
32 |-4,775 1,5€8 13 -5,820 GCAGTCCACGGGCAGCGACTTIC  ATG 2€845 243
33 -5,748 1,110 8 -€,9€9 CCTGGCCCGAATAAGTCGGGAC TTG 2€81€ 210
34 -4,543 1,€73 10 -5,238 CCGAATAAGTCGGGACTTGCGC TTG 2€810 204
35 -1,748 2,981 7 -3,271 TGGCCGTATCGTCAAGGAGACA  ATG 2€708 95
Est-ce que le start prédit | Orf le plus long
conduit au plus long ORF | 4¢ meilleur score (-3,314)
: )
? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit & un
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
i
pas retenu, quel est I'écart
intergéne résultant ?
—_ T e =
- i | A e
Est-ce que le start est = - e

conservé chez les
homologues voir
Starterator ?




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

ADN polymérase | [Microbacterium phage Nucci]
ID de séquence : QDK02430.1 Longueur: 633 Nombre de correspondances : 1
Voir 1 titre(s)_supplémentaire(s). v Voir toutes les protéines identiques (IPG)

Score Attendre Méthode Identités Points positifs Lacunes
1314 bits(3401) 0,0 de la matrice de composition. 633/633(100%) 633/633(100%) 0/633(0%)

Requéte 1 MQLIISDDLAEVQAFLDQSGAPVVVDIETTSLTVGKGRILCVGFGHMDRDDVLVWWPRDL 60
MQLIISDDLAEVQAFLDQSGAPVVVDIETTSLTVGKGRILCVGFGHMDRDDVLVWWPRDL
Sbjct 1 MQLIISDDLAEVQAFLDQSGAPVVVDIETTSLTVGKGRILCVGFGHMDRDDVLVWWPRDL 60

qun&tﬁ W . I

|
1 100 200 300 400 500 600

DECISION:

le start conservé est le 28508 car il n’est pas en
contradiction avec les principes d’annotation.De plus, il
induit '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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Nucci_37, DNA polymerase I, 633 1298 0.0
Mandalorian_37, DNA polymerase I, 633 1298 0.0
Carostasia_Draft_37, function unknown, 633 1298 0.0
Quartz_38, DNA polymerase I, 633 1295 0.0
Juanyo_37, DNA polymerase I, 633 1244 0.0
YuuY_37, DNA polymerase I, 633 1197 0.0
Juicer_40, DNA polymerase I, 632 1114 0.0
Jemerald_40, DNA polymerase I, 632 1114 0.0
H*kk .

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

ignificant Download ¥ Select columns ~  Show )
@ selectall 100 sequences selected GenPept Graphics Distancetree of results  Multiple alignment MSA Viewer

Max Totl Quey E  Per Acc

PR o Seore Score Cover value  Kent  Len

Accession

B4 138 9% 0

100.00% 633 QDK024301

FERRE I

1259 1259 Se% 00

213 1213 se% 00

19 129 s% 0

Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informations a 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
?

Aligned _ Target
Nr Hit Name Probability ~ Evalue = Score = S5~ cols Length
1 P19822 DPOL_BPTS DNA polymerase 100 11e68 61771 624 586 855

OS=Escherichia phage T5 OX=10726
GN=T5.122 PE=1 5V=3

2 P30314 DPOL_BPSP1 DNA polymerase 100 44e69 62613 57 588 924
05=Bacillus phage SPOT OX=10685
GN=31PE=3 5V=2

3 avKA DNA polymerase nu; Pol Nu, Polymerase, 100 42e67 58919 501 568 666
error-prone DNA synthesis,
TRANSFERASE-DNA complex; HET: MES;
2.95A {Homo sapiens

4 6VDEA DNA polymerase I; mycobacteria, DNA 100 24067 6129 57 561 908
polymerase, Flap endonuclease,
TRANSFERASE; 2.713A {Mycolicibacterium
smegmatis}

oul

Visualization
Resubmit Section

4 629

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région

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




du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Oui

DECISION:

DNA polymerase |




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 38
Coordonnées du Stop 28713
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne gap 95
Coordonnées du Start retenu 29117
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

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

Complementary Sequence

00

1.0

05

0.0
1.0

05

0.0

05

0.0

27600

28000

28400

28800

29200

29600

" 27600

27600

28000

28000

28400

28400

28800

28800

-
29200

29200

—
29600

29600

27600

28000

28400

28800

Nucleotide Position

29200

29600

Commenté [2]: page entiére si possible



27600 28000 28400 28800 29200

05} — — ) —— 3

Complementary Sequence

| N -
28400 28800 29200 29600
ol e —
0.0 1 | 1 | | 1
i 27600 28000 28400 28800 29200 29600
Nucleotide Position
0 50 100
Est-ce que le candidat est
B )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
Score
ificant ali ts: (bits) Value
Carostasia_Draft_38, function unknown, 134 261 6e-70
Mandalorian_38, function unknown, 134 258 5e-69
Quartz_39, function unknown, 134 256 le-68

N
]
@
?
7
>
ES

Nucci_38, function unknown, 130
Yuuy_39, function unknown, 129

N
u-
@
7
@
H

Juanyo_38, function unknown, 132 221  Se-58
WilliamStrong_39, function unknown, 136 192 3e-49
WestPM_Draft_36, function unknown, 138 186 le-47
Tinyman4_38, function unknown, 138 181 4e-46
HerculesXL_39, function unknown, 138 181  4de-46
Schimmels22_38, function unknown, 138 179 3e-45

5
N
®
i
>
H

Lunalg_41, function unknown, 140
KatChan_41, function unknown, 140

5
N
S
?
7
IS
H

Chepli_41, function unknown, 140 174 7e-44
Finny_40, function unknown, 134 166 2e-41
Zenitsu_39, function unknown, 134 164  Se-41
MCubed_39, function unknown, 134 164  Se-41

Est-ce que le candidat est Pas de cheyauchemgnt, espaces de 46 avec la séquencg
en contradiction avec les codante suivante (qui est un ARN), potentiel codant predit par
principes d’annotation ? Gene Mark, ORF =405 pb,, 96pb entre le codon START de ce
’ gene et le codon STOP de celui d’avant,

DECISION: our




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

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

Starts: 3 ORF Start : 28970
Selected: 1 QRF Stop : 26713
ORF Length: 258

Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length
5'End 563 521 479 144
3End 1000 00 500 6

StajRaw SD_|Genomic |Spacer |Final
3 ore |z Value |Distance|Score Codon|Position [Length

| 2,981 10 -2,443  GTAACTCATCAAGGAGAGCATC |ATG
2 104 CGTCCAGCACGCCCGCTACAAG  GTG

SD Scoring Matrix Kibler§ v Explore
Spacing Weight Matiix [Karin Medum |

] 23084

|sequence of the Region [start|starz  |omF

Upstream of the Starc

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene 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 a
partir de Starterator: le start correspond-il au start consensus
prédit par Starterator ?

oul

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

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




Query: 1 MARSTKAAVLEETVDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60
MARSTKAAVLEETVDEVE EQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN
Sbjct: 1 MARSTKAAVLEETVDEVEAEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60

Query: 61 AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKVPAKAPA 120
AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKK PAKAPA
Sbjct: 61 AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKAPAKAPA 120

Query: 121 KAAAKPAARKRPTR 134

KAAAKPAARKRPTR
Sbjct: 121 KAAAKPAARKRPTR 134

>Quartz_39, function unknown, 134
Length = 134

Score = 256 bits (655), Expect = le-68
Identities = 132/134 (98%), Positives = 132/134 (98%)

Query: 1 MARSTKAAVLEETVDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60
MARSTKAAVLEETVDEVE EQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN
Sbjct: 1 MARSTKAAVLEETVDEVEGEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60

Query: 61 AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKVPAKAPA 120
AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKK PAKAPA
Sbjct: 61 AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKAPAKAPA 120

Query: 121 KAAAKPAARKRPTR 134
KAAAKPAARKRPTR
Sbjct: 121 KAAAKPAARKRPTR 134

>Nucci_38, function unknown, 130
Length = 130

Score = 247 bits (631), Expect = 6e-66
Identities = 130/134 (97%), Positives = 130/134 (97%), Gaps = 4/134 (2%)

Query: 1 MARSTKAAVLEETVDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60
MARSTKAAVLEETVDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN

Sbjct: MARSTKAAVLEETVDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 60

-

Marve A1 ATRRGTRNRT.UNRATANAGNT.DSAWRT.RRVAKNRADAKDAKATKADAKTAAKKVDAKADA 120

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* et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

[Mouse-nverto show defline and scores. Click to show alignments ]
Color Key for Alignment Scores

N
0 50 100
Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Carostasia_Draft_38, function unknown, 134 261 6e-70
Mandalorian_38, function unknown, 134 258 Se-69
Quartz_39, function unknown, 134 256 le-68
Nucci_38, function unknown, 13@ 247 6e-66
YuuY_39, function unknown, 129 221 Se-58
Juanyo_38, function unknown, 132 221 Se-58
WilliamStrong_39, function unknown, 136 192 3e-49
WestPM_Draft_36, function unknown, 138 186 le-47
Tinymand_38, function unknown, 138 181 4e-46
HerculesXL_39, function unknown, 138 181 de-46
Schimmels22_38, function unknown, 138 179  3e-45
Lunal8_41, function unknown, 14@ 174 7e-44
KatChan_41, function unknown, 14@ 174 7e-44
Chepli_41, function unknown, 140 174 7e-44

>Mandalorian_38, function unknown, 134
Length = 134

Score = 258 bits (658), Expect = Se-69
Identities = 132/134 (98%), Positives = 132/134 (98%)

Query: 1  MARSTKAAVLEETYDEVEVEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKYMRAIAYQAFYN 6@
MARSTKAAVLEETYDEVE EQTPKQIINEGISRFLDGAGLDYQHARYKYMRAIAYQAFYN
Sbjct: 1 MARSTKAAVYLEETVDEVEAEQTPKQIINEGISRFLDGAGLDVQHARYKYMRAIAYQAFYN 6@

Query: 61 AIEEGTFDELYDEAIANAGDLPSGHELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKYPAKAPA 120
AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGHELERVAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKK PAKAPA
Sbjct: 61 AIEEGTFDELYDEAIANAGDLPSGHELERYAKDEAPAKPAKATKAPAKTAAKKAPAKAPA 120

Query: 121 KAAAKPAARKRPTR 134
KAAAKPAARKRPTR
Sbjct: 121 KAAAKPAARKRPTR 134




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

No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 71 Blast Hits on 71 subject sequences

#ﬂm

1 20 40 60 30 100 120
Mox | Tol (Query B Per Acc
L SRkeha Scors Score Cowr vake | ldent | Len  Accession
Mangaoran B0 X0 % Aed7 %5I% 134 QOIEDL
‘Mypothelicelprten SEA QUARTZ ohage Quanz) Misibacterum ghage Ouanz 2 269 9% e WSI% 134 LGB

peotein SEA NUCC 3 shage Nucei] Nucsi B0 251 9% 2083 970I% 130 QDK
protein SEA WILLIAMSTRONG 3 phage WillamStrong] WiliamStrong 163 163 73% ledd B182% 13 QWSBOI0B1

hypothetical protein SEA_YUUY_33 phage Yuuy] Yy 154 150 5% 2045 9213%

B bysothetcal rctein SEA JUANYO 38 phage Juanyol Microbacterium ghae IS % Tedd BE11%

hypathetical protein SEA_CHEPLI 41 phage Chepi] Microbacte hage Chepli 18 148 74%  1e42 7951% 140 QCWZZAS1
hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_38 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013630.1 Length: 134 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 134 GenPept Graphics

“Score Expect Method Identities Positives Gaps
260 bits(664) 4e-87 Compositional matrix adjust. 132/134(99%) 132/134(98%) 0/134(0%)

Query 1 MARSTKAAVLEE TVDE VEVEQTPKQI INEGI SR FLOGAGLOVQHARYKVIMRAIAYQAFVN 60
MARSTKAAVLEETVDEVE EQTPKQIINEGISRFLDGAGLOVOHARYKVIMRATAYQAFVN
Sbjct 1 MARSTKAAVLEETVDE VEAEQTPKQIINEGI SRFLDGAGLDVQHARYKVMRAIAYQAFVN 6@

Query 61  AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWE LERVAKDE APAKPAKATKAPAKTAAKKVPAKAPA 126
AIEEGT FDE LVDE AT ANAGDLPSGWE LER VAKDE APAKPAKATKAPAKTABKK PAKAPA
Sbjct 61  AIEEGTFDELVDEAIANAGDLPSGWE LERVAKDE APAKPAKATKAPAKTAAKKAPAKAPA 126

Query 12

14

KAABKPAARKRPTR 134
KAAAKPAARKRPTR
Sbjct 121 KAAAKPAARKRPTR 134

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




Number of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 2.82838

Visualization

Resubmit Section

o
-
B==FCDTCD donain J
S T
T

R . . . A ) . Aligned _ Target
Nr Hit 7 Name © Probability  E-walue  Score  SS cols. © Length

1 awioB 605 ACIDIC RIBOSOMAL PROTEIN P2, 90.18 33 2681 54 48 7

RIBOSOMAL PROTEIN,

RIBONUCLEOPROTEIN, RIBOSOME,
TRANSLATION, DIMERIZATION,
PHOSPHOPROTE

2 4V3P_Lw 60S acidic ribosomal protein P2A; 766 20 2285 45 37 59
RIBOSOME; 34.0A {Triticurn aestivum}

3 3AIYC 505 ribosomal protein P1 {L12P); stalk, 765 22 2258 46 38 58
ribsomal protein, helix spin,
Ribonucleoprotein; 2.13A {Pyrococeus
horikoshii)

4 4Pl Ribosomal protein P1; RIBOSOME; 7567 15 2329 38 36 S8
34.0A {Triticum aestivum}

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe
;. Z#10_8 605 ACIDIC RIBOSOMAL PROTEIN P2: RIBOSOMAL PROTEIN, RIBONUCLEOPROTEIN, RIBOSOME. TRANSLATION, DIVERIZATION,
" PHOSPHOPROTEIN; NMR {HOMO SAPIENS}

Probability: 90.18%, E-value:33, Score: 2681, Aligned cols: 48, Identities: 17%, Similarity: 0.545, Template Neff: 97

Q ss_pred ({¢

QO_gene__38 29  EGISRFLDGAGLDVQHARYK\NRATA\QAF NATEEGTFDEL VDEATANAGDLFSG 84 (135)

o consensus 29 fewGi i LimrafanviLPsG 4 (135)
4]+ 1.1

T consensus 22 i g 69 (7)

T 20108 2 LNKVISELNGKNTEDVTAQGIGKLAS\PAG 69 (72)

T ss_dssp ™

T ss_pred CCCHHH. ccc

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe
4V3P_Lw 605 acidic ril in P2A; 34.0A {Triticum aestivum}
Probability: 76.6%, E-value: 20, Score: 2285, Aligned cols: 37, Identities: 14%, Similarity: 0435, Template Neff: 5.3

»

Q ss_pred CHHHHHHH
Q Q_gene___38 29 73 (135)
Q Consensus. 29 73 (135)
T Consensus 21 57 (59)
T ss_pred

Ce géne est-il situé a coté | Non

de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non




DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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Sequence

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

Fonction prédite

Nom du Phage carostasia
Gene # =
Coordonnées du Stop 29213
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne chev 1
Coordonnées du Start retenu 30625
DNA helicase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel
codant ?
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N 3 ) PO Télécharger ~  Sélectionner des colonnes ~ Montrer | 100 ¥ | €

3 tout sélectionner 100 séquences séectiomées GenPept  Graphique  Atbre de résultals de distance  Alignement multiple Visionneuse MS
Cowertre
Note  Score Velour  Par.  Aco
e Nosecontas masinale toial %% g identfr Leon  Accession
e | Bl | rucupey | /5 [entie Lo

) Phage microbactérien Nucci %9 99 100% 00 10000% 470 QDK024321

ADN helicase [Microbacterium phage I

o7 967  100% 00 9979% 470 QXO133L1
ADN helicase [Microbaclerium phage Quartz) Phage microbagtérien Quartz %4 94 100% 00 9936% 470 9260.1
ADN hélicase [Phage miciobactérien YuuY] Phage miciobactétien YuuY. 810 819 100% 00 8617% 455 OQFPoSI6E
ADN helicase [Mictobacterium phage Eler] Microbactétie phage Eleri 818 818 99% 00 8415% 470 YP 000623078
hélcase [shage microbactérien ChikPc) ‘Phage mictobactérien ChikP 816 816 99% 00 839u%

ADN helicase [Microbacterium phage Sansa] Phage microbactérien Sansa 816 816 99% 00 s394%

ADN hélicase [Microbacterium phage Saratos] Phage mictobactérien Saratos 86 816 9% 00  8394% 470 UDGTANOE

ADN hélicase [Wierobacerilum phage MCubec] Phage mictobactérien MCubed 813 813 9% 00 8373% 470 QDKOITOO1
ADN helicase [Microbacteriym phage Juanya) Phage microbactérien Juanyo 812 812 9% 00  8657% 456 UsHae7es1
ADN hélicase [Microbacterium phage Finny] Phage mictobactérien Finny (G E Y 00  839% 458 QDF1S769.1

e Zeon] Phage mictobactérien Zepp 24 T4 e 00 7442% 475 QIGHIZBI

ADN hélicase [Microbacterium phage Hasitha] Phage mictobactérien Hasiha 2 e 00 7Ta21% 475 QZDE9tERl
i) i ™ T ek 00 7421% 475 Q065361

(SN NN N NN NN N<N<N<]

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

non

DECISION: oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Quel start Glimmer et 30625
GeneMark suggérent-ils ?

Est-ce que le start est Siens A MO S0 Can1 Cdn2 Cdn3_Lengh  op sooimgMatix [k v __Exdloe |
cted: 1 ORFStop :29213 5'End 1000 00 1000 3
associé a un RBS ORFLength: 1125 ¥End 691 435 711 291 Spacing Weight Matix [Karin Medum | Documer)
H H H H | | [T _TT T T I [T T 1]
(Rlbosome Blndmg Slte) Genomic |[Spacer |Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
de bon score ? 2 Value |Distance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position
2,037 S -4,541 TCTGGCACGCGACGGGGCGTGT  GTIG 30€28 141€
2,037 12 -4,€02 GGCACGCGACGGGGCGTGTIGIG  ATG 30€2s8 1413
1,821 8 ~5,450 ACGCGAGTCGCAGCGGGTAGCC TTG 30595 1383
1,821 14 -5,575 GTCGCAGCGGGTAGCCTTGAAG  GTG 30589 1377
1,597 18 -7,00€ ACCTGGTCGCACCTTCGCTGCC TTG 3055€ 1344
2,011 7 -5,344 GCACCACAAGCCCCAGGTCGCC  GTG 30481 12€5
2,011 13 -4,8€€ CAAGCCCCAGGTCGCCGTGATC  GTIG 30475 12€3
1,239 1€ -7,2€8 TAACGAGTACCCGTCCCCGGCC  ATG 303€4 1152
0 10 C ACGACGCTGCTGTIC GIG 3033
1,373 10 GTGGAAGCGGCTGAAGCCCTIC  TTG 3028€
1,114 8 GCTGAAGCCCTTCTTGGACAAG ATG 30277
1,€93 11 CAAGCTGTGCAGCAACGAGGGC ATG 30250
1,8€2 10 GCTGTGCAGCAARCGAGGGCATG  ATG 30247
1,555 14 CATCATCAAGACGCCCAGCAGC GTG 30208
2,851 17 CAAGTGGAAGTACCGTICTCCIG ATG 30181
2,108 1€ CGTCAAGGGCTTCCCCGAGCTG  GTG 29995
1,304 8 -€,583 CGCCTACATCCAGCCGAACGTIC  GTIG 29544
1,304 14 -€,€78 CATCCAGCCGAACGTCGTGACG ATG 29538
1,030 S ~€,€93 GATGGTTGGTCCTGGCCAGCCG GTIG 29517
20 |-3,9€7 1,943 7 -5,450 TGGTCCTGGCCAGCCGETGECCG  GTG 29511
21 |-3,9€7 1,943 10 -4, €€l CCAGCCGGTGCCGGTGCGCCGC  GTG 29502
22 |-€,214 0,851 8 -7,43€ GGTGCGCCGCGTGCGCTACACC GTG 25850
23 -€,201 0,897 13 -7,247 GCGCTACACCGTGCCCAGCGAC  GTG 29878
24 -5,308 1,315 10 -€,003 GCAGTACGTCCATGACCCCAAG ATG 29800
25 |-€,070 0,955 14 ~7,437 CCCCCTGACGCGCCTGCTCCGG  ATG 29740
2€ -3,178 2,312 8 -4,400 GACGCGCCTGCTCCGGATGCGC ATG 29734 522
27 |-3,942 1,954 1€ -5,738 CGACGAGGGCGACTCGTTCACG  GIG 29€8¢€ 474
28 -4,174 1,84¢€ 7 -5, €57 ACGGCTGGCAGCACTGGGCAGG GTG 295€44 432
29 |-3,345 2,234 14 -4,€92 GCATCTCTGGGAGATCAAGCTG GTG 29881 3€9
30 -3,€97 2,0€9 13 -4,742 GATCARAGCTGGTGCGCCGGTAC  ATG 295€9 357
31 |-3,€20 2,108 13 -4, €€¢ GCGGATCAAGGGCATCGGGCAC TTG 29545 333
32 |-3,€20 2,108 1€ ~-5,41€ GATCAAGGGCATCGGGCACTIG GTG 29542 330
33 -3,€%0 2,073 10 -4,384 CCAGACGGACCCGGATGCCCGC  GTG 29473 2€1
34 -€,94¢€ 0,545 11 -7,703 CCCGGATGCCCGCGTGCTGCTG  GTG 294€4 252
35 |-3,€97 2,0€9 1€ -5,493 GCTGCTGGTGCAGCCCCGGACC GTG 259445 237
3€ -4,070 1,895 11 -4,827 GGTGCAGCCCCGGACCGTGGCG  ATG 29443 231
37 -5,074 1,428 10 -5,7€8 GCCCCGGACCGTGGCGATGGCC  GTG 29437 228
38 -3,9€4 1,944 10 -4,€59 GGCGATGGCCGTGGACATCICG GTG 29428 213
35 -4,817 1,545 10 5,511 AGCCAGCCCGACGGTICTGGTIC TIG 29320 108
40 -5,570 1,192 12 -€,40€ GTTCTTGTGTGGCCGTGGCACT GTG 29302 %0
41 |-3,072 2,3€2 10 -3,7€€ CCGTGGCACTGTIGGATGAGGAC GTG 29290 78
42 |-4,299 1,787 7 -5,822 CCACAACCATCTCCAGAAGGTC GTG 29245 33

Est-ce que le start prédit | Pas le meilleur score (2e) : -4,602
conduit au plus long ORF | ORF le plus long avec un ATG
? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit & un
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergene résultant ?

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 ?

DNA helicase [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02432.1 Length: 470 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 470 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
969 bits(2504) 0.0  Compositional matrix adjust. 470/470(100%) 470/470(100%) 0/470(0%)

Query 1 MQLRESQRVALKVLTEPGRTFAALWAEPRSGKTAVALKWIEHHKPQVAVIVGPKTAEATW 60
MQLRESQRVALKVLTEPGRTFAALWAEPRSGKTAVALKWIEHHKPQVAVIVGPKIAEATW
Sbjct 1 MQLRESQRVALKVLTEPGRTFAALWAEPRSGKTAVALKWIEHHKPQVAVIVGPKIAEATW 60
Query 61 RTEAAKWLGITYRFFPLTAGNEYPSPAMFRGTTLLFVNYDQFNTAPWKRLKPFLDKMAKL 120
RTEAAKWLGITYRFFPLTAGNEYPSPAMFRGTTLLFVNYDQFNTAPWKRLKPFLDKMAKL
Sbjct 61 RTEAAKWLGITYRFFPLTAGNEYPSPAMFRGTTLLFVNYDQFNTAPWKRLKPFLDKMAKL 120
Query 121 CSNEGMMLLDESHIIKTPSSVQGRSIRPLAHKWKYRLLMTGTPVTNPSQIDAVYGQWTFL 180
CSNEGMMLLDESHIIKTPSSVQGRSIRPLAHKWKYRLLMTGTPVTNPSQIDAVYGQWTFL
Sbjct 121 CSNEGMMLLDESHIIKTPSSVQGRSIRPLAHKWKYRLLMTGTPVTNPSQIDAVYGQWTFL 180
Query 181 DPAIRNRWETARDFREYFGEWSTVKGFPELVRPRRQAELNAYIQPNVVTMVGPGQPVPVR 240
DPAIRNRWETARDFREYFGEWSTVKGFPELVRPRRQAELNAYIQPNVVTMVGPGQPVPVR
Sbjct 181 DPAIRNRWETARDFREYFGEWSTVKGFPELVRPRRQAELNAYIQPNVVTMVGPGQPVPVR 240
Query 241 RVRYTVPSDVLEAHKWLLKKGVASFKDRQYVHDPKMERDDTRVAIGLNPLTRLLRMRMLV 300
RVRYTVPSDVLEAHKWL LKKGVASFKDRQYVHDPKMERDDTRVAIGLNPLTRLLRMRMLV
Sbjct 241 RVRYTVPSDVLEAHKWLLKKGVASFKDRQYVHDPKMERDDTRVAIGLNPLTRLLRMRMLV 300
Query 301 GGWLKDDEGDSFTVPAAARARLAALGRVLRRCKGKTITACTHLWEIKLVRRYMRIKGIGH 360
GGWLKDDEGDSFTVPAAARARLAALGRVLRRCKGKTITACTHLWEIKLVRRYMRIKGIGH
Sbjct 301 GGWLKDDEGDSFTVPAAARARLAALGRVLRRCKGKTIIACTHLWEIKLVRRYMRIKGIGH 360
Query 361 LVITGATPDKDRVIERFQTDPDARVLLVQPRTVAMAVDISVAQDLIWYTSDFNYVTFKQA 420
LVITGATPDKDRVIERFQTDPDARVLLVQPRTVAMAVDISVAQDLIWYTSDFNYVTFKQA
Sbjct 361 LVITGATPDKDRVIERFQTDPDARVLLVQPRTVAMAVDISVAQDLIWYTSDFNYVTFKQA 420
Query 421 SDRIKLSPASPTVWFLCGRGTVDEDVWTTLQDDHNHLQKVVKRIRQKSFS 470
SDRIKLSPASPTVWFLCGRGTVDEDVWTTLQDDHNHLQKVVKRIRQKSFS

Sbjct 421 SDRIKLSPASPTVWFLCGRGTVDEDVWTTLQDDHNHLQKVVKRIRQKSFS 470

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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score  E

Sequences producing significant aligaments: (bits) value

4

Nucci_39, DNA helicase, 470
Carostasia_Draft_39, function unknown, 470
Mandalorian_39, DNA helicase, 470
Quartz_40, DNA helicase, 470

YuuY_48, DNA helicase, 456

Juanyo_39, DNA helicase, 456

Shamu_a1, DNA helicase, 470 1
Glamour_40, DNA helicase, 470
Eleri_40, DNA helicase, 470
ColaCorta_40, DNA helicase, 470

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

2

:

2

S999900008
sssscosoed

3




select all 100 sequences selected
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Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.
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DERD-1ike_hel icase N superfanily

Est-ce que la séquence Aligned ,  Target
protéique S’a”gne avec Nr Hit Name Probability Evalue ~ Score S cols Length
une pFOtéine de fonction 1 7C4H  Transcription regulatory protein SNF; 100 21039 337 295 42 1703
annotée venant de la PDB SWI/SNF remodeling, Swi-Snf complex,
. nucleosome, DNA BINDING PROTEIN; 289A
ou autre base de données -
lors d’un crible HHPred
_ 2 BEUF.Q  Chromatinremodeling ATPase INOSO; 100 95039 3034 414 441 1489
avec une prOba >=90% et Chromatin Remodeler, hexasome, DNA
une couverture acceptab|e BINDING PROTEIN, DNA BINDING
2 PROTEIN-Hydrolase com
3 QUTIQ7  VP41_BPAPS Putative protein pdl 100 12038 29053 371 423 460
0=Acyrthosiphon pisum secondary
endosymbiont phage 1 0X=67571 GN=41
PE=4 SV=1
Resubmit Section
2 463

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Oui,

phage utilisé Mandalorian. Genes voisins métabolisme

ADN

P 3

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?
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DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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sequence
Est-ce que la fonction oui

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

DNA helicase




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Gene # 40
Coordonnées du Stop 30625
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 1
Coordonnées du Start retenu 30786
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

etg trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

GeneMarkS
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Gene Mark host :
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

<40 40-50

lelin
F

score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Quartz_41, function unknown, 53

Nucei_40, function unknown, 53
Mandalorian 40, function unknown, 53
Carostasia_Draft_40, function unknown, 53
Yuuy_41, function unknown, 54

Lucky3_40, function unknown, 46
Golden 40, function unknown, 46
sinatra 41, function unknown, 46
PrincePhergus_40, function unknown, 46
Pherbot_40, function unknown, 47
Bustleton_40, function unknown, 47
Theresita_39, function unknown, 46
Shamu_Draft_42, function unknown, 46

Finny_42, function unknown, 46
Eleri 41, function unknown, 46
ColaCorta_41, function unknown, 46
Chikpic_41, function unknown, 46
Andromedas_41, function unknown, 46

On remarque que les e-values ne sont pas aussi basses que
pour les genes identifiés précédemment. De plus, on voit que il
y a peu de hit qui couvrent en entier la séquence du gene
potentiel.

EbkbklbEbEbERERRREEEERER

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

Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres genes? Non,
seulement de 1 base avec le géne d’avant et celui d’apres
Est-il suffisamment long ? 162 pb donc ca va c’est assez long
Les génes avant et aprés ce gene sont-ils dans la méme
direction ? oui

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

ATG 30786 = (le meilleur score [ -2,523 ; la meilleure Z value
2,981 et 'ORF la plus longue 1162)

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Oui 'ORF la plus longue (162)
On voit avec GeneMARK (et aussi gene MARK host) que le
potentiel codant semble debuté a '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 ?)|

Pham 3081
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Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Parmis les 6 meillleurs Hit au BLAST, 5 débute au méme ATG]

\ Commenté [5]: screen

| Commenté [6]: screen




Query: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53
MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV
Sbjct: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53

>Nucci_40, function unknown, 53
Length = 53

Score = 105 bits (263), Expect = 3e-23
Identities = 53/53 (100%), Positives = 53/53 (100%)

Query: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53
MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV
Sbjct: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53

>Mandalorian_40, function unknown, 53
Length = 53

Score = 105 bits (263), Expect = 3e-23
Identities = 53/53 (100%), Positives = 53/53 (100%)

Query: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53
MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV
Sbjct: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53

>Carostasia_Draft_40, function unknown, 53
Length = 53

Score = 105 bits (263), Expect = 3e-23
Identities = 53/53 (100%), Positives = 53/53 (100%)

Query: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53
MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV
Sbjct: 1 MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRV 53

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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Distribution of 30 Blast Hits on the Query Sequence

[Mnuse-overto show defline and scores. Click to show alignments }
Color Key for Alignment Scores

e

0 50

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Quartz_41, function unknown, 53 105 3e-23
Nucci_4@, function unknown, 53 105 3e-23
Mandalorian_4@, function unknown, 53 105 3e-23
Carostasia_Draft_d4@, function unknown, 53 105 3e-23
YuuY_41, function unknown, 54 96 4e-20
Juanyo_4@, function unknown, 53 93 3e-19
Ixel_43, function unknown, 59 76 3e-14
Lucky3_4@, function unknown, 46 52 7e-10
Golden_4@, function unknown, 46 62 7e-10
Sinatra_41, function unknown, 46 _61 le-09
PrincePhergus_4@, function unknown, 46 261 le-@9
Pherbot_4@, function unknown, 47 _61 le-09
Bustleton_4@, function unknown, 47 & - & le-09
Theresita_39, function unknown, 46 _60@ 2e-29
Shamu_42, function unknown, 46 _6@ 2e-09

>Quartz_41, function unknown, 53
Length = 53

Score = 1@5 bits (263), Expect = 3e-23
Identities = 53/53 (100%), Positives = 53/53 (100%)

Query: 1 MDPDKVLATYSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQYDIRTYLIWHATGRY 53
MDPDKVLATYSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQYDIRTYL IWHATGRY
Sbjct: 1 MDPDKVLATYSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQYDIRTYLIWHATGRY 53

*kk

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




No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 14 Blast Hits on 14 subject sequences

Wﬂm

1 10 20 30 40 S0

. it b Seqn S Con fvnon |l || s
byuothetcalsroein SEA_NUCC 40 [Microbacterum phage Nuce Nucsi 108 108 %% 323 10000% 53 DK
byeothetcal oroein SEA_YUUY 41 o) Yoy 978 978 %% 425 MY 54 CEPeEEal
hypothetcal orotein SEA_JUANYO, ! Microbacterium 947 %47 %% 6l GaM% 53 USHawal
byacthitical ortein GEL £3 (Micrbactei ohage sl Mictobacterum phaoe el B2 72 W% e 7119% 6 QI
hyaotheticl rotein FOLUZ_gpdD [Microbscterum phage Golden] Mictobacterium phage Golden ©2 832 81% 2ol 6310% 46 YP O0EIBLI
byuothetcal roein SEA PHEROT 41 Mot hage Phethot 616 616 8% 7ol E18% 4 QEZWE
hypothetical rotein SEZ a1 PrincePhergus 616 616 81% 7ell E3.18% 46 OBZ2091

& Download v GenPept Graphics
hypothetical protein SEA_NUCCI_40 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02433.1 Length: 53 Number of Matches: 1

See 2 more title(s) v See all Identical Proteins{IPG})

Range 1: 1to 53 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
108 bits(269) 3e-29 Compositional matrix adjust. 53/53(100%) 53/53(100%) 0/53(0%)
Query 1  MDPDKVLATYSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRY 53

MDPDKVLATVSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRY
Sbjct 1 MDPDKVLATVYSPALRASLERQLIQINRNYMAALARLYQVDIRTVLIWHATGRY 53

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
?

Nurmber of Hits: 250
Query MSA diversity {Neff): 241124

Detected sequence features: =Colled coil segment(s)

Visualization
Resubmit Section

30 51




Nr

N

05=Haemophilus phage HP1 {strain
HP1c1) OX=1289570 GN=cox PE=4

Sv=1
3 PROD37627 ;MerR; MerRfamily regulatory protein 83
4 cdoossz HTH_MerR-fike; Helix-Turn-Helix DNA 82

binding domain of MerR-like
transcription regulators. Helix-turn-helix

{HTH) MerReli

Template alignment | Template 30 Structure | PDBe

Probability: 85.77%,

Q ss_pred
Q Q_gene__40 El
Q Consensus 30
T consensus H
T 718K 5
T ss_dssp
T ss_pred

Ternplate alignment

P51705 VCOX_BPHC1 Regulatory protein cox 0S=Haemonphilus phage HP1 {strain HP1c1) OX=1289570 GN=cox PE=4 SV=1
Identities: 21%, Similarity: 0.245, Template Neff: 11.5

Probability: 84.96%,

Q ss_pred
Q o_gene__40 )
Q Consensus 3

T Consensus.
T P5175
T ss_pred

E-value: 0.91,

HHHHHHHhCCChhheeeeeccc
AALARLQUDIRT
1~A1AR Iyt at g

4+

TWHATG

IR B P
~g
KKQLADIFGASIRTIQNAQEQG
HHHHHHHHTCCHHHHHHHKHTT
HHHHHHHHCCCHHHHHHHHHCC

Score: 2322, Aligned cols: 24,

HHHHHHHRCCChhheeeeecccCC
AALARLYQUDIRTVL IWHATGR
1~ALART it Tt T~
FOpr P ey o O Y

REEFAKKLDVSTRTIDRLRQQG
HHHHHHHCCCCHRHHHHHHHCCCC

Hit Name Probability
1 WOH Terminase small subunit; DNA 85.77
Packaging, Terminase, VIRAL PROTEIN;
232A {Escherichia phage lambda}
2 P51705 VCOX_BPHC1 Regulatory protein cox 84.96

53

94

51 (54)
51 (54)

26 (56)
26 (s6)

53 (54)
53 (54)

43 (79)
az (79)

E-value

072

Score

2139

2322

2063

Aligned
cols

22

1. 7LW0_H Terminase small subunit; DNA Packaging, Terminase, VIRAL PROTEIN; 2.32A {Escherichia phage lamhda}
E-value: 072, Score: 21.39, Aligned cols: 22, Identities: 32%,  Similarity: 0.659, Template Neff. 12.1

Target
Length

56

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Non

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non
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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).

0.0

Est-ce que la fonction Non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: NFK




Student Gene Annotation Worksheet
Carosmatique-gene-41

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 41
Coordonnées du Stop 30786

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 2
Coordonnées du Start retenu 31061
Fonction prédite NKF

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

été trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

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




cterium phage CarSE®8 coRpRSYRLHENEL FHIPBp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 2, Window 96, Step 12, 16/21
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terium phage Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 16/21
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

lcl”-m

| sequences producing significant alignments:

Nucci_41, function unknown, 91
Mandalorian_41, function unknown, 91
Carostasia_Draft_41, function unknown, 91
Quartz_42, function unknown, 91

YuuY_42, function unknown, 92

Juanyo_41, function unknown, 92

| zada_45, function unknown, 92

| TatarkaPM 44, function unknown, 92

| Stanktossa_44, function unknown, 92
SoilGremlin Draft_45, function unknown, 92
Shee_44, function unknown, 92

Riyhil 44, function unknown, 92
Rapheph_44, function unknown, 92
Phriends_44, function unknown, 92
PhredFlintston_44, function unknown, 92
Phireproof_44, function unknown, 92
Phiderman_Draft_46, function unknown, 92

Score

E

(bits) Value

=
o
SIS

=
oo
]

=
oo
o

.
kkkkkkkREERS
kkkkkkERERE:

6e-48
6e-48
6e-48
2e-47
le-22
6e-21
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16
2e-16

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

Non

DECISION:

oui




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggérent-ils ?

31061

Est-ce que le start est O iy ooy oy o SOScomgMaix  [Wes <] Ewloe
associé a un RBS ORFlengh 213 FEnd|ses 538 845 39 SpacingWeihtMatix [KafmMedum +] Docurert |
(RibOSOme Blndmg Slte) stajraw sD [|Gencmc ISpacexI |Final  [sequence of the Region |starc[stazz  [orr | :
de bon score ? ¢ |score |z Value |Distance[Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Lengeh |
1 1,990 S -4,€41 AGGATCTGGCCAAGGCGTAATC  ATG 31061 27€
2 1,711 1€ -€,259 ACTTCCGTTC GTG 31034
:1 ;, 2;; ;: = ‘ATCX’CGTTCCG«; ;;G S ;;
s 0,895 11 ARACACCATCTCGTTCCGCGTG GIG 30
Est-ce que le start prédit | Plus long ORF avec un ATG et meilleur score
conduit au plus long ORF
? Sinon, est-ce que 'ORF
le plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF
(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart
intergene résultant ?
Est-ce que le start est
conservé chez les [E— — — 4
homologues voir : ' !
Starterator ?
Est-ce que le start est & Telecharoer v GenPent Graphioue v Suang “Descriptions

conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

protéine hypothétique SEA_NUCCI_41 [Microbacterium phage Nucci]

uence : QDK02434.1  Longueur: 91 1

Voir 1 titre(s). v Voir toutes les protéines identiques (IPG)

Plage 1:1491 graphigues GenPept Informations connexes
s

Protéines identiques - Protéines
identiques & QDK02434.1

its(483)

e Tden Z
ment de la matrice de composition. 91/91(100%) 9

Requéte 1 MFGEQPLPFVKYPFSKKSETLVVTEEDLFGHTNGVFQGIADKLAAERARLERLLPDPPTG 60
FGEQPLPFVKYPFSKKSETLVVTEEDLFGHTNGVFOGTADKLARERARLERLLPDPPTG
Sbjct 1 MFGEQPLPFVKYPFSKKSETLVVTEEDLFGHTNGVFQGIADKLAAERARLERLLPDPPTG 60

Requéte 61 YCNEFEQQSSDDYIRNTISFRWATLKLKEL 91
KET

YCHEFEQQSSDDYIRNTISFRVVATLKL
Sbjct 61 YCHEFEQQSSDDVIRNTISFRWATLKLKET 91

& Télécharger v

protéine hypothétique SEA_QUARTZ_42 [Microbacterium phage Quartz]
1D de séquence : UVK59261.1  Longueur: 91 1

¥ Suivant 4 Précédent «Descriptions

senpent

188 bits(478) Se-

n denttés  pants positfe Lacunes
ment de la matrice de composition. 90/91(99%) 90/91(98%) 0/91(0%)

Requéte 1 MFGEQPLPFVKYPFSKKSETLVVTEEDLFGHTNGVFQGIADKLAAERARLERLLPDPPTG 60
MFGEQPLPFVKYPFSKKSETLV/TEEDLFGHTNGVFOGTADKLARERARLERLLPDPP G
Sbjct 1 MFGEQPLPFVKYPFSKKSETLWTEEDLFGHTNGVFQGIADKLAAERARLERLLPDPPAG 60

Requéte 61 YCNEFEQQSSDDYIRNTISFRWATLKLKET 91
YCWEFEQQSSDDYIRNTISFRVVATLKLKET
Sbjct 61 YCHEFEQQSSDDYIRNTISFRWATLKLKET 91

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+ et une
couverture acceptable ?

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

Score
Sequences producing significant alignments:

E

(bits) value

Nucci_41, function unknown, 91 187 6e-48
Mandalorian_41, function unknown, 91 187 6e-48
Carostasia_Draft_41, function unknown, 91 187 6e-48
Quartz_42, function unknown, 91 186  2e-47
*kk B

nr:

(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
selectall 35 sequences selected GenPept  Graphics

Descripton

i Name

hypothetical potein SEA ¢
Q ul
[ A

Distance tree of results

% Se2T 6000% 2

Multiple alignment MSA Viewer
o Ace
e Mem Len Accession

1e60 10000% 91

Se6) SBS0% 91

Est-ce que la séquence - wame pravabiy * cvave ¥ score® 5% o * Longh
protéique s’aligne avec )
< ! —— Rens; Nicke/cabalt transporter 7026 38 e 17w
une protéine de fonction reguiator
annotée venant de la PDB 2 s Uncharacterized protein yohN:; Pfam 7403 s4 277 15 m o
. PF11776, DUF3315, JCSG, Structural
ou autre base de données Genomics, PSl-Biology, Protein Structure
lors d’un crible HHPred
avec une proba >= 90% et 3w oz oyt fncen 7307 o B 6 @
une couverture acceptable 4 AWE  TYPEMEGORTPROTEN PSCE s 3 @ 0
NON
Visualization
i
54 65
e

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Fonction inconnue




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

NON

™ UNanED

FT ToPo_ooM 1 = HON CYTOPLASHIC.

Phobius posterior probabilities for UNAHED

Posterior label probbility

10 E) EY w0 5 %

5 ) o0
cutoplashic = non cutoplasnic —— signal peptide =

) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside - - - -
0 20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
o o«

o
'S

o
N

—— Inside

0.0 0 20 40 60 80

Sequence

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

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 42
Coordonnées du Stop 31064
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 4
31495

Fonction prédite

MazG-like nucleotide

pyrophosphohydrolase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que le candidat a
été trouvé par un
, parunpg | yes gotH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
GeneMarkS
h /""\J\/T{"“ rwv*u\‘)«‘ N(n ﬁ“\
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| | | |
M v k ' K
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\ ; g ‘ | L
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Nucleotide Position
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Potentiel codant tout le long de '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-valuell 3e-77

Sequences producing significant alignments:

Quartz_43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
Carostasia_Draft_42, function unknown, 143

Nucci_42, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
Mandalorian_42, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
Juanyo_42, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
YuuY 43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
Zenitsu_43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 147
MCubed_43, nucleotide pyrophosphohydrolase, 147

Finny_44, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 147
Shamu_Draft_44, function unknown, 147

Sansa_42, nucleotide pyrophosphohydrolase, 147

Score E

(bits) Value
285  3e-77
285  3e-77
283  8e-77
283  8e-77
267 6e-72
266 le-71
260 9e-70
260 9e-70
260 9e-70
2 6e-69
257  6e-69

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

Y a-t-il un chevauchement significatif avec d'autres genes? Pas

de chevauchement significatif
Est-il suffisamment long ? 432pb donc oui

Les genes avant et apres ce gene sont-ils dans la méme

direction ? oui

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a 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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene 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

Tres conservé chez les differents homologues

Blastp ?
ATG 31495
-bon score
DECISION: -bonne zvalue

- trés conservé chez homologues
-chevauchement inférieur a 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 et une
couverture acceptable ?

1 s#285) : [100%)] ; e-value : 3e-77

>Quartz_43, MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase, 143
Length = 143

Score = 285 bits (729), Expect = 3e-77
Identities = 143/143 (100%), Positives = 143/143 (100%)

Query: 1  MNKMOQQVLEFQRAMEL! AVRHELIREELEEFLVALC 60
MNKMQQQVLEFQ! AVRHELIREELEEFLVAL(

Sbjct: 1 MNKMQQQVLEFQRAMEL! IREELEEFLVALQT! 60
Query: 61 LIDILY IDAEVLF FGEDGKPIT FEGRVKKGP 120
LIDILY IDAEVLF FGEDGKPIT F
Sbjct: 61 LIDILYVAFGGLVVMGIDAEVLF FGEDGKPIL F 120

Query: 121 NYFRPNIRALLAHGVADODLAKA 143
NYFRPNIRALLAHGVADQDLAKA
Sbjct: 121 NYFRPNIRALLAHGVADQDLAKA 143

*kk

nr:
(q#MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase
[Microbacterium phage Quartz]: s#288) : [100%] ; e-value : 6e-
98

MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase [Microk ium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59262.1 Length: 143 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 143 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
288 bits(737) 6e-98 Compositional matrix adjust. 143/143(100%) 143/143(100%) 0/143(0%)

Query 1 MNKMQQQVLEFQRAMELPVGHRARAVPEDQKAVRHEL IREELEEFLVALQTDDMVEQADA 60
MNKMQQQVLEFQRAMELPVGHRARAVPEDQKAVRHEL IREELEEFLVALQTDDMVEQADA
Sbjct 1 MNKMQQQVLEFQRAMELPVGHRARAVPEDQKAVRHELIREELEEFLVALQTDDMVEQADA 60

Query 61  LIDILYVAFGGLVVMGIDAEVLFDEVHRSNMSKFGEDGKPIIAGPNDPDGIFEGRVKKGP 120
LIDILYVAFGGLVVMGIDAEVLFDEVHRSNMSKFGEDGKPIIAGPNDPDGIFEGRVKKGP
Sbjct 61  LIDILYVAFGGLVVMGIDAEVLFDEVHRSNMSKFGEDGKPIIAGPNDPDGIFEGRVKKGP 120

Query 121 NYFRPNIRALLAHGVADQDLAKA 143
NYFRPNIRALLAHGVADQDLAKA
Sbjct 121 NYFRPNIRALLAHGVADQDLAKA 143

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 3NLS A

Database PDB

Probability 99,97
1

138




1 3N9A putative NTP pyrophosphohydrolase; 99.97 8629
Structural Genomics, Joint Center for
Structural Genomics, JCSG, Protein

Structure In

17792 157 130 7

2 sHX1B DR2231; alpha helix, metal binding
protein; HET: UMP; 1.799A {Deinococcus

radiodurans)

99.96 28e-27 16466 168 124 138

3 1545 NTP-PPase_YP_001813558; Nucleoside
Triphosphate Pyrophosphohydrolase (EC
3.6.1.8) MazG-like domain found in

Exiguobacter

99.95 3.4e-26

4 2YFAD MAZG-LIKE NUCLEOSIDE TRIPHOSPHATE
PYROPHOSPHOHYDROLASE; HYDROLASE,
DIMERIC DUTPASE; HET: S04, GOL; 1.7A

{DEINOCOCCUS RAD

99.95 12e25 159.08 168 126 154

5  QSUQE7 YL479_MIMIV Uncharacterized protein 999
1479 OS=Acanthamoeba polyphaga
mimivirus OX=212035 GN=MIMI_L479

PE=45V=1

9.9e-23 15475 13 132 251

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée

Carostasia_Draft (EA10)
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Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

?7? les deux sites donnent un résultats différents

Deep TMHMM :




DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane
Inside
0 20 40 60 80 100 120 140
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0 -
0.8
>
£ 06
B
®
-l
£ 04
0.2
~— Inside
0.0
0 20 40 60 80 100 120 140
Sequence
Phoebius :
ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 63 NON CYTOPLASMIC.
FT  TRANSMEM 64 83
FT  TOPO_DOM 84 144 CYTOPLASMIC.
1/
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
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g
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) il
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—_— topl s non cytopl signal peptide =
Est-ce que la fonction Yes

proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

MazG-like nucleotide pyrophosphohydrolase selon les blasp




Student Gene Annotation Worksheet

Carbone Melwin

Basic Phage Information

Nom du Phage Carostasia
Gene # o
Coordonnées du Stop 31492
Direction (For/Rev) Reverse
N chev 23
Gap/chevauchement avec un autre géne
Coordonnées du Start retenu 3221
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 :
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Sequences producing significant alignments:

Quartz_44, function unknown, 259
Nucci_43, function unknown, 259
Mandalorian_43, function unknown, 259

Score E
(bits) Value

521 e-148
521 e-148
521 e-148

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

Pas de contradictions

DECISION:

Oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Quel start Glimmer et Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne

GeneMark suggeérent-ils ? | 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 Bats 1 ORFSwt 32t CNTCHZCRS Lewh pgooig i [kbes o] Bl
ORFStop : 31432 S'End 200 750 950 60
associé a un RBS ORFLength 780 TEnd|476 619 2 63 Spacing Weight Matix [Karlin Medium < :
. T . il il [ [ 1T IT TTT T [T T 17T ] 32270
(R|b030me Blndlng Slte) stajRaw SD |Genomic |Spacer |Final |Sequence of the Region |Start|scart  |oRF
de bon score ? ¢ |Scoze |2 Value [Distance|Score |Upstream of the Stazt |Codon|Position [Length
2,452 |14 TocecT |aTe |32271  [7ed
17 CCACAGCGACCACCTGTICARA |GIG 720
6 CGACCACCIGITCARAGTGGGE | GTG 718
10 CCAAACCACCAAGGAGGCAACC |ATG 597
16 GAAGGAGGCARCCATGCCTGEE | ATG 88
12 CGAGTCCCCCGGTTCCCACECC | ATG s40
17 CGGCAGEGECATCCTGTICECC |GG 162
13 CGTGATCGACGACCGCGAGAAG |ATG 141
10 CGACGACCGCGAGAAGATGCGC |GTG 35
10 GCGCGTGGECARGGTANCGACG | GIG a17
10 CAAGCACATACCCGAGAAGCGT | GTG 303
11 CAAGCGTGTGCGCTICAATICC |GTG 288
s CGTGCTGAAGGCTGEGGACACC |GTG 267
13 GGACACCGTGGGOECGEACCTG | GIG 252
13 CGCGCACCTGGTGCGCAAGCIC | ATG 240
7 CATGAACGCCTACGACGAGCTE | ATG 215
12 GTTCECTGAAGCGATCCAGETA | GTG 132
8 GGTAGTGCICRACCCGTICICE |GTG 114
16 CTCGGTGGAAGACGCCGAGGAC | GTG s6
° GACCCTGETCARCTGGGACGAA |GIG 72
16 CCAAGTGGACCACCTGACCCEA |GTG s

Est-ce que le start prédit | Le start conduit a 'ORF le plus long. C’est un ATG avec un bon
conduit au plus long ORF | score final, et le start correspond au départ du pouvoir codant.
? Sinon, est-ce que 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Est-ce que le start est « Track 25 : Carostasia_43, Quartz_44

conserve chez les Le start proposé est le méme, 32271
homologues voir

Starterator ?

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?




>Quartz_44, function unknown, 259
Length = 259

Score = 521 bits (1343), Expect = e-148
Identities = 259/259 (100%), Positives = 259/259 (100%)

Query: 1 MPTSTSAKASQHPHSDHLFKVGVLLQRSKRPYPKATRKEAARELDRYWDEGLILQTTKEA
MPTSTSAKASQHPHSDHLFKVGVLLQRSKRPYPKATRKEAARELDRYWDEGLILQTTKEA
Sbjct: 1 MPTSTSAKASQHPHSDHLFKVGVLLQRSKRPYPKATRKEAARELDRYWDEGLILQTTKEA

Query: 61 TMPGMKNSGFCTFESPGSHAMCSGRHCDCDCHKEAKAFSGRGILFAVIDDREKMRVGKVT
TMPGMKNSGFCTFESPGSHAMCSGRHCDCDCHKEAKAFSGRGILFAVIDDREKMRVGKVT
Sbjct: 61 TMPGMKNSGFCTFESPGSHAMCSGRHCDCDCHKEAKAFSGRGILFAVIDDREKMRVGKVT

e

Query: 121 TVDVIADGIEAALDAGQETSEQIARFLTTSAFKHIPDKRVRFNSVLKAGDTVGAHLVRKL
TVDVIADGIEAALDAGQETSEQIARFLTTSAFKHIPDKRVRFNSVLKAGDTVGAHLVRKL

Sbjct: 121 TVDVIADGIEAALDAGQETSEQIARFLTTSAFKHIPDKRVRFNSVLKAGDTVGAHLVRKL

Query: 18

s

MNAYDELMETADKSRSPKDKEALTNEARGFAEAIQVVLNPFSVEDAEDVTLVNWDEVDHL
MNAYDELMETADKSRSPKDKEALTNEARGFAEAIQVVLNPFSVEDAEDVTLVNWDEVDHL
MNAYDELMETADKSRSPKDKEALTNEARGFAEAIQVVLNPFSVEDAEDVTLVNWDEVDHL

e

Sbjct: 18

Query: 24

s

TEVFEKERRVVRADRKKNR 259
TEVFEKERRVVRADRKKNR
Sbjct: 241 TEVFEKERRVVRADRKKNR 259

DECISION:

32271 retenu. Correspond aux critéres et aux principes
fondamentaux.

32271

- bon score

-bonne zvalue

- assez conservé chez homologues

-chevauchement inférieur a 30pb

-ORF>50pb et |a 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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

e-148
e-148
e-148
e-148
e-142
e-139
e-114

Quartz_44, function unknown, 259

Nucci_d3, function unknown, 259
Mandalorian_43, function unknown, 259
Carostasia_Draft_43, function unknown, 259
YuuY_44, function unknown, 259

Juanyo_43, function unknown, 259

Zepp_a4, function unknown, 260

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

BREEE

™
]

|

&
s

Commenté [8]: si possible mettre le screen pour un
| autre homologue
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Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Fonction inconnue

P ea
ool

P
)

Mandalorian (EA10)

evalue: 0.000e+0
30790140415 (98%)

P o B B S B B T B T 1
[

Nucci (EA10)
Phenectiraites




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane
Inside ——
0 50 100 150 200 250
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
= 06
3
T
3
£ o4
0.2
Inside
0.0
0 50 100 150 200 250
Sequence
0 unaneD
FT TOPO_DOM 1 260 NON CYTOPLASMIC.
"
Phobius posterior probabilities for UNNANED
1
0.8
3 os
]
b 0.4
0.2

Est-ce que la fonction NFK
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NFK




Student Gene Annotation Worksheet
Carbone Melwin

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Gene # 44

Coordonnées du Stop 32249
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 23

Coordonnées du Start retenu 32851

Fonction prédite thymidylate kinase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

Fort potentiel codant constant.

GeneMarks :
o Commenté [9]: page entiére si possible
— — —
Il Il Il L Il L Il 1 [
8 10 32000 32400 32800 33200 33600
g
2
Y-a-t-il des éléments B8] e e 4o ek e e
supportant un potentiel -g
| 1 | | ! | 1 | | | | | |
COdant 9 8 32400 32800 33200 33600

\llLlllIll L

32400 32800 33200 33600
Nucleotide Position




GeneMark :

Nucleotide Position

> ‘1‘; 32000 32400 32800 33200 33600
0.5 — —
L1101 (I
0.0
8| 10 32000 33600
S
g
]
-4
S< 05f ¢ e 7 b e ———, VoA
g
=
5
E ool L 1.1 1Ll
Ll 4 32000 32400 32800
05 ' '
00 1 I I R A
T 32000 32400 32800

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

Sequences producing significant alignments:

Nucci_44, thymidylate kinase, 200
Mandalorian_44, thymidylate kinase, 200
Carostasia_Draft_44, function unknown, 200

Score E
(bits) Value

414  e-116
414  e-116
414 e-116

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

Pas de contradiction

DECISION:

Oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Sateng AR SIAT o Cn] Con2 Cond Leodth  op conpamati  [Kibies < Esploe
Selected: 1 ORF Stop 32243  5'End 815 407 593 @81

ORFLength 603 FEnd 1000 00 00 3 Spacing Weight Matix [Kaln Medum _+

I [ [ L1 I ]
StajRaw SD |Genomic |Spacer |Final | of the Region |Start|stars  |orr |
$_|Scoze [: Value IELscanceISccze I'Jpn:em of the Start |\?c=\canasAcL:n [Len;vh |
1 -2,302 2 L =4 CTC €84

On choisit le 2¢ start, un ATG. ORF de 603pb (le plus long
possible = 684pb) mais grand chevauchement avec le gene
précédent. Meilleur Final score et Z value.

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

le plus long conduit a un

chevauchement excessif
avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start choisit (32851) ne conduit pas a 'ORF le plus long,
mais permet un chevauchement suffisamment court pour ne
pas entrer en conflit avec les principes fondamentaux de
I'annotation (22pb, alors qu’on aurait 103pb de chevauchement
avec I'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 ?

R L A e e TR LA LY

* Track 23 : Carostasia_44

Gene: Carostasia_44 Start: 32851, Stop: 32249, Start Num: 5

Candidate Starts for Carostasia_44:

(3, 32932), (Start: 5 @32851 has 155 MA's), (24, 32671), (27, 32623), (29, 32605), (40, 32539), (55,
32452), (56, 32443), (61, 32407),




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Nucci_44, thymidylate kinase, 200
Length = 200

Score = 414 bits (1064), Expect = e-116

Identities = 200/200 (100%), Positives = 200/200 (100%)

Query: 1  MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH

MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH

Sbjct: 1 MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH

Query: 61 MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV

MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV

Sbjct: 61 MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV

Query: 121 TQTYYHFTDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK

TQTYYHFTDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK
TQTYYHF TDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK

Sbjct: 12

ey

Query: 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200

LVHDDESLLELLRYADQHIG

Sbjct: 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200

DECISION:

Start a 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 et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(g# Nucci_44, thymidylate kinase, 200 : s#414) : [100%] ; e-
value : e-116

>Nucci_44, thymidylate kinase, 200
Length = 200

Score = 414 bits (1064), Expect = e-116
Identities = 200/200 (100%), Positives = 200/200 (100%)
Query: 1 MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH
MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH
Sbjct: 1 MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH
Query: 61 MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV
MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV
Sbjct: 61 MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV
Query: 121 TQTYYHFTDWLAAMNOMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK
TQTYYHFTDWLAAMNOMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK
Sbjct: 121 TQTYYHFTDWLAAMNOMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK
Query: 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200
LVHDDESLLELLRYADQHIG
Sbjct: 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200
*kk .
nr

(q#thymidylate kinase [Microbacterium phage Nucci] :
s#418) : [100%] ; e-value : 2e-147




PRSI Li [TV TP

ymidy [ ijum phage Nucci]
Sequence ID: QDK02437.1 Length: 200 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG).

Range 1: 1 to 200 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
418 bits(1074) 2e-147 Compositional matrix adjust. 200/200(100%) 200/200(100%) 0/200(0%)

Query 1 MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH 60
MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH
Sbjct 1 MLIAFEGPDETGKSTSAQNLAWSAGTIYNANKDNYAQAQADVAEFPDAVITFDRIDWLTH 60
Query 61  MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV 120
MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV
Sbjct 61  MVYRLSLPGFEWNDDRVRTVFAMPDTHLVLKTHRLTGEGQLAAKVEAVGEGYQSGNLDTV 120
Query 121 TQTYYHFTDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK 180
TQTYYHFTDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK
Sbjct 121 TQTYYHFTDWLAAMNQMRDFSLFKTISVMEVHHNQETGEFTQRLVVFSAPGFPWGTQYEK 180
Query 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200
LVHDDESLLELLRYADQHIG
Sbjct 181 LVHDDESLLELLRYADQHIG 200

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

o
[

4HOB_A
1GTV_A

cdo1672
2PLR_B
5ZB8_A
3VIP_H
1NKS_C

4MQB_A Thymidylate kinase; Structural Genomics,
PSI-Biology, Midwest Center for Structural

Genomics, MCSG, Mtb Proteins Conferr

99.44 7112

e
"
&
S
w
3
®
N
8
&

2 1GTVA THYMIDYLATE KINASE; TRANSFERASE,
TRANSFERASE (ATP:TMP
PHOSPHOTRANSFERASE), KINASE; HET:

TMP, ACT, TYD, SO4; 1.55A {MYCOB

99.43 1.6e-11 89.5 132 106 214

3 4EDHA Thymidylate kinase; structural genomics, 99.41
PSL-Biology, protein structure initiative,

midwest center for structural genomi

3.9e-11 87.95 145 124 213

4 cdo1672 TMPK; Thymidine monophosphate kinase 99.41
(TMPK), also known as thymidylate kinase,

catalyzes the phosphorylation of thymidin

4.6e-11 8579 145 129 208

5 2PIRB Probable thymidylate kinase; TMP-binding, ~ 99.4
ATP-binding, Thymidylate Kinase, Structural

Genomics, NPPSFA, National Project

31e11 8928 134 145 213

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée




Carostasia_Draft (EA10)
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Phobius posterior probabilities for UNNANED
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S
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transmembrane ——  cytoplasmic == non cytoplasmic signal peptide =

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
Gene # 45

Coordonnées du Stop 32875
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 8

Coordonnées du Start retenu 33807

Fonction prédite Glycosyltransferase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

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

; . YES BOTH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
GeneMarks :
00 T - Jlll[lll/\!_
§ 10 32000 32400 32800 33200 33600
g
3
g 0.5 ~ — ——— e~ e,
Y-a-t-il des éléments g
supportant un potentiel § L

codant ?

GeneMark :




| | | | 1 L 1 | 1
32000 32400 32800 33200

o - 33600

S| 10

5

g

g

&

" -

8 05fF r~ P ———— 0 et —t—— e
§

=

£

3

38 (Y S Y Y Y O L1 I
o 32000 32400 32800 33200 33600

32000
Nucleotide Position

Pouvoir codant peu constant

| Mm | m
0.5 Il ] '
0 | I} L 1 1 1 L 1 1 1 1 . | | 1 1 1
32400 32800 33200 33600

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

Sequences producing significant alignments

Carostasia_Draft_45, function unknown, 310
Quartz_46, glycosyltransferase, 310

Score

(bits) Value

629
627

e-180
e-179

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

Pas de contradictions

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Starts: 28 ORF Stat : 33807 1 GRS LA e M K v Evpore
Selected : 1 ORFStop : 32676 SEnd|333 576 879 199
ORFlengh- 933 TEnd 622 778 667 13 SpacingWeight Matic [Karin Medum <] _Locumen |
[ 1 11 [ 1 I I 1 I [11]34033
StajRaw 5D [Gencmic [Spacer |Final [Sequence of the Region |Start|Stazt  |oRE
¢ |score |2 Value [Distance|Score |Upstream of the Stazt |Codon|Position |Length
S , 095 17 -5,€42 |ACCATGGACGCCTTCGTCGCTG |GTG 34137 12¢3
2 o SR 15 GGCGTCAGCCACTTCCACATICC GTG 33533 10€5
3 +321 12 ATGCTGCCACCGAGCTTCGICT ATG 33512 1038
4 0,568 10 GTCGGGCACTCCCGTACCGAGT |TTG (33831 |887
5 +B6L 14 TCCCGTACCGAGTITTIGRATGGG ATG 338 948
€ 2,453 8 ATG 3 93
7 155 17 GIG 33744 870
8 ,185 |18 eI 33€78 804
9 €€ 11 GTG 33€57 783
0 617 11 cTc |s3eno 726
18 GRAGAGGCTACGAGCGCATCGTA  ATG 3351é €42
. 7 GGTCAGTGGCATCCAGGAGCCG  ATG 33408 531
+ 507 1€ CATCCAGGAGCCGATGCTECTC  GTG 3335¢ 522
450 15 CCCTGACGECCTCTTCTCCAGT GTC 33345 471
192 10 CITCTCCAGTGTGGCCGACGCT GTG 33333 45%
513 € CARCGCGCICTTCAGCGGAGAC GTIG 33254 420
0aL 10 GGGCACCTTCCCGGCTAGCGIC |ATG (33240 |3€€
309 EE 33228 354
+287 10 CATGTTCTACGRACGTGACCAGG ATG 33218 348
225 10 CGAGCTGCCTARGCGCTTCCAC  ATG 3318€ 312
450 ) CTTCCACATGCACGGCGAGGAC GIG 33171 297
,358 1€ CGGCCAGGACCTGCCCTTCECC ATC 33188 288
7 CGTGGCGTTCGCCATGGACGIC  ATG 33180 27¢
. 928 8 CCCTGGECAGCAGTGCTTCACG  ATG 33123 249
928 14 GCAGCAGTGGTTCACGATGCCT GTG 33117 243
0,388 B CCACCCGTICCICCGTGAGICC |ATG (32582 |108
+91€ 9 GAAGAACAAGGCAGGCGGGETC  ATG 32988 24
845 13 CAAGGCCACCGACTCCGAGCCGE  GTG 32504 30

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start choisi ne donne pas I'ORF le plus long mais son final
score est meilleur et correspond a un plus haut départ de
potentiel codant. C’est un ATG.

Les starts 34137,33939, 33912 et 33831 impliquent des
chevauchements avec le géne précédent.

Le start 33822 s’éloigne du départ du pouvoir codant.

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

« Track 33 : Carostasia_45, Nucci_45




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Quartz_46, glycosyltransferase, 310
Length = 310

Score = 627 bits (1617), Expect = e-179
Identities = 309/310 (99%), Positives = 310/310 (160%)

Query: 1 MSNEHVKLLRRAKSSWIWPIYVPSYTRGGTAPFLNLLQTAPASVQRRVHIVVRREERKLY 60
MSNEHVKLLRRAKSSWIWPIYVPSYTRGGTAPFLNLLQTAPASVQRRVHIVVRREERKLY
Sbjct: 1 MSNEHVKLLRRAKSSWIWPIYVPSYTRGGTAPFLNLLQTAPASVQRRVHIVVRREERKLY 60

Query: 61 QKHYPWATTVLVRRPGLGPARTQALEDALERGYERIVMFDDDIRHLSLLERIAREGKPDH 120
QKHYPWATTVLVRRPGLGPARTQALEDALERGYERIVMFDDDIRHLSLLERTIAREGKPDH
Sbjct: 61 QKHYPWATTVLVRRPGLGPARTQALEDALERGYERIVMFDDDIRHLSLLERIAREGKPDH 120

Query: 121 TRRYSTGVSGIQEPMLLVRSLAVACRLADGVFSSVADAVYGAARNALFSGDVDTSIGATL 180
TRRYSTGVSGIQEPMLLVRSLAVACRLADGVFSSVADAVYGAARNALFSGDVDTSIGATL
Sbjct: 121 TRRYSTGVSGIQEPMLLVRSLAVACRLADGVFSSVADAVYGAARNALFSGDVDTSIGATL 180

Query: 181 NKGTFPASVMFYDVTRMENFELPKRFHMHGEDVAFAMDVMTRGQQWFTMPVVAFDQDGNI 240
NKGTFPASVMFYDVTRMENF ELPKRFHMHGEDVAFAMDVMTRGQQWF TMPVVAFDQDGNT
Sbjct: 181 NKGTFPASVMFYDVTRMENFELPKRFHMHGEDVAFAMDVMTRGQQWFTMPVVAFDQDGNI 240

Query: 241 ETTIPLDPTDPEARRVDIENAAIDYPDIHPFLRESMKNKAGGVMRVGVNWRQWYKATDSE 300
ETTIPLDPTDPEARRVDIENAAIDYPDI+PFLRESMKNKAGGVMRVGVNWRQWYKATDSE
Sbjct: 241 ETTIPLDPTDPEARRVDIENAAIDYPDIYPFLRESMKNKAGGVMRVGVNWRQWYKATDSE 300

Query: 301 PVELPLADLL 310
PVELPLADLL
Sbjct: 301 PVELPLADLL 310

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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E

Sequences producing significant alignments: {bits) value

Carostasia Draft_45, function unknown, 318 629 e-18@
Quartz_46, glycosyltransferase, 310 827 e-179
Nucci_45, glycosyltransferase, 31@ 627 e-179
Mandalorian_45, glycosyltransferase, 31@ 627 e-179
YuuY_46, glycosyltransferase, 318 612 e-175
Cheetol_48, glycosyltransferase, 309 385  e-107
GasCeo 48, glycosyltransferase, 309 384 e-106
ChickenKing_46, glycosyltransferase, 3@9 384 e-1@6
Schubert_45, glycosyltransferase, 317 381 e-l1@5

*kk

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

Max Toul Quary  E | Per

hce
S e Score Score Cover value | Ident | Len

Accession

aycosylransferase Microbacierium phage Muce] 638 63 % 00 9968%

acterium phage YuuY] 621 e s% 00 9613%

Microbacterium phage Chestof] 3% 35 9% 8e135 60TI%

Microbactarium ghao Chickening] 32 %% 113 6005%

Microbacterium phage Eina] W 9% Be12 6019%




Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informations a 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
?

Nr Hit Name

GSTG_BPT6 Beta-glucosyl-HMC-alpha-
glucosyl-transferase OS=Enterobacteria
phage T6 OX=10666 PE=4 SV=1

2 PF206911  ;TAGT;TET-Associated
Glycosytransferase
3 ;B Putative glycosyltransferase protein;
Glycosytransferase, Protein Structure
Initiative 11, PSI-I1, 120592, NYSGXRC, Str
4 cdoarss GT2_RfbC_Mx_like; Myxococcus xanthus
RfoC like proteins are required for O-
antigen biosynthesis. The rfoC gene
encodesa

Glycosyltransferase; SSGCID, Structural
Genomics, Seattle Structural Genomics

Center for Infectious Disease,
TRANSFERASE

oul

Visualization

Probability

99.95

99.48

99.19

99.06

Evalue

2626

62e-12

1689

7669

7608

Score

208.41

10833

9283

2663

8256

ss

Aligned
cols

252

189

193

189

Target
Length

240

Resubmit Section

301

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Oui, modifications des molécules.

I -]

£
VB T N vases (1728, g wm 200,
Nucci (EA10)
e o




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

. DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside

d 50 100 150 200 250 300

DeepTMHMM - Posterior Probabhilities
1.0

Probability
o o
o ™

4
>

e
o

- Inside

0.0 0 50 100 150

Sequence

200 250 300

NON

Prediction of UNNAMED

i UNNAMED
FT TOPO_DOM 1 311
17

NON CYTOPLASMIC.

Phobius posterior probabilities for UNNAMED

Posterior label probability

50 100 150 200 250 300
transnenbrane cytoplasmic == non cytoplasmic signal peptide ==

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

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 46
Coordonnées du Stop 33800
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap de 69
Coordonnées du Start retenu 34024
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que le candidat a
ete: trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
Genemarks :
10 34000
o [} 5.1_1_1_‘
Lh 0.0
E 10 34000
Y-a-t-il des éléments e 5< osf —
supportant un potentiel 8
codant ? e 2
8 01 34000
1.0
K 0.5pF————
L 34000
GeneMark :




05
3 ?’ 34000
8| 4
2 H
D
3
=
g 05 ' —
418
=
=
3 0.
o 34000

00 34000

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

Sequences producing significant alignments

Quartz_47, function unknown, 74
Mandalorian_46, function unknown, 74
Carostasia Draft_46, function unknown, 74

Score

E

(bits) Value

=
o
I~

=
=
I~

=
=
I~

2e-40
2e-40
2e-48

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

Pas de contradictions.

DECISION:

Ooul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Starts: 4 ORF Start : 34093 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SD Scoring Matrix Kibler6
Selected . 1 ORFStop :33800 5End 909 818 273 33 ke : =
ORF Lenath : 234 FEnd 686 829 514 105

Spacing Weight Matrix [Karlin Medium =
I I I

StafRaw 5D [Genomic [spacer |Final [Sequence of the Region |Starc|szarc  [omr |

¢ |Score |z value [Distance|score [Upstream of the Start |codon|Position [Length |
1 _j-2,460 (2,648 |13 -3,506 |CCACTATC AGTCCACCCC |GTG  |34024 225
2 1€ -€,842 ATC 33551 192
3 s -8,008 ATG |339834 135
4 8 -4,194 | CCTGGTCCGCACCAGGGACGGC ATC 33865 €€

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF
(>30bp) ?

Le start choisit induit 'ORF le plus long mais implique un
chevauchement de 7pb.

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

« Track 12 : Méh&él&ién_%, Carostasia_46, Quartz_47

e Temal: 49 . Alivaal

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par

>Quartz_47, function unknown, 74
Length = 74

Score = 162 bits (411), Expect = 2e-40

BlaStp 9 Identities = 74/74 (100%), Positives = 74/74 (100%)
Query: 1 MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH
Sbjct: 1 MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
Query: 61 SRTEFEWDGWRSHE 74
SRTEFEWDGWRSHE
Sbjct: 61 SRTEFEWDGWRSHE 74

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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(g# Quartz_47, function unknown, 74 : s#162) : [100%] ; e-
value : 2e-40

>Quartz_47, function unknown, 74
Length = 74

Score = 162 bits (411), Expect = 2e-40
Identities = 74/74 (100%), Positives = 74/74 (100%)
Query: 1 MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH
Sbjct: 1 MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
Query: 61 SRTEFEWDGWRSHE 74

SRTEFEWDGWRSHE
Sbjct: 61 SRTEFEWDGWRSHE 74

*kk

3

nr:

(g# hypothetical protein SEA_ MANDALORIAN_46
[Microbacterium phage Mandalorian]: s#156) : [100%)] ; e-value :
1e-47

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_46 [Microb dal
Sequence ID: QX013638.1 Length: 74 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),

ium phage M iall]

Range 1: 1 to 74 GenPept Graphics

Score Expect Method
156 bits(394) 1e-47 Compositional matrix adjust.

Identities Positives Gaps
74/74(100%) 74/74(100%) 0/74(0%)

Query 1  MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH
Sbjct 1  MSQHIKLFGGPMHGKEIALEDGVSHFHIREMLPPSFVYGETNNPADLVRTRDGMYSRVGH 60
Query 61 SRTEFEWDGWRSHE 74
SRTEFEWDGWRSHE
Sbjct 61 SRTEFEWDGWRSHE 74

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

1 28
)
R OGHS.R 2 1NOV_C
R SHAU.A 2
6HV.J_A
Adeno_E3A _Adeno
cd17673
1E6C_B
1 4G2SF Protein prgH; FHA domain, CELLINVASION; ~ 63.87 37 244 37 28 1

1.858A {Salmonella enterica subsp. enterica
serovar Typhimurium}

2 5GM9_A Glycoside hydrolase family 45 protein; 51.45 59 262 36 28 213
substrate binding, cellulase, inhibitor,

HYDROLASE; HET: GLC, BGC; 1.36A {Thielav
3 SHAUA Endo-beta-1,4-glucanase; cold-active, 4136 110 252 36 28 231
Cellulase, Antarctic springtail, Cryptopygus
antarcticus, HYDROLASE; 2.6A {Cryptop
4 6MV)_A Endoglucanase V; Endoglucanase V a1 100 2554 35 28 293
Glycoside hydrolase 45 family A Cellobiose
complex, HYDROLASE; HET: BGC; 1.809A
{Neuros

5  PF0201520 ;Glyco_hydro_45; Glycosyl hydrolase family  40.12 110 458 35 28 210
45




Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée

Région conservée entre divers phages EA10 e-value = 1,7 e-56

Carostasia_Draft (EA10)

‘o-value: 1.7000-56
1901236 (81%)

ey

il
LI
g d

B ]

Err— ONAnescase P —

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

No
DeepTMHMM :
) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside
0 10 20 30 40 50 60 70
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0 - - -
0.8
>
£ 06
E=]
3
£ o4
0.2
~—— Inside
00, 10 20 30 40 50 60 70
Sequence

Phoebius :




ID

//

0.

o

o

Posterior label probability

0.

UNNAMED
TOPO_DOM 1 75 NON CYTOPLASMIC.

Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1 T T T T T T T
sk 1
6 1
4 3
2k 2|

10 20 30 40 50 60 70
transmembrane topl signal peptide s

i == non cytopl

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
Gene # 47
Coordonnées du Stop 34094
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 4
Coordonnées du Start retenu 34378
Fonction prédite Membrane protein

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

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

; . YES BOTH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
GeneMarks :
o s o —

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

0.5

Complementary Sequence

0.5

GeneMark :

1 | |
34000




34000 34300

33800

35200

35600

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

1.0 F‘A—_j
05 = ! — V——
0.0 | | | 1 L | | | | 1 | | | | 1 | | |
8|, p 0 34000 34400 34800 35200 35600
HE
g
12
§< 05 ' h— — —
5
E
o
2
% 0.0 | | | | | | | | | | | | | | | | | |
© 1 » 0 34000 34400 34800 35200 35600
05 X VA‘ ™~ = Fr=
0.0 | | | | I} j 1 | | | 1 | | \I | | 1 | | |
) 34000 34400 34800 35200 35600
Fort potentiel codant stable
Score E

Sequences producing significant alignments:

(bits) Value

Quartz_48, function unknown, 94 199 2e-51
genomes annotés ? Mandalorian_47, function unknown, 94 199  2e-51
Carostasia Draft 47, function unknown, 94 199 2e-51

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

Pas de contradictions

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length
SEnd|77.3 500 545 66
FEnd 706 491 656 489

Starts: 12
Selected: 1

ORF Start : 24477

ORF Stop : 34034

ORF Length: 384
[

|cenomic [spacer [Final

SD SeoingMatix  [KiblerB +|__ Explae
Spacing Weight Matix [Karin Medum | ©
]

|stare|scaze  |ome
|cedon[pesition |Leangen

|sequence of the Region

[upstresm of the stare

|2 value |piscance|score

1,526 |6 -€,€02  ACTGGGTTCGCCGTGAGCIGEC TIG 35025 536
1z CCGTGCCGAAGCTGTTCCACGC (GIG (34563 870
12 ACACCAT |GTGC |34€45 552
1z A TET TG 34477 254

(CACACTGGACTTCGAGCT | GIG
GTGAACCOCTGEGACTEE  GTG
CCCTCCTTCTTCCTCEEC | ATG

€ CTGGTICTTCCTGGCCATGATC 34321
13 -7,655 | GATCATACTGTICGCCATCTIC GIG 34285
L -5,5923 |CCGAAAGCCCAAGCCGGACATC (GTG  |34228
1s -8,064 GICGGAAGCCATCGCTCIGGAC ATG 34185
11 -4,747 | CCACATCTTCAAGAACCATCAC ATG [24171 78
8 -5,724  CGATCAGATGCCCRAGRACACC ATG  341S€ €3

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le pouvoir codant démarre au start a 34378. L'ORF le plus long
impliquerait un chevauchement trés grand avec un autre gene.

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

» Track 28 : Carostasia_47, Quartz_48
Start 19:
« Found in 5 of 148 ( 3.4% ) of genes in pham
» Manual Annotations of this start: 4 of 127
« Called 100.0% of time when present
« Phage (with cluster) where this start called: Carostasia_47 (EA10), Mandalorian_47
(EA10), Nucci_47 (EA10), Quartz_48 (EA10), YuuY_48 (EA10),




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Quartz_48, function unknown, 94
Length = 94

Score = 199 bits (507), Expect = 2e-51

Identities = 94/94 (100%), Positives = 94/94 (100%)
Query: 1 MNPWDWVLPILGWFFLAMIVLGALIILFAIFVGALNAVRKWQIRKPKPDIVAYNRESEAI 60
MNPWDWVLPILGWFFLAMIVLGALIILFAIFVGALNAVRKWQIRKPKPDIVAYNRESEAL

Sbjct: 1 MNPWDWVLPILGWFFLAMIVLGALIILFAIFVGALNAVRKWQIRKPKPDIVAYNRESEAI 60

-

Query: 61 ALDMFKNDQMPKNTMDAFVAGARWGWGALHRKKK 94
ALDMFKNDQMPKNTMDAFVAGARWGWGALHRKKK

Sbjct: 61 ALDMFKNDQMPKNTMDAFVAGARWGWGALHRKKK 94

hN

DECISION:

34378. D’aprés le départ du pouvoir codant, et pour éviter le
chevauchement de génes.

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 et une

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) value

Quartz_48, function unknown, 24 199 2e-51
couverture acceptable ? Mandalorian 47, function unknown, 94 198 2e-51
Carostasia_Draft_47, function unknown, 94 193 2e-51
Nucci_47, function unknown, 94 198 5e-51
YuuY_48, function unknown, 93 191 de-49
Sirvictor_47, function unknown, 98 92 Be-19
T
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
= SareSeme ot v | bt [
w '
] e
] 182 @
] Golden] a0 @
in SEA_SIRVICTOR 4 c s Micohacerum ohage Sivictr 890 89 °
Est-ce que la séquence ) - atgnsl: o Taiget
o - nr Hit Name Probability ~  Evalue ~ score 55 cols Length
protéique s’aligne avec
£ . 1 PF200B73  ;DUF6479; Family of unknownfunction 8711 57 027 56 52 121
une protéine de fonction ©oursirs) .
annotée venant de la PDB 2 84K Envelopment polyprotein; SFTSV, virion 86.86 41 351 53 a4 513
ou autre base de données icosahedral reconstruction, VIRUS, VIRAL
s h PROTEIN; HET: NAG; 5.2A (Severe fever w
lors d'un crible HHPred
_ 3 Qe VPU_HV1AN Protein Vpu OS=Human 85568 58 2889 48 55 a5
avec une proba >= 90% et himincsiefdency vitss e 1 rovn O
(isolate ANT70) OX=327105 GN=vpu PE=3
une couverture acceptable Suer :
?
: 4 PFI313110  ;DUF3951; Protein of unknown function 8431 78 571 45 33 52

(DUF3951)

Non.




Visualization

Resubmit Section

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

-
ot

= e e

-

e

o [y sy s ors

sy

Nucci (EA10) L
bt Ol

foncn h

fe

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM

0 20 40 60 80

Outside
Membrane
Inside

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Probability

— Membrane
~ inside
— outside
0 60 80
Sequence

Phobius posterior probabilities for UNNAIED

Posterior label probability

1 20 E 40 50 60 7 8 %
transnenbrane ——  cytoplasnic = non cutoplasmic ——— signal peptide =




p
s ]
‘% £y
%
2
3

Structure predite avec esmatlAS

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

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 48
Coordonnées du Stop 34375
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 78
35190

Fonction prédite

thymidylate synthase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que le candidat a
etg trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
GeneMarks :

OOL\ lJ . " (' | | | 1 | | | | | | | | | | |
10 34000 34400 34800 35200 35600
05 h— — i

Y-a-t-il des éléments

Complementary Sequence
A

supportant un potentiel
codant ?

U N 1

GeneMark :

| |
34800 35200 35600
Nucleotide Position




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

00|/ | | l J/J | | \I | | | | | | | | | | | |
8|, " 0 34000 34400 34800 35200 35600
: A
g
]
E< 05 ' G h— — —
§
E
2
o
5 0.0 | | | | | | | | I | | | | | | | |
o 1 .0 34000 34400 34800 35200 35600
0s Vlt P = e
0.0—L | | | | j | | | | | | \\ ‘ | Il | |
) 34000 34400 34800 35200 35600
Nucleotide Position
Score E

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_48, function unknown, 271
Quartz_49, thymidylate synthase, 271
Mandalorian_48, thymidylate synthase, 271

(bits) Value

553 e-157
549  e-156
548 e-156

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

Pas de contradictions

DECISION:

Ooul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Staits : 22 ORF Start : 35100 Cdn Cdn2 Cand Lengh  op o o oMot Kb =] Evploee
Selected:1  DRFStop 34375 GEnd[444 983 }3 27
ORFlengh: 726  FEnd 455 727 455 66 Spacing Weight Maliik [Karin Medium v | Do
| [T _TT L [ I [ I 1T _T1T | Ll
StajRaw 5D |Gencmic [Spacer |[Final |Sequence of the Region |Stazc|Starz  [oRF |
2 |Score |z value |Distance|[Score |Upstream of the Starc |Codon|eosivion [Lengeh |
L i-1,748 |2,981 |10 2,443 |ATAGCAGTCCAAGGACGACAAC |ATG [35150  (Bl¢
2 €00 B GARGCACAACACTGTTGATGAT |GIG |351€3 789
3 7 GCACAACACTGTIGATGATGTG |GIG 35160 |78¢
4 s 616 [3silz 738
s 18 c eTe 72¢
€ z 1€ CIGGAAG A c aTe D
7 X 11 CACCGAGTCCATGATCGGCART |GTG a7
] : 17 CGGCAGCAACAAGCICGCCGAC  ATG 21
2 10 GCTCGCCGACATGGARGGCCCE | GIG 03
; 11 GTGCGCTGGCTGRGACGECECE | 6TG s€7
A 13 CGICACCACGCTCTACGACCGE |GTG a3
z, 1€ ACGGCTGEAGACCCGGCACGCE  |6TC 444
o, 13 CTGCACCAACGOGCTCRACTIC _ATG 387
a, 1€ CACCAACGCGCTCAACTICATE |GTG 354
o, 11 TCGCCTGCACATCATCGOCCAG  ATG s1e
1 10 CATCATCGCCCAGATGCGCAGE |ATG 308
2,0 7 CCAGATGCGCAGCATGGACGCT |GTG 300
1 10 CGGCTACCGCGCGGACTACAGE  ATG 273
2, 11 CTACAGCATGTGGGACGACCTG |ATG 258
2, 11 -4,192 |CCTCAACAACG GGGAC |GIG 21¢
2, 18 -6,119 | TCCTGGGGACATCACCITCCAG |GIG 185
22 |-s,318 (1,030 |10 -€,€13 |CGAGGAGCCECTCECCCETCET (G616 108

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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

OREF le plus long avec 816pb.Gap de 79pb avec le gene
suivant.

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




Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Quartz_49, thymidylate synthase, 271
Length = 271

Score = 549 bits (1415), Expect = e-156
Identities = 269/271 (99%), Positives = 270/271 (99%)

Query: 1  MLKHNTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60
MLK NTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS
Sbjct: 1 MLKQNTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60

Query: 61 NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120
NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE
Sbjct: 61 NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120

Query: 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180
TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY

Sbjct: 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180

s

Query: 18

-

SMWDDLMKRLVIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240
SMWDDLMKRL+IDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL

Sbjct: 181 SMWDDLMKRLLIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240

s

Query: 24

piy

DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271
DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL
Sbjct: 241 DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271

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 et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(q#uartz_49, thymidylate synthase, 271 : s#549) : [99%)] ; e-
value : e-156

>Quartz_49, thymidylate synthase, 271
Length = 271

Score = 549 bits (1415), Expect = e-156
Identities = 269/271 (99%), Positives = 270/271 (99%)

Query: 1 MLKHNTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60
MLK NTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS
Sbjct: 1 MLKONTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60

Query: 61 NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120
NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE
Sbjct: 61 NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120

Query: 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180
TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY
Sbjct: 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180

Query: 181 SMWDDLMKRLVIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240
SMWDDLMKRL+IDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL
Sbjct: 181 SMWDDLMKRLLIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240

Query: 241 DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271
DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL
Sbjct: 241 DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271




*kk

nr:
(g#thymidylate synthase [Microbacterium phage Quartz] :
s#557) : [99%)] ; e-value : 0.0

thymidylate synthase [Microbacterium phage Quartz]
Sequence ID: UVK59268.1 Length: 271 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 271 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
557 bits(1435) 0.0  Compositional matrix adjust. 269/271(99%) 270/271(99%) 0/271(0%)

Query 1 MLKHNTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60
MLK NTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS
Sbjct 1 MLKQNTVDDVVLALASAPIDERTGNRVLYSVNWKATTESMIGNVNPDWVRRELAWFNSGS 60
Query 61  NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120
NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE
Sbjct 61  NKLADMEGPVPKLFQACAGWDGAVNSAYGHILFSRDDELLPRVTTLYDRVLITLLKEGLE 120

Query 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180
TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHITAQMRSMDAVFGYRADY
Sbjct 121 TRHAVAIISDRDIHQLASYNGRNDFICTNALNFMVDADGRLHIIAQMRSMDAVFGYRADY 180

Query 181 SMWDDLMKRLVIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240
SMWDDLMKRL+IDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL
Sbjct 181 SMWDDLMKRLLIDLNNRGRDVRRGDITFQVANLHVYPRHFQLLDETAQDTEERLARRVWL 240

Query 241 DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271
DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL
Sbjct 241 DQAERYGDTSAQRDPHSTEPAGTGETLDFEL 271

Est-ce que la séquence | HHPred : PROTEIN (DEOXYCYTIDYLATE

protéique s’aligne avec | HYDROXYMETHYLASE); HYDROXYMETHYLASE, DNTP

une protéine de fonction | SYNTHESIZING COMPLEX, TRANSFERASE,; HET: DCM;
annotée venant de la PDB | 7.6A
ou autre base de données | Hit 1B5E B

lors d’un crible HHPred Probability 100%
avec une proba >= 90% et | Database PDB

1 240

une couverture acceptable g
?

1 1BSEB PROTEIN (DEOXYCYTIDYLATE 100 19e39 28574 236 232 246
HYDROXYMETHYLASE);
HYDROXYMETHYLASE, DNTP SYNTHESIZING
COMPLEX, TRANSFERASE; HET: DCM; 1.6A
{En

2 5BEDA CMP 5-hydroxymethylase; CMP 100 65e39 29348 233 209 325
hydroxymethylase, TRANSFERASE; HET:
C5P; 1.65A {Streptomyces rimofaciens)

3 PO7606 TYSY_BPPHT Thymidylate synthase 100 17e38 2849 216 222 279
0s=Bacillus phage phi3T OX=10736
GN=thyP3 PE=3 SV=1

4 P18029 DCHM_BPT2 Deoxycytidylate 5- 100 37e38 277271 233 231 26
hydroxymethyltransferase
Os=Enterobacteria phage T2 OX=10664
GN=42 PE=3 SV=1

5 PFO030323 ;Thymidylat_synt; Thymidylate synthase 100 62e38 27894 201 231 263

Ce géne est-il situé a cété | Aucune synténie observée
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?




Carostasia_Draft (EA10)

ook
Mandalorian (EA1
Rech e Ohkrcosose

Est-ce que ce géne code | No
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? | Deep TMHMM :

) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane
Inside

50 100 150 200 250

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0

Probability
o o
o -

o
>

o
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—— Inside

0 50 100 150 200 250
Sequence

0.0

Phoebius :




ID  UNNAMED

FT  TOPO_DOM 1 272 NON CYTOPLASMIC.
//
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1 T T T
0.8 .

0.4 1

Posterior label probability

0.2 1

50 100 150 200 250
transmenbrane cytoplasmic == non cytoplasmic signal peptide =

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
Gene # 49
Coordonnées du Stop 35269
Direction (For/Rev) Reverse

Gap/chevauchement avec un autre géne gap 11

Coordonnées du Start retenu 35427
Fonction prédite NFK (hypotetical protein)

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

etg trouvé par un pg YES BOTH
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

GeneMarks :

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

Complementary Sequence

A e A | Y
34000 34400 34800 3520 /35600

Nucleotide Position

GeneMark :




|
1
1

Complementary Sequence
°
&

L ! 1 1
34000 34400 34800 35200 35600
Nucleotide Position

Le pouvoir codant semble peu constant.

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

Sequences producing significant alignments

Quartz_50, function unknown, 52
Nucci_49, function unknown, 52
Mandalorian_49, function unknown, 52
Carostasia_Draft_49, function unknown, 52

core E
(bits) Value

108 6e-24
108 6e-24
108  6e-24
108 6e-24

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

Pas de contradictions.

DECISION:

Ooul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Starts : 2 ORF Start : 35427 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SDScorngMatrie  [Kblets | Explore
Selaciad: ] ORFStop : 35263 5'End|763 500 €58 114 ¢ = '4
ORFlength:153  FEnd|718 282 590 117 Spacing Weight Matiix [Karin Medum  ~

]

I
StajRaw SD |Gencmic |Spacer |Final |Sequence of the Region |start|start  |omE
|2 value [Disvance[Score |Upstzeam of the Stazt |Codon|Position [Lengeh
-1,485 |3,12¢ |11 -2,1%€ |TC

] ATC 38427 158

R O
@
0
N o
"
K

ATC 38313 a5

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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

On considere 'OREF 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 ?

« Track 2 : Carostasia_49, Nucci_49, Quartz_50, Mandalorian_49

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

>Quartz_50, function unknown, 52
Length = 52

Score = 108 bits (269), Expect = 6e-24

Blastp ? Identities = 52/52 (100%), Positives = 52/52 (100%)
Query: 1 MARKSAHALRAEIHQANIQLRILEKKLASAEACERGDHMKPNKAQPCILCGA 52
MARKSAHALRAE THQANIQLRILEKKLASAEACERGDHMKPNKAQPCILCGA
Sbjct: 1 MARKSAHALRAEIHQANIQLRILEKKLASAEACERGDHMKPNKAQPCILCGA 52
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

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

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

Quartz_5@, function unknown, 52 108 6e-24
_ < -4 Hucci_49, function unknoun, 52 188 6e-24
une e Value 10 et une Mandalnrian_tw, function unknown, 52 188 6e-24
couverture acceptab|e ? Carostasia_Draft_49, function unknown, 52 168  6e-24
YuuY_5@, function unknown, 52 105 4e-23
Juanyo_5@, function unknown, 52 101 6e-22
*kk .
nr:
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
O b S s dom e o vt | et || Ao
SEA_NUCCI, Nucei 105 105 98% 4e-28 100.00% 52 QDKO24421
SEA_YUUY_5 shage YuuY] Yooy 102102 9%  de7 9615%
SEA_GLAM Glamour 458 458 0% 5o 60.42%
SEA_SANSA_51 [Microbacterium phage Sansal Micro Sansa 458 458 W% 504 60.42% 119 AXH4B6241
Est-ce que la séquence Aigned . Target
e T Nr Hit Name Probability E-value Score s cols Length
protéique s’aligne avec
Al 1 1 1L8D_B DNA double-strand break repair rad50 9.9 27 an 48 35 112
une protéine de fonction ATPase; ine finger, rads0, DNArepals
A Recombination, hook motif,
annotée venant de la PDB e
ou autre base de données
N . 2 PF14427.10  ;Pput2613-deam ; Pput_2613-like 796 12 2858 04 28 17
lors d’un crible HHPred desrminase
—_ 0,
avec une proba >= 90% et ) L 5w
protein, Structural Genomics, PS1-2,
une couverture acceptable
2 Struc
4 GZFFA DNA double-strand break repair Rad50 64.43 61 2013 54 40 140

ATPase; double strand break repai

i DNA

damge response, scaffold, closed coiled

coi

Oui

Visualization

Resubmit Section

53

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Fonction inconnue.
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Est-ce que ce géne code | Non
pour une protéine Prediction of UNNAMED
transmembranaire (TM) ? | . Lo

FT  TOPO_DOM 1 53 CYTOPLASMIC.
"

Phobius posterior probabilities for UNNAMED

Posterior label probability

10 20 30 40 50
transmenbrane cytoplasmic == non cytoplasmic signal peptide ==

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 10 20 30 40 50

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
L0

Probability
o o
o =]

<
s

e
¥

Inside

a0 0 10 20 30 40 50

Sequence

Est-ce que la fonction Fonction inconnue ;
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: NFK (hypotetical protein)




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 50
Coordonnées du Stop 35439

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne 9ap 39
Coordonnées du Start retenu 35645

Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

Genemark folio. Pareil

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF
avec la sequence complementaire

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

Complementary Sequence
A
o
[

Commenté [12]: page entiére



8| 1oy o0 34400 34800 35200 35600

g

§< 05 r r h— — =
§

E

s

=

Blopttti 1 1 o0 ot ti L £ 1 i 1of 1) LAl
8 34000 34400 34800 35200 35600

o—

34000 34400 34800 35200 35600
Nucleotide Position
of 16 Blast Hits on the Query Sequence
Mawse-aver ta shaw defline and seores, Click o show aligaments
Color Key for Aligneent. Scores
so-0  [EHOSHO S
1ei1
f ’
o L
Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
, , Score E|
genomes annotés ? juences producing significant alignments: (bits) val

costasia Draft_50, function unknown, 68 128
wdalorian 50, function unknown, 68 126
artz_51, function unknown, 68 122
:ci_50, function unknown, 68 112
1¥_51, function unknown, 68 102
ratra 50, function unknown, 67 93
arbot_49, function unknown, 67 93
stleton 49, function unknown, 67 93
cVictor 50, function unknown, 67 92
incePhergus_49, function unknown, 67 )

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 génes qui I’entourent

DECISION:

oul

Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 | & chasseciraas =TT
i Staits: 3 ORF Stan - 35645 Con1 L Cond Lol cp cooniobare  [RRG 7] Explore
Selecled' 1 ORFSwop (35433 SEnd (800 200 400
associé a un RBS nF\FL:;h 207 FEnd 1000 1000 1000 ;5 Spacing Weght Matin [Kain Medum <] =
] 35654

(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

[ L
stajRaw SD |Gencmic |Spaces |Finsl |sequence of the Regicn |Stars|ssazs  |omr
T e e T s e e e
1_]-7,250 |[0,388 10 -7,588 CTG | 35660 232

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 35660 conduit a une ORF de 222pb, la plus longue

PAS DE chevauchement
Le start 35645 conduit a une ORF trés légérement 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Query: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
MNNIKKLLIAARINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
Sbjct: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA

Query: 61 VSALALVK 68
VSALALVK
sbjct: 61 VSALALVK 68

>Mandalorian_50, function unknown, 68
Length = 68

Score = 126 bits (316), Expect = 2e-29
Identities = 66/68 (97%), Positives = 67/68 (98%)

Query: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
MNNIKKLLIAATNDODSRVIRRLLADAVETKVVTOAVATK +GHLADVMYTGSYDVRKRAA
sbjct: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKIGHLADVMYTGSYDVRKRAA

Query: 61 VSALALVK 68
SALALVK
Sbjct: 61 ASALALVK 68

>Quartz 51, function unknown, 68
Length = 68

Score = 122 bits (307), Expect = 2e-28
Identities = 65/68 (95%), Positives = 65/68 (95%)

Query: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
MN  KKLLIARINDQDSRVIRRLL ETKVVTOAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
Sbjct: 1 MNTTKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA

Query: 61 VSALALVK 68
SALALVK
Sbjct: 61 ASALALVK 68

>Nucci 50, function unknown, 68
Length = 68

Score = 112 bits (281), Expect = 2e-25
Identities = 59/68 (86%), Positives = 62/68 (91%)

Query: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA
MN IKKLLIAAINDODSRVIRRLLADAVETKVVTOAVATK+G+LAD MYTG DVR RAR
Sbjct: 1 MNTIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTOAVATKIGYLADAMYTGKADVRNRAA

Query: 61 VSALALVK 68
SALAL+K
Sbjct: 61 ASALALIK 68

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 et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :

(q# >Mandalorian_50, function unknown, 68 : s#126) : [97%] ; e-value

29

: 2e-




>Mandalorian_50, function unknown, 68
Length = 68

Score = 126 bits (316), Expect = 2e-29
Identities = 66/68 (97%), Positives = 67/68 (98%)

Query: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA 60
MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATK+GHLADVMYTGSYDVRKRAA
Sbjct: 1 MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKIGHLADVMYTGSYDVRKRAA 60

Query: 61 VSALALVK 68

Sbjct: 61 ASALALVK 68

*kk nr ..

(g# hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_50
[Microbacterium phage Mandalorian]: s#129) : [97%] ; e-
value : 2e-37

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_50 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013642.1 Length: 68 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 68 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps

129 bits(325) 2e-37 Compositional matrix adjust.  66/68(97%) 67/68(98%) 0/68(0%)

Query 1  MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKLGHLADVMYTGSYDVRKRAA 60
MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATK+GHLADVMYTGSYDVRKRAA

Sbjct 1  MNNIKKLLIAAINDQDSRVIRRLLADAVETKVVTQAVATKIGHLADVMYTGSYDVRKRAA 60

Query 61 VSALALVK 68

Sbjct 61 ASALALVK 68

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
1 28

1 PF04510.16  ; DUF577 ; Family of unknown function 80.55 6.1 2567 3 28 172
(DUF577)

2 6TDM_B Beta-ketoacyl synthase,Beta-ketoacyl 778 ¥ 26.26 32 29 64
synthase; docking domain, polyketide
synthase, PROTEIN BINDING; NMR
{Burkholderia a

3 P03720 VPIP_BPT4 Prehead core component PIP 44.92 200 2055 48 44 80
OS=Enterobacteria phage T4 OX=10665
GN=67 PE=4 SV=1

4 PFI76346  ;GP67;Gene product 67 44.27 200 2049 48 44 80

5  PF0415522 ;Ground-like ; Ground-like domain 34.96 190 1683 32 29 7




Pas de correspondance pertinente car I'alignement ne donne
pas de fonction

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Aucune synténie observée

Fin du géne avec région conservée entre plusieurs EA10 avec
e-value = 7,737 e-4

Carostasia_Draft (EA10)

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Deep TMHMM :
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside
0 10 20 30 40 50 60 70
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
£ 06
Qo
o
Q
£oa
0.2
—— Inside
205 10 20 30 40 50 60 70
Sequence

Phoebius :




ID  UNNAMED
7}' TOPO_DOM 1 69 NON CYTOPLASMIC.
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1
0.8
—E 0.6
i
L]
g 0.4
H
2
0.2
)
10 20 30 40 50 60
transmenbrane —— cytoplasmic non cytoplasmic signal peptide s
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
Geéne # 51

Coordonnées du Stop 35685

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 21
Coordonnées du Start retenu 35897

Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

Genemark folio. Pareil

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF
avec la sequence complementaire

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

Complementary Sequence
A
e
[

Commenté [13]: page entiére
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- 35200 35600

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

Mousi-over ta show defline and scoses, Click 10 show slignments

Color Key For Rlignnert Scores

Seqguences producing significant alignments:

Carostasia Draft_51, function unknown, 70
Mandalorian 51, function unknown, 70
Nucci_ 51, function unknown, 70
Quartz_52, function unknown, 70
Yuu¥ 52, function unknown, 65
Zenitsu 52, function unknown, 119
Saratos:sz, function unknown, 119
MCubed 52, function unknown, 119
Finny 53, function unknown, 119
Eleri_ 52, function unknown, 119
ColaCorta_52, function unknown, 119

Score

(bits) Value

-

]
13
136
_66
41
47
41
AT
ot
417

s
eyl

e

Non annotés mais beaucoup d’ homologues

E

3e
e
98
2¢
3q
2e
PL|
28
2¢
2¢
2eq

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

PAS DE CONTRADICTION
-plus de 50pb
-PAS chevauchement

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décis

ion #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 f‘;c'ﬁ:"o"na.;;s 35997 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length =
A s : B e A —
associé a un RBS fieet Dniti s sl T WS it e -] e
(Ribosome Binding Site) ORFLengh 213 JEnd 540 660 450 150 SeecmWeigh ek [ Modn o]

de bon score ?

[
[oar |
Coden|Posizion [Lengeh |

] 3589¢

Sta |

c |spacer [Final of the Region |Starc|star:

5
|z

lue |Disvance|score of the Stast

€€
51
15

36760
35738
35699

ATG
ACGCTATATTC |ATG

1
1
1
L

GG

€03

18

-€,994

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 35897 conduit a une ORF de 213pb, la plus longue
PAS DE chevauchement

Les autres starts conduisent a 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

A ’ Query: 1 MDITCSAAKYTQVERAWLATASSFDRLOFQQORHGVVVDVEAGTAICAGVPQOGMFYTFS 60
Conserve Chez d aUtreS MDITCSAAKYTQVERAWLATASSFDRLOFQOQRHGVVVDVEAGTAICAGVPQOGMFYTFS
homologues retrOUVéS par Sbject: 1 MDITCSAAKYTQ' \TASSFDRLQFQQO! ICAGVPQQGMFYTFS 60
Query: 61 CGHAIFMESA 70
BIaStp ? CGHAIFMESA

Sbjct: 61 CGHAIFMESA 70

>Mandalorian 51, function unknown, 70
Length = 70

Score = 137 bits (346), Expect = 7e-33
Identities = 66/70 (94%), Positives = 67/70 (95%)

Query: 1 MDITCSAAKYTQ! TASS FDRLOFQOQRH ICAGVPQOGMFYTFS 60
MDITCSA K TQVERAWLATASSFDRLOFQQOQRHGVVVDVEAGTA CAGVPQOGMFYTFS
Sbjct: 1 MDITCSAGKLTQVERAWLATASSFDRLOFQOORHGVVVDVEAGTATCAGVPOQGMFYTFS 60

Query: 61 CGHAIFMESA 70
CGHAIFM+SA
Sbjct: 61 CGHAIFMKSA 70

>Nucci 51, function unknown, 70
Length = 70

Score = 137 bits (345), Expect = 9e-33
Identities = 64/70 (91%), Positives = 67/70 (95%)

Query: 1 MDITCSAAKYTQVERAWLATASSFDRLOFQOORHGVVVDVEAGTAICAGVPQOGMFYTFS 60
MDITCSA K TQVERAWLATASSFDRLOFQQQRHG VVDVEAGTA+CAGVPQOGMFYTFS
Sbjct: 1 MDITCSAGKLTQVERAWLATASSFDRLOFQOC DVEAGTA PQOGMFYTFS 60

Query: 61 CGHAIFMESA 70
CGHA+FM+SA
Sbjct: 61 CGHAVFMKSA 70

>Quartz 52, function unknown, 70
Length = 70

Score = 136 bits (342), Expect = 2e-32
Identities = 65/70 (92%), Positives = 66/70 (94%)

Query: 1 MDITCSAAKYTQVERAWLATASSFDRLQFQQQRHGVVVDVEAGTAICAGVPQQGMFYTFS 60
MDITCSA K TQVERAWLATASSFDRLOFQOORHGVVVDVEAGTA CAG PQOGMFYTFS
Sbjct: 1 MDITCSAGKLT TASSFDRLOFQOQRHG AGAPQOGMFYTFS 60

Query: 61 CGHAIFMESA 70
CGHAIFM+SA
Sbjct: 61 CGHAIFMKSA 70

Le Start 35897est conservé

35897:

-bon score

-bonne zvalue

- tres conservé chez homologues
-pas chevauchement
-ORF>50pb et la plus longue

DECISION:

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 :

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

(phageSDB et/Ou nl’) avec Carostasia_Draft_51, function unknown, 70 145 3e-35
I < 10_4 t Mandalorian_51, function unknown, 7@ 137 7e-33
une e-value etune Nucci_51, function unknown, 7@ 137 9e-33
couverture acceptable 2 Quartz_52, function unknown, 78 136  2e-32
) YuuY_52, function unknown, 65 _B6  3e-11
Zenitsu_52, function unknown, 119 _48 1e-@5
*;*hr:" o ' T
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
1= ROy g
19 199 %% et
670 670 9% ten2
Est-ce que la séquence | Non
protéique s’aligne avec ) Algned | Target
une protéine de fonction Nr Hit Name Probability ~  Evalue = Score ~ S5 cols Length
annotée venant de la PDB 0GOS en DNA relaxase Tral 28/28-lke 5427 59 1875 3 52 80
ouautrebase dedonnées | . . .. .. . . .. .
lors d'un crible HHPred i
avec une proba >= 90% et opore
une couverture acceptab|e 3 GYWYEE  Related o ribosomal protein 5 3747 48 928 14 2 a7
? artaing Wi bsomes, ot ENA
: mL108, TRANSL
4 esmMA Peptide methionine sulfoxide reductase  36.09 120 189 26 57 137

MsrB; Reductase, Zinc-binding, R
Methionine sulfoxide reductase, Oxidative
stress

Visualization

Resubmit Section

60

BYRY-EE

VInKoC UInK ac

TREIE

YABEY  YABBY pro.

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Fonction inconnue.
[=]

Nucci (EA10) H
it




Est-ce que ce géne code | Non
pour une proté|ne . Phobius posterior probabilities for UNNAIED
transmembranaire (TM) ?
&
5 o
- |
v RS i LIS e gl RIS —n
. DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside
0 10 20 30 40 50 60 70
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
£06
Qo
K
£ o4
0.2
—— Inside
20 0 10 20 30 40 50 60 70
Sequence
Est-ce que la fonction Fonction inconnue
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NFK




Student Gene Annotation Worksheet
Carbone Melwin

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Géne # 52
Coordonnées du Stop 35919
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap de 45pb
Coordonnées du Start retenu 36059
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation YES BOTH
(Glimmer, GeneMark)?
GeneMarks :
e 1036000
05}
-4 g ?g 5000
Y-a-t-il des éléments ‘§
supportant un potentiel AT
codant ? 5
£
3 (1) 36000
o 05—
.
\- 0055000
GeneMark :

Commenté [14]: page entiére



LAY
36000

> 1.0
05Fr
0.0,

LL_ L
0 6000

0.5

Complementary Sequence
A

0.0,
036000

05 rt—

~ 736000

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

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_52, function unknown, 46
Quartz_53, function unknown, 46
Mandalorian_52, function unknown, 46

Score

E

(bits) Value

100
98

®

e
2

le-21
6e-21
6e-21

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

Pas de contradictions

DECISION:

Ooul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Cdn1 Cdn2 Cdn2 Length

5D Scoring Matix  [Kible® v|__ Esplore
S5End 650 700 550 60
TEnd 429 B2 476 B3 Spacing Weight Matiix [Karin Medum  w| L ocumen

T T ] 36058
|sequence of the Region [start|stazt oar
|upstzeen of she starw
TCoeA cTe

Statts : 3
Selected : 1

ORF Start : 36053
ORF Step : 35919
ORF Length: 141

stajRaw SD_[Genomic [spacer [Fimal

|z value |piscance|score |codon|position [Lengin

GTTCAACTCCCTGAGCGATGAC GIG 35359 81
ACGCCTCTACCTGGAAGAGGAE |TIC 35533 15

-3, 688

On choisit le premier start proposé

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne 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 ?

T IIAUn 1L udl e v, vialivaiviiaill_ v

* Track 2 : Carostasia_52, YuuY_53

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par

>Quartz_53, function unknown, 46
Length = 46

Score = 98.2 bits (243), Expect = 6e-21

?
Blastp 7 Identities = 45/46 (97%), Positives = 46/46 (100%)
Query: 1 MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEHERTEARRVYLEEELQEG 46
MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTE+ERTEARRVYLEEELQEG
Sbjct: 1 MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEYERTEARRVYLEEELQEG 46
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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(g#Quartz_53, function unknown, 46: s#98,2) : [97%)] ; e-value :
3e-21

>Quartz_53, function unknown, 46
Length = 46

6e-21
46/46 (100%)

Score =
Identities =

98.2 bits (243), Expect =
45/46 (97%), Positives =

MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEHERTEARRVYLEEELQEG 46
MNDKAIWSATKKWEFNSLSDDVQWGDLTE+ERTEARRVYLEEELQEG
MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEYERTEARRVYLEEELQEG 46

Query: 1
Sbjct: 1

*kk nr ..

(q#hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_52

[Microbacterium phage Mandalorian] : s#94) : [98%] ; e-value

1 7e-24

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_52 [Microb

Sequence ID: QX013644.1 Length: 46 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),

Aal

ium phage M

Range 1: 1 to 46 GenPept Graphics

Identities Positives Gaps

45/46(98%) 46/46(100%) 0/46(0%)

Score Expect Method
94.0 bits(232) 7e-24 Compositional matrix adjust.

Query 1  MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEHERTEARRVYLEEELQEG 46
MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTE+ERTEARRVYLEEELQEG
Sbjct 1  MNDKAIWSATKKWFNSLSDDVQWGDLTEYERTEARRVYLEEELQEG 46

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 'alignement ne donne
pas de fonction




Q6GZH7 3 DUF3166 _Protein

1132 Interleuki

e Darcynin_Darcyni 2
F VI

1 PF17282.6 ; DUF5347 ; Family of unknown function 86.22 38 2572 36 30 101
(DUF5347)

2 PFI130412 ;DUF3106; Protein of unknown function 85.54 28 2249 27 2 101
(DUF3106)

3 P07696 VPB_BPP2 Replication gene B protein 8332 78 2737 44 34 166
0S=Escherichia phage P2 OX=10679 GN=B
PE=25V=1

4 PF1130412  ;DUF3106; Protein of unknown function 7138 14 2206 27 20 101
(DUF3106)

5  PF06570.15  ;DUF1129; Protein of unknown function 70.98 12 238 23 37 201
(DUF1129)

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée

Région conservée avec le phage Juanyo (EA10) et le phage
Mandalorian (EA10) e-value = 6,757 e-87

Carostasia_Dratt (EA10)

i ey TR emnr

J L]}
Est-ce que ce géne code | No
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? | Deep TMHMM :




) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 10 20 30 40

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10

Probability
4 o
o -]

1
IS

o
N

—— Inside

.0 0 10 20 30 40

Sequence
Phoebius :
pul UNNAMED

FT  TOPO_DOM 1 47 NON CYTOPLASMIC.
4

Phobius posterior probabilities for UNNAMED

0.6

0.4

Posterior label probability

0.2

transmnirare — exteplasnic —— e cytaplasnc —— a1l pepe —
Est-ce que la fonction oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet
Carbone Melwin

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage Carostasia
Geéne # 53
Coordonnées du Stop 36105
Direction (For/Rev) Reverse
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 77
Coordonnées du Start retenu 36317
NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
éteé trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

GeneMarks :

6000

10

Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel
codant ? 10

Complementary Sequence

05—

035000

GeneMark :

36400

36400

36400

Commenté [15]: page entiére
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Pouvoir codant stable.

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

Sequences producing significant alignments:

Carostasia_Draft_53, function unknown, 70
Quartz_54, function unknown, 70
Mandalorian_53, function unknown, 70

Score

E

(bits) Value

=
n
b=

= =
Y
o

6e-37
Se-36
Se-36

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

Pas de contradictions

DECISION:

Oul




Décisi

on #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Starts: 3 ORF Start : 36290 R T S [t v]_ Exdoe
Seleried ] ORF Stop : 36105 S'End 444 667 333 27
ORFlengh:186  ¥End|00 1000 00 3 Spacing Weicht Matiix [Karin Medum v] [
I ]

stajRav 5D [cenomic [Spacer [Final  [sequemce of the Region [starc|scare  foar |
¢ |Score |z Value |Distance|Score |Upstzeam of the Start |Codon|Position |Lengsh

-1,748 2,981 9 -2,823 ATG 3€3L7 213

21 ,01l 13 -4,8¢€ T¢  |3easo iee

3 -7,268 0,398 1€ -9,0€4 CCTG: CCCCATCTCCGTIC | CGTG 3€2€5 1€8

On choisit le premier start proposé

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

le plus long conduit a un

chevauchement excessif
avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

ATG, ORF le plus long, 213pb. Pas de chevauchement.

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

T oravn v . vualiyv_ v

* Track 11 : Quartz_54, Carostasia_53, Mandalorian_53

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>Quartz_54, function unknown, 70
Length = 70

Score = 148 bits (373), Expect = S5e-36
Identities = 69/70 (98%), Positives = 69/70 (98%)

Query: 1 MYNEQVNLTVKPPISVVRNHLLENDWTTEEVDQFEGYFFRNVNADGTTTLTFRQWEEAIY 60
MYNEQVNLTVKP ISVVRNHLLENDWTTEEVDQFEGYFFRNVNADGTTTLTFRQWEEALY
Sbjct: 1 MYNEQVNLTVKPTISVVRNHLLENDWTTEEVDQFEGYFFRNVNADGTTTLTFRQWEEALY 60

Query: 61 AYSNEHFDLD 7@
AYSNEHFDLD
Sbjct: 61 AYSNEHFDLD 70

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 :

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

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

(phagesDB et/ou nr) avec Carostasia_Draft_53, function unknown, 70 151  6e-37
_ -4 Quartz_54, function unknown, 70 148 5e-36
une e-value <10 etune | j.isaisriin s3, function unkaoun, 7 188 se-3
2 Nucci_53, function unknown, 70 139 3e-33
couverture acceptable : YuuY_54, function unknown, 68 12! 3e-30
Juanyo_54, function unknown, 66 15  4e-26
*kk .
nr:
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
et Emteias Seors S| Covr vt | Kt || Accasion
SEA. 3 Microbacterium 144 144 98% 7ed3 9B5T% 70 QXO136d51
SEA_NUCCI 53 Microbacterium phage Nucei 135 135 98% 9ed0 8857% 70 QDKI24461
SEA_YUUY. Yuu¥] Microbacterium phage YuuY. 125 125 95% 2035 8382% 68 QFP9SI21
SEA_JUANYO 54 phage Juanyo] Microbacterium phage Juanyo M4 M4 91%  4e31 B1SA% 66 USHAAB031
SEA_CHICKENKING Misrobac 693 693 B1% 2013 5763% 64 QFGUATZ21
SEA_GAECEO 54 Mictobacterium phage GaeCeo 693 693 81% 2013 5763% 64 OQNL3I00T1
- A " % " " . Aligned , Target
Est-ce que la séquence R robabily © Exalue © score © 55 cos © Length °
. 1
protéique s’aligne avec
L. . 1 2BECA Calcineurin B homologous protein 2; 9335 075 2931 49 61 202
une prote|ne de fonchon Calcineurin-homologous protein, Calcium-
" binding protein, NHE? regulating protein,
annotée venant de la PDB me
ou autre base de données 2 sHSB  Myosiregulatorylightchain, skeletal 9313 15 313 54 3 146
. muscle isoform type 1; Actin, Myosin,
lors d’un crible HHPred Muscle, igor complex, MOTOR PROTEIN;
HE
avec une proba >= 90% et
3 cd16179 EFh_HEF_CBN; EF-hand, calcium binding 92.96 12 27.03 51 58 262
une couverture acceptable o, P I Den o nha raeiatou et
calbindin-32 (CBN) and similar proteins.
?
4 eANS  Caltubin, EF-hand; EF-hand, calcium- 0239 19 217 51 s 128

binding protein, invertebrate, Structural
Genomics Consortium, SGC, METAL
BINDING PR

oul

Visualization

Resubmit Section

65

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Fonction inconnue.




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

NON.

Probius postericn prosabities o NKED

2
3 os
H
i
s o
H
02
]
B B » “ B w ™
meirane —— . cyboplinin ——non oyeplaei —— g e o —
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
outside
Membrane
bede g 1 20 % )
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10
08
Zos
2
£ o4
02
nside
007 0 20 20 4

sequence

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

Geéne # 54
Coordonnées du Stop 36395

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 4
Coordonnées du Start retenu 36745
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH (not the same start)

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF

100 36400 36800 37200 37600

Y-a-t-il des éléments o e
supportant un potentiel
codant ? 100 : k aslon - 35(‘300 — :!7;00 = s7éoa —
i L ,
) | 1 1 1 1 1 | : s i

n
100 36400 36800 37200 37600
Nucleotide Position

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil




¥ 1 st Pt
1 | | 1 | 1 | 1 1, L 1 | | | | 1. 1
36400 36800 37200 37600
oy o it e '
| | | | | 1 1 1 L 1 1 | | 1 | 1 l
36400 36800 37200 37600
| 1 ) l, 1 I\ 1 | ‘ /Iw \UI |
36400 36800 37200 37600
Nucleotide Position
o "
Est-ce que le candidat est
i )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
Sequences producing significant alignments: (bits) value
Quartz_55, function unknown, 116 172 3e-43
Carostasia_Draft_54, function unknown, 85 172 3e-43
Mandalorian_54, function unknown, 85 171  4e-43
YuuY_55, function unknown, 85 162 2e-40
Nucci_54, function unknown, 87 145 3e-35
Kauala_48, function unknown, 81 144 8e-35
Juanyo_56, function unknown, 111 140  8e-34
Koji_48, function unknown, 85 135 4e-32
MonChoix 52, function unknown, 101 129 2e-30

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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

T ]
Est-ce que le start est £4/Choose ORF sart =Lz
. Y Stas: & ORF Start : 36517 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length SO Sioring M ]m Explon
associé a un RBS || Selected:1  DRFSp :363% 5End[303 413 B45 @ . e
. Lo . ¢ pacing Weight Matiix [Karln Medum me
(Rlbosome Blndlng Slte) DRF Length : 123 JEnd|935 478 587 138 ‘ 7
de bon score ? StajRaw SD |[Genomic [Spacer |Final |Sequence of the Region |Start[Starz _ |omr |
Tle__Jscore [z vaiue [Dsstance|score [Upstream of the Start  |codon|position [Lengsh |
L |-4,328 |1, 12 5,161 | AGCTGAGCCTGGTTCCCGTCGA GTG | 3€745 381
2 |-3,372 |2 1 -3,725 |CACCACTAGCAGGGAGGCCATC |ATG 36652 |28
1 |-e,08s |0 10 -6,788 | GCTGGCTGACCTGCTGICGGCC |GTG | 36886 162
4 079 |[2,388 1€ 3,774 | GOM SGA MG [GTG 36517 12
5 |-4,€84 1,622 |12 5,485 | CTACGCGGCAGGCTTCGGCAGC TG |3€472 78
€ -3,76¢ 037 |12 -4,602 |GGCATACCACGGGGGCGAGGTC |GTG |36448 51

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start 36745 conduit a une ORF de 351pb, la plus longue
chevauchement -4

Les autres starts conduisent a des ORFs nettement plus
courtes

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

B
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Start les plus conservés 36652 et 36745

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

ry: 1  MASTVLIGVNDNOGYAPDQINTDVTLADLLSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGS 60
MASTVLIGVNDNQGYAPDOINTDVTLADLLSAVODAT QOFGEDAKVVVANGORYGAGFGS
ct: 32 MASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGS 91

ry: 61 LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85

LQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPY I
ct: 92 LQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 116

rostasia Draft 54, function unknown, 85

Length = 85

ore = 172 bits (435), Expect = 3e-43

entities = 85/85 (100%), Positives = 85/85 (100%)

ry: 1 MASTVLIGVNDNQGYAPDOT DLLSAVQDAIQ! 60
MASTVLIGVNDNQGYAPDQTNTDVTLADLLSAVQDATO! ANGORYGAGF

ct: 1 MASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVQDAIQ ANGQRYGAGFGS 60

ry: 61 LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85
LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYT
ct: 61 LQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85

ndalorian 54, function unknown, 85
Length = 85

ore = 171 bits (434), Expect = 4e-43
entities = 84/85 (98%), Positives = 85/85 (100%)

ry: 1 MASTVLIGVNL INTDVILADLLSAVQDAIQ 60
MASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVODAIQ YGAGEG
ct: 1 MASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVQDAIQOFGEDAKVIVANGQRYGAGFGS 60

ry: 61 LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85
LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYT
ct: 61 LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85

uy_55, function unknown, 85
Length = 85

ore = 162 bits (411), Expect = 2e-40
entities = 79/85 (92%), Positives = 84/85 (98%)

ry: 1 MASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVODAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGS 60
MA+TVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADLLSAVODATQ!
ct: 1 MANTVLIGVNDNQGYAPDOQI! DLLSAVQDATQ 60

ry: 61 LOAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 85
L++Y GGEVVISDAAPDDEDDDPY+
ct: 61 LESYMGGEVVISDAAPDDEDDDPYL 85

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 et une
couverture acceptable ?

>Quartz_55, function unknown, 116
Length = 116

Score = 235 bits (600), Expect = 3e-62
Identities = 116/116 (100%), Positives = 116/116 (100%)

Query: 1 MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL 60
MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL
Sbjct: 1 MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL 60

Query: 61 LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 116
LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI
Sbjct: 61 LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGORYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 116

*kk nr ..
(g#hypothetical protein SEA_QUARTZ_55 [Microbacterium
phage Quartz]: s#238) : [100%)] ; e-value : 1e-78

hypothetical protein SEA_QUARTZ_55 [Microbacterium phage Quartz]

Sequence ID: UVK59274.1 Length: 116 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 116 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives a
238 bits(606) 1e-78 Compositional matrix adjust. 116/116(100%) 116/116(100%) 0/116(0%)

Query 1 MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL 60
MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL
Sbjct 1 MNIAWGGGCETFTPGYKLKSLSKSTTSREAIMASTVLIGVNDNQGYAPDQINTDVTLADL 60

Query 61  LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGQRYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 116
LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGQRYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDE!
Shjct 61  LSAVQDAIQQFGEDAKVVVANGQRYGAGFGSLQAYHGGEVVISDAAPDDEDDDPYI 116

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
45 74




1 PFO6528.16  ;Phage P2 GpE; Phage P2 GpE 8077 74 2466 33 29 37

2 2PFUA Biopolymer transport exbD protein; ExbD, 78.87 8 2482 31 67 9
TonB system, proton motive force,
periplasmic domain, TRANSPORT PROTEIN;

NMR (€

3 PFI97353  ;DUF6225; Family of unknown function 78.87 42 3083 21 27 87
(DUF6225)

4 PFI0678.13  ; DUF2492; Protein of unknown function 66.47 18 2617 29 32 77
(DUF2492)

5 Q05256 VG45_BPMLS Gene 45 protein 61.83 24 2808 29 24 97

05=Mycobacterium phage L5 OX=31757
GN=45 PE=4 SV=1

Pas de correspondance pertinente car probability de
l'alignement < 90% et les divers alignements donnent des
fonctions différentes

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée
Forte e-value(3,5e-8) avec gene 54 Mandalorian

Carostasia_Draft (EA10)

PTAPTYY i TYAITYTY i PYLYYYY;/ YLIYITY: TTLATYYY s
¥ H [=]
L =
Juanyo (EAT0]
\W\H'HUF\\‘“\\‘1\\\'\“\1’\ P TYLITIY PYLITYTL ':I .
— - e ——
dorgersn &G T y
/
Est-ce que ce géne code | No
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? | Deep TMHMM :
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside
[ 20 40 60 80 100 120
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10
0.8
>
£ o6
Qo
o
o
£ 04
0.2
—— Inside
00 20 40 60 80 100 120

Sequence

Phoebius :




Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION:

ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 117 NON CYTOPLASMIC.
1/
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1
0.8
2
E 06
8
&
; 0.4
€
3
8
&
0.2
20 40 60 80 100
transnembrane ——  cytoplasmic = non cytoplasmic signal peptide ==
our




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage Carostasia
Geéne # 55

Coordonnées du Stop 36742

Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 69
Coordonnées du Start retenu 37065
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse
Est-ce que le candidat a
été trouvé par un
; P . Pg Yes Both.
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?
- N T
1036000 36400 36800 37200
Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel 0i5 ‘, — oo -
codant ?
oobl—Lo 1t 11
36000 36400 36800 37200
@ selectall 7 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results ~ Multiple alignment MSA Viewe
Sore o Gt vae ki Lan osson
. ¥ far 214 214 100% 2669 10000% 107 QXO13647.4
Est-ce que le candidat est w2 M e e —
retrouvé chez d’autres s j ‘
3 e
genomes annOteS ) Quartz_56, function unknown, 107
Mandalorian_55, function unknown, 107
Carostasia_Draft_55, function unknown, 107
lflucci_S%i ﬂ!nctic)n unkpown, 1687
Oui, mais ils ne sont pas annote.




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

Les genes avant et apres sont de méme direction. Aucune
contradiction avec les principes d’annotation.

DECISION:

Oui

Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Start 37065.

Est-ce que le start est
associé a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length
SEnd 00 00 00 0
FEnd|00 00 1000 3

Starts : 1
Selected: 1

ORF Start : 37065
ORF Stop © 36742
ORF Length: 324

SD SeoingMatiix  [Kibler +|__ Esploe
Spacing Weight Matiix [alin Medium
]

|Sequence of the Region |Starc|stare  |oar |

|codon|rosition [Length

aTe |37 az4

|senomic |spacer |Final
t_|Score |z value [Distance|Score |Upstream of the Svarc
L |-1,388 |3,147 |11 2,182 |oC

StajRaw SD

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 'ORF

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

L’ORF fait 324 nucleotides. Ecart de 71 nucleotide avec 'ORF
en amont.
Le potentiel codant correspond au start choisi.

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

Start 4:

+ Found in 16 of 16 ( 100.0% ) of genes in pham

+ Manual Annotations of this start: 14 of 14

« Called 100.0% of time when present

« Phage (with cluster) where this start called: Andromedas_59 (EA2), Carostasia_55
(EA10), ChikPic_59 (EA2), ColaCorta_59 (EA2), Eleri_59 (EA2), Glamour_58 (EA2),
Juanyo_57 (EA10), MCubed_59 (EA2), Mandalorian_55 (EA10), Nucci_55 (EA10),
Quartz_56 (EA10), Sansa_57 (EA2), Saratos_59 (EA2), Shamu_59 (EA2), YuuY_56
(EA10), Zenitsu_59 (EA2),

Gene: Carostasia_55 Start: 37065, Stop: 36742, Start Num: 4
Candidate Starts for Carostasia_55:
(Start: 4 @37065 has 14 MA's),

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

MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT 60
MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT

Query: 1

. Sbjct: 1  MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT 6@
homologues retrouvés par
Blastp ? Query 1  MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT 60
MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT
Sbjct 1 MATIVTLSTKAGYPVTYLSSEVFNIAGIDGHIYVDLSGKYYAAQGTTASGKPEVSLIGVT 60
Start conserve.
start 37065
DECISION: 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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score

Sequences producing significant alignments: (bits) value

Quartz_56, function unknown, 107 217 9e-57
Mandalorian_55, function unknown, 107 217 9e-57
Carostasia_Draft_55, function unknown, 107 217 9e-57
Nucci_55, function unknown, 108 205 3e-53
Juanyo_57, function unknown, 108 201 Se-52
YuuY_56, function unknown, 108 189 2e-48
*kk -

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

Osscrpton ScinicName =

Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informatiohsré 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
?

ATgned _Target

Nr Hit Name Probability ~ Evalue ~ Score  SS cols Length
1 eH PTSIIA_gutA ; PTS system 5587 57 2407 39 34 13
glucitol/sorbitol-specific IIA component
2F9H B PTS system, IlA component alpha-beta 5278 6 51 38 M 129
Structure, beta-barrel, dimer, Structura
Genomics, PS1, Protein Structure Initiat
3 ® Exodeoxyribonuclease 7 arge subunit s221 1%0 s 65 7 456
Exonuclease, Endonuciease, DNA repaif
DNA BINDING PROTEIN;{Escherichia coli
4 ZGMA  RVITEIGPROTEIN, integral membrane 4899 a ®7 19 19 151
protein, MEMBRANE PROTEIN; HET: MTN:
NMR {Mycobacterium tuberculosis}
Visualization
Resubmit Section
59 .

DUFS000 — Froteln

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Fonction inconnue.




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non

Phobius posterior probabilities for UNNANED

&

USRI Laues provas vy

®

transnenbrane

Outside
Membrane
Inside

10

Probability
o o
o ®

o
S

o
N

0.0

20 40 60 80 100
cytoplasnic == non cytoplasmic = signal peptide =

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

0 20 40 60 80 100
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
— outside
0 20 40 60 80 100
Sequence

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

Geéne # 56
Coordonnées du Stop 37135

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 4
Coordonnées du Start retenu 38007
Fonction prédite Kinase

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

GenemarkS potentiel codant élevé dans la region de 'ORF

00 36400 36800 37200 37600
-3 —
L 1 Il L " it Il 1 | R | 1 1 1 1 1
00 36400 36800 37200 37600
Y-a-t-il des éléments PG T e i Gy
supportant un potentiel
codant ? il N o e e B e T §od e S i
00 36400 36800 37200 37600
—-— — e " T
L 1 Il 1 Il ] 1 | L - - l 1 - - I ——
00 36400 36800 37200 37600

Nucleotide Position

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil




' " ' — I —
| | N VS Y S Sy [ P Sy I P |
36400 36800 37200 37600
" ro—————% ! ——— n '
L | L L L 1 | 1 ! 1 | | | | | 1 |
36400 3680( 37200 37600
o & VM'“ ﬂ
| | | ) l, | I\ | I I | \ /Iw \UI 1
36400 36800 37200 37600

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

score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Carostasia_Draft_56, function unknown, 290 587  e-167
Mandalorian_56, function unknown, 290 573 e-163
Quartz_57, function unknown, 290 572 e-163
Nucci_56, function unknown, 290 570 e-162
Yuuy_57, function unknown, 290 550 e-156
Juanyo_58, function unknown, 290 540  e-153
Morrigan_53, aGPT-Pplasel domain-containing protein, 289 169 e-132
Lunalg_53, function unknown, 289 469 e-132
KatChan 52, function unknown, 289 469 e-132
Chepli 53, function unknown, 290 469 e-132
WilliamStrong_52, function unknown, 289 466 e-131
Neferthena_55, function unknown, 291 459 e-129
Alakazam_52, function unknown, 291 451 e-127

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 A =
o Sharts : 24 ORF Start : 37659 Cd'tiGond G Leegh o) ScogMat  [Kbe® v Ex
associé a un RBS Selected: 1 ORFSwp :37135 5End(825 500 375 24 s = =
f P . ORFLength:525  JEnd 835 431 651 327  SpacingWeight Matrk [KalinMedum v} oo
(Ribosome Binding Site) I I i 1 0 ——
de bon score ? stajRaw SD |Genomic |Spacer |Final |Sequence of the Regiom |Start|starc  fomk |
: 8 |scoze [z valus [o: ce|scoze of the Start |Codon|Pesiticn |Length |

‘J " % 2,008 10 -4,528 CCAAGAAGGGTAGGARACGGRA  ATG 38007 873

3 1,071 10 -€,526 GAACCTGGCATCCCTTIGACACC TG 37583 845

s Lo |11 6,690 |GACCCAGOGCAAGTTCACCAAC |GTG |37836 762

4 2,453 7 4,314 CAGTCAGTACCTGCTGGAGCIG  ATG 37861 717

5 2,493 13 -3,837 | GIACCTGCTGGAGCTGATGAAC GTG |37845 711

€ 0,987 11 -€,830 AGTCAGCTACCIGTACCGACAG GTG 37794 €€0

ki 1,132 i1 -€,45€ ACAGGTGAACCGGCCAGACACG  ATG 37776 €42

L] 1,308 10 -5, 044 CATCGRGGCGAACGACGGCTAC  GTG 37743 €08

9§ 2,086 13 -4,708 GTACGACAAGGTCATCGCCCCC GTG ERl 13 582

10 2,08¢ 1€ -6,458 |CGACAAGGTCATCGCCH GIG 37603 845

i 1,502 9 s, €04 G = 37€89 825

1,563 |8 -5,146 | GCCTGGCGACAGCCGGGGCACG GTG (37608 a4

2,017 10 -4,503 CAGLCGGGGCACGETGRACARG  ATG 37599 4€5

1,722 11 -6, 19€ CACGGTGGACAAGATGCGCGAC  GTG 37590 45¢€

2,198 i1 -4,1717 TECTCCACCCTGGATCCECCAT  GTG 37887 423

1,802 13 -§,965  CGACAACCTGGCGACGCEGGTC (ATG 37824 350

2,329 10 -3,037 AACCCCTGCTCTGECGCCATIT  TTC 37400 364

2,328 16 -4,938 TGGTCTGGGGCCATTITIGECC ATG 37482 348

2,108 10 -4,318 GEGCAGTCGCAAGGGCCTCGEE  GTG 37386 282

2,108 i3 -4, 666 CAGTCGCAAGGGCGTCGGGGTG  ATG 37383 249

2,438 ] -3,€84 CAAGGCGATCACAGCCTTCCCE  CTC 37320 19¢

1,840 14 -5,516 | CAATGGCCGGTACGCCAGCCTG (ATG (37269 136

-§,017 1,461 5 -7,017 CCGCTACGOCACCCTGATCEAC  GTG 37263 128

4,768 (1,867 13 -§,016 | GIACAGCAAGTATGCICGGCTG (GTG (37221 7

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 38007 conduit a une ORF de 873pb, la plus longue
avec un chevauchement -4

Le start 37983 conduit a une ORF plus courte de 849pb
avec un score beaucoup moins bon

Les autres starts conduisent a des ORFs beaucoup plus
courtes

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




T T T T
: - i = (R R W ] f:
: « PR T Pitr :
: : I P T T W 3 :
I | 1
| } = 3 e i
[ = = —
AT T —
L y
L : 3 T B
L f: |
: T B . .
; A v |
P g P S L )
L P 3 i R ——
; PR R —
: i P 3 .
; T Br 2t * K 3 .
1 3 © r= s [ TF SR o]
: iy e 5 S 5y
F 3 o Ll
- ) I R T AT
: - 5 A S HE
: ; R e e 7 i ]
I 1 T
F % I F o
1 |
| > . b ) o ey
I i i P |
s L LS !
1 | i i F -t |
: . i a"ln ER T :
I A P g 3 Lyl
; i » [ T .

Start le plus conservé est 38007

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Identities = 290/290 (100%), Positives = 290/290 (100%)

Query: 1  MNLASVDT ILTQRKFTNVER! LELMNVFSDPL 60
MNLA: KSPILTORKETNVFRVI LELMNVFSDPL
sbjct: 1 MNL ILTQRKFTNVER! 60
Query: 61 DRL 11 'PDADDIF T LNGA 120
DRL II YVPDADD: 1. 'LNGA
sbjct: 61 DRL 11 g7 LNGA 120
Query: 121 YIILT PAAAPW LAMQIAT 180
YIILIKPGDSR PAAAPW ATRVML 'LAMQIAT
Sbjct: 121 YITLIKPGDSRGTVDKI LAMOTAT 180
Query: 181 i PTLPESN 240
DL e KA PTLPESN
sbjct: 181 DL I PTLPESN 240
Query: 241 GRYASL QGYKGTGOPY IPEQFKK 290
RYASL TIPEQFKK
Sbjct: 241 GRYASL KGTGQPY TPEQFKK 290

h =

>Mandalorian 56, function unknown, 290
90

Score = 573 bits (1477), Expect = e-163
Identities = 283/290 (97%), Positives = 285/290 (98%)

Query: 1  MNLA: KSPILTORKFTNVFRVI LELMNVFSDPL 60
ILTQRKFTNVFRVI] LELMNVESD]

ILTQRKEFTNVFRVI LELMNVFSDPL 60

Sbjct: 1  MNLA

Query: 61 DRL 11 YVPDADD! I LNGA 120
DRL IT ¥ 1 'LNG!
Sbjct: 61 DRLAVSYL! TIEANDGYVPDADD: g? 120
Query: 121 YIILIKPGDSRGTVDKMRDVF ATRVML AMOTAT 180
YIILT RDVFPAAAPI ATRVML LAMOTAT
sbjct: 121 YIILIKPGDSRGTVDKMRDVF AMOTAT 180

Query: 181 DI iy TGFPVERLPTLPESN 240
DL I EAV IT FPVERLPTLP+SN
Sbjct: 181 DI IL 240
Query: 241 IPEQFKK 290
GR+AS MDVONVF KGTGQPYVRNGSFDLTIPEQFKK
Sbjct: 241 IPEQFKK 290

>Quartz_57, function unknown, 290
Length = 290

Score = 572 bits (1475), Expect = e-163
Identities = 283/290 (97%), Positives = 285/290 (98%)

Query: 1 L RVI LELMNVFSDPL 60
MNLASVDT KSPILTQRKFTNVFRVI LELMNVFSDPL
sbjct: 1 MN T RV INVFSDPL 60

Le Start 38007 est conservé (290x3=870)

DECISION:

Indiquez le start retenu et justifiez brievement.
38007:

-bon score

-bonne zvalue




- tres conservé chez homologues
-chevauchement inférieur a 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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(g#Mandalorian_56, function unknown, 290: s#573) : [97%] ; e-
value : e-163

>Mandalorian_56, function unknown, 290
Length = 290

Score = 573 bits (1477), Expect = e-163
Identities = 283/290 (97%), Positives = 285/290 (98%)

Query: 1  MNL TLTQRKFTNVFRVIDRGSQYLLEL DPL 60
MNL T NVFRVIDRGSQYLLEL DPL
Sbjct: 1 MNL T IDRGSQYLLEL DPL 60
Query: 61 DRL IT F 1 LNGA 120
DRL IT PDADDIF I LNGA
Sbjct: 61 DRLAVSYL 11 F L LNGA 120
Query: 121 YIILIK ATRVMLL LAMOTAT 180
YIILIK] ATRVMLL LAMQIAT
Sbjct: 121 YIILIK! 'PAAAPW: GLGPFLAMQIAT 180
Query: 181 IL 240
I EAV IT FPVERLPTLP+SN
sbjct: 181 DL T; ITSFPVERLPTLPDSN 240
Query: 241 GRYASLMDVQNVF PEQFKK 290
GR+AS MDVQ PEQFKK
Sbjct: 241 b PEQFKK 290
*kk .
nr:

(q#hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_56
[Microbacterium phage Mandalorlan] s#582) : [98%)] ; e-
value : 0.0

hypothetical protein SEA_MANDALORIAN_56 [Microbacterium phage Mandalorian]
Sequence ID: QX013648.1 Length: 290 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 290 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
582 bits(1501) 0.0  Compositional matrix adjust. 283/290(98%) 285/290(98%) 0/290(0%)

Query 1 MNLASVDTVVKFAKARHRLWEGKTVKSPILTORKFTNVFRVIDRGSOYLLELMNVFSDPL 60
LASVD LWEGKTVKSPILTQRKFTNVFRVIDRGSQYLLELMNVFSDPL
Sbjct 1 MNLASVDTVVKFAKARHRLWEGKTVKS PILTQRKFTNVFRVIDRGSQYLLELMNVFSDPL 60

Query 61 DRLAVSYLYROVNRPDTMADIIEANDGYVPDADDIFNPKWYDKVIAPVVEARPGAFLNGA 120
DRLAVSYLYRQVNRPDTMADIIEANDGYVPDADDIFNPKWYDKVIAPVVEARPGAFLNGA
Sbjct 61 DRLAVSYLYROVNRPDTMADIIEANDGYVPDADDIFNPKWYDKVIAPVVEARPGAFLNGA 120

Query 121 YIILIKPGDSRGTVDKMRDVFPAAAPWIGHVAEVDNLATRVMLLQETPGLGPFLAMQIAT 180
YIILIKPGDSRGTVDKMRDVFPAAAPWIGHVAEVDNLATRVMLLQETPGLGPFLAMQIAT
Sbjct 121 YIILIKPGDSRGTVDKMRDVFPAAAPWIGHVAEVDNLATRVMLLQETPGLGPFLAMQIAT 180

Query 181 DLGYTRGEPDQENDYILAGPGSRKGVGVMLGKATPATPAEAVKAITGFPVERLPTLPESN 240
DLGYTRGEPDQENDYILAGPGSRKGVGVMLGKATPATP EAV IT FPVERLPTLP+SN
Sbjct 181 DLGYTRGEPDQENDYILAGPGSRKGVGVMLGKATPATPKEAVDVITSFPVERLPTLPDSN 240

Query 241 GRYASLMDVQNVFCEYSKYARLVQQGYKGTGQPYVRNGSFDLTIPEQFKK 290
GR+AS MDVQNVFCEYSKYARLVQQGYKGTGQPYVRNGSFDLTIPEQFKK
Sbjct 241 GRHASWMDVQNVFCEYSKYARLVQQGYKGTGQPYVRNGSFDLTIPEQFKK 290




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

4 267
»

1 PF18723.5 + HMUDK_hel ; 5-hmdU DNA kinase, helical 100 3.5e-67 481.32 264 256 279
domain
z PF18724.5 ; ADDT ; Amino acid:DNA transferase 96.31 0.032 522 72 4 234
o PF18746.5 ; aGPT-Pplase3 ; Alpha-glutamyl/putrescinyl 95.17 0.12 50.05 6.2 94 280
thymine pyrophosphorylase clade 3
4 ¢d00056 ENDO3; endonuclease IIl; includes 65.9 70 2679 68 64 158
endonuclease III (DNA-(apurinic or
apyrimidinic site) lyase), alkylbase DNA
glycosida
Ce géne est-il situé a coté | Aucune synténie observée
de génes de fonction
connue et dans une région | cuosse oo .
i
]

du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Deep TMHMM :
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

the following genes are
part of a thymine hyper
modification system: look
for all parts before calling
them:

ParB-like nuclease domain

Tet-like J-binding protein
aGPT-Pplase2 domain protein
5-hmU DNA kinase

Hypothetical Protein

On n’a pas trouvé tous les genes faisant partie de “thymine
hyper modification”. Donc notre gene est considéré comme une
kinase.

DECISION:

kinase




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 57
Coordonnées du Stop 38004

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev4
Coordonnées du Start retenu 38345

Fonction prédite NKF

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

YES BOTH

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la région de 'ORF

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

A

05 ¢ —— dee

Complementary Sequence

0.0

1
1.0 38400 38800 39200

05H — 2

nn

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil
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0.0
1.0

05 l .o For e —

Complementary Sequence
Al

0.0
1.0

osH

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

Score

B
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucci_58, function unknown, 82 167 8e-42
Carostasia Draft 58, function unknown, 82 167  8e-42
Mandalorian_58, Function unknown, 82 166 2e-41
Quartz_59, function unknown, 82 163 le-40
Yuuy_59, function unknown, 82 139 2e-33
Juanyo_60, function unknown, 82 134 8e-32
ChickenKing_55, function unknown, 82 124 le-28
GaeCeo_57, function unknown, 82 121  5e-28
CheetoI 57, function unknown, 82 121 7e-28

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

£ Choose ORF start | w D
Starts - 4 ORF Sta ; 38228 Gdnll Cig/ a3 Leno . o ¢ bwtie [oes =] &
Selected : 1 ORFStop : 38004 5'End 1000 400 533 45 ——

ORFLength: 225  3'End 320 480 640 75 Spacing Weight Matis [arin Medum =] 10

[Gencmic [spacer [rinal  [Sequence of the Region [svart[starz  [orr |

|z vaiue [pisvancelscore [vpstzeam of che Staze [Codon[Posivion [Lengun

StajRaw SD

8 _ |Score

1 J-4,234 1,010 s -§,009 TGTACTTCACGGCGGACATCAC GTG  3834% 342
-€,803 0,613 11 -7,5€€ | GGGCCACATCACAATCGCGCIC  TTG 38300 297
-§,85¢  KATCACCGACH 116 aas

4 751 452 10 -3,48€ | GCTGCCAGCGCTGGAGGCTGCT (GTG (38111 108

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 38345 conduit a une ORF de 342 pb, la plus longue
chevauchement -4

Les starts suivants conduisent a des ORFs beaucoup plus
courtes

Est-ce que le start est
conservé chez les
homologues voir
Starterator ?
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Start le plus conservé est 38345




Est-ce que le start est

Score = 226 bits (b/5), Expect = Ze-b5Y

conservé chez d’autres Identities = 113/113 (100%), Positives = 113/113 (100%)

A uery: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLATTDTLTHLOREEFHOLRAS EHT, 60

homologues retrouvés par ITTALLLECANSGTIGDEARLATTDTL TR
bjct: 1 GHITTALLLECANSGTTGDEARLATTDTL RAQEKYEHTSAS 60

Blastp ?
uery: 61 NATQVAICRVALPALE. TEQLRVATTADGKAKPKKGRKRK 113
NATQVAICRVALPALEAAVDAWNKDDFDTVIEQLRVAITADGKAKFKKGRKRK
bjct: 61 NATQVAICRVALPALE. 'DTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113

Mandalorian 57, function unknown, 113
ength = 113

Score = 224 bits (571), Expect = 6e-59
Identities = 112/113 (99%), Positives = 113/113 (100%)

uery: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLATTDTLTHL RA EHT 60
ITIALLLECANSGTIGDEAHL TTDTLTHLQREEF“ LRA EHT:!

bjct: 1 GHITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTL EHTSAS 60

uery: 61 NATQVAICRVALPALE DTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113

NATQVAICRVALPALEAAVDAWN+DDFDTVIEQLRVALTADGKAKPKKGRKRK
bjct: 61 NATQVAICRVALPALEAAVDAWNQDDFDTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113

Quartz_58, function unknown, 113
Length = 113

Score = 223 bits (567), Expect = 2e-58
Identities = 111/113 (98%), Positives = 112/113 (99%)

very: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTLTHL RAQEKYEHTSAS 60
ITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTLTHL RA EHTS S
bjct: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLATTDTLTHLOREEFHOLRAQEKYEHTSTS 60
uery: 61 NATQVAICRVALPALE. 'DTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113
NATQVAICRVALPALEAAVDAWN+DDFDTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK
bjct: 61 NATQVAICRVALPALE. 'DTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113

Nucci 57, function unknown, 113

Length = 113
Score = 223 bits (567), Expect = 2e-58
Identities = 111/113 (98%), Positives = 112/113 (99%)
very: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTLTHL RAQEKYEHTSAS 60
ITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTLTHL RAQEKYEHTS S
bjet: 1 ITIALLLECANSGTIGDEAHLAITDTLTHL RAQEKYEHTSTS 60
uery: 61 NATQVAICRVALPALE. DTVIEQLRVALTADGKAKPKKGRKRK 113

NATQVAICRVALPALEAAVDAWN+DDFDTVIEQLRVALTADGKAKPKKGRKRK
bjct: 61 NATQVAICRVALPALEAAVDAWNQDDFDTVIEQLRVAITADGKAKPKKGRKRK 113

Le Start 38345 est conservé (113x3=339)

38345:

-bon score

-bonne zvalue

- tres conservé chez homologues
-chevauchement inférieur a 30pb
-ORF>50pb et la plus longue

DECISION:

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

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :
protéique s’aligne avec
une protéine de fonction | *** PhagesDB :
annotée lors d'un BlastP | (q#: s#) : [alignment] ; e-value :
(phagesDB et/ou nr) avec




une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?

Sequences producing significant alignments:

Score
(bits) Vvalue

E

Carostasia_Draft_57, function unknown, 113 226 2e-59
Mandalorian_57, function unknown, 113 224 6e-59
Quartz_58, function unknown, 113 223 2e-58
Nucci_57, function unknown, 113 223 2e-58
Juanyo_59, function unknown, 114 210 1e-54
*kk -
nr:
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Deecutn sritctioms Soue Sene Corl vau |l Lgn | Accosin
SEA_MANDAL ORIAN_57 phage Mandalorian] 231 231 99% 2e76 99.12% 113 QXO136491
] SEA_NUCCI 57 phage Nuce] 20 230 9% 1e75 9623% 113 QDKISLY
V] SEA_JUANYO, phage Juanyel AT 2T 0% 2670 S0 M4 USHaan1
Fonction inconnue chaque fois
Est-ce que la séquence Aligned | Target
o . Nr Hit Name Probability ©  Ewvalue ©  Score S5 ~ cols Length
protéique s’aligne avec
Af i 1 3ZDM_A SMALL GLUTAMINE-RICH 8227 22 23.66 6.1 43 72
une prOteIne de fonCtlon TETRATRICOPEPTIDE REPEAT-
annotée venant de la PDB CCONTAINING PROTEIN 2; CHAPERONE-
. SIGNALING PROTEIN COMPLEX; 1.803A
ou autre base de données e
5 .
lors d'un crible HHPred 2 DUFI3IS; Protenofunknown functon 8065 o omm s ow w2
— (DUF1315)
avec une proba >= 90% et
3 sovA De novo designed soluble GPCR-like 76.88 9 2746 113 8 242
une couverture acceptable brrr G e e s
2 designed, DE NOVO PROTEIN; 1.85A
N {synthetic const
4 PFO7219.17  ;HemY_N;HemY protein N-terminus 7575 36 2387 58 43 107
1 43
UF

NON

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Fonction inconnue.

s

Mandalorian (EA10)

e
o)
—

Nucci (EA10)
el

evalue: 0.000¢+0
39834/40432 (99%)

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non.




Phobius posterior probabilities for UNANED
0.
0.4

w %
transnenbrane ——  cytoplasmic = non cytoplasnic —— signal peptide ——

Posterior label probability

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

Geéne # 58
Coordonnées du Stop 38342

Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 1
Coordonnées du Start retenu 38590
Fonction prédite NFk

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments Rationnelle
de réponse

Est-ce que le candidat a

ete: trouvé par un pg BOTH YES
d’auto-annotation

(Glimmer, GeneMark)?

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la région de 'ORF

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

Complementary Sequence
o
i
1

38400 38800 39200
Nucleotide Position

Genemark folio. Pareil
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Nucleotide Position

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

Blast Hits on the Query Sequence

Color Key for Wligmment. Seores
50

o £l

Score

E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Nucci_58, function unknown, 82 167 8e-42
Carostasia Draft 58, function unknown, 82 167 8e-42
Mandalorian_58, Function unknown, 82 166 2e-41
Ouartz 59, function unknown, 82 163 le-40
Yuuy_53, function unknown, 82 139 2e-33
i 134 ge-32

B 174 1eom

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

24 Choose ORF start [E=REEE
taits | 7 IRF Stait : 3851 Cdn1 Cdn2 Cdn3 L n v*_]
gf’"‘:"‘i 1 gHF g:ﬂ 3;;53492 GEnd 778 444 444 ;w SD Soarng Matix ]T(E.s = ﬂ
ORFLength: 177 YEnd|875 500 813 48 Spacing Weight Malibt |Karin Medum v _Looune
I I ] 38¢
svajiav S0 [Gencmic [Spacer [Final |Sequence cf the Region |Starv|Stare  |oar
#_|score |z value [Disvance[Score |Upstream of the Start |Codon|[Posicion [Lengen
1 1;*2,3"" 2,687 13 -3,422 ACGTGGGAAGGATGGTCARCTG ATG 38690 245
2 =-3,821 2,011 i0 -4,618 TCAGGCATACCAGCTCCTCTIC  GTIG 38663 222
3 -3,821 (2,011 |16 -5,617  ATACCAGGTCGTCTTCGTGGAR |GTG 38887 216
5,344 s 12 €,17% CGACCCGLGOGELOGTTRTICCAG ATC 3081 17
$ -4, €54 11 -5,410 ACAGGAGGCCAGGCTGACCAGG  GTG 38455 114
€ -3,264 13 ~-4,310 CCCTCACCCGGAACCCCGLGTC ATG 30420 87
7 |-5,167 8 -6,385 | CCCGCAGATCGACCCGAACACC |GTG 38377 3¢

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start 38590 conduit a une ORF de 249 pb, la plus longue
chevauchement -1

Les starts suivant conduisent a des ORFs plus courtes et
avec de moins bons scores

Est-ce que le start est
conservé chez les
homologues voir
Starterator ?
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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#), ou Q (requéte) 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.

Erutan_51, function unknown, 135 30 2.7
DoobyDoo_Draft_51, function unknown, 135 20 2.
Alyssamiracle_54, function unknown, 138 300 2.7
Prairie 54, function unknown, 104 229 3.5
Tillicus_Draft_50, function unknown, 146 28 6.0
Lila22_Draft 55, function unknown, 147 228 7.9

>Nucci_58, function unknown, 82
Length = 82

Score = 167 bits (423), Expect = 8e-42
Identities = 82/82 (100%), Positives = 82/82 (100%)

AQEARL 60
AQEARL 60

Query: 1

sbjct: 1
Query: 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT
Sbjct: 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

>Carostasia_Draft_58, function unknown, 82

Length = 82

Score = 167 bits (423), Expect = 8e-42

Identities = 82/82 (100%), Positives = 82/82 (100%)

Query: 1 AQEA YPEV 60
MPORYQUVFVEY SADOKFEALBQEARY 57

sbjct: 1 YPEV 60

Query: 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82
ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT
Sbjct: 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

>Mandalorian_58, function unknown, 82
Length = 82

Score = 166 bits (420), Expect = 2e-41

Identities = 81/82 (98%), Positives = 82/82 (100%)

Query: 1 YPEV 60
sbjct: 1 60

Query: 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82
ANAFP+IDPNTVVGLYFTADIT
Sbjct: 61 ANAFPEIDPNTVVGLYFTADIT 82

>Quartz_59, function unknown, 82
Length = 82

Score = 163 bits (413), Expect = le-
Identities = 80/82 (97%), Positives = Sl/BZ (98%)

L“ewStart 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 brievement.
38590:

-meilleur score

-meilleure zvalue

- tres conservé chez homologues
-chevauchement inférieur a 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+ et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :

(g#Nucci_58, function unknown, 82: s#167) : [100%)] ; e-value :
8e-42

>Nucci_58, function unknown, 82

Length = 82

167 bits (423), Expect = 8e-42
82/82 (100%), Positives =

Score =
Identities = 82/82 (100%)
MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQOSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV 60
MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV
MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV 60

Query: 1
Sbjct: 1
61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT
61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

Query:
Sbjct:

*kk

nr:

(g#hypothetical protein SEA_NUCCI_58 [Microbacterium
phage Nucci]: s#168) : [100%] ; e-value : 3e-52

hypothetical protein SEA_NUCCI_58 [Microbacterium phage Nucci]

Sequence ID: QDK02451.1 Length: 82 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 82 GenPept Graphics

Identities Positives Gaps
82/82(100%) 82/82(100%) 0/82(0%)

Score Expect Method
168 bits(425) 3e-52 Compositional matrix adjust.

Query 1  MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV 60
MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV
Sbjct 1  MPQAYQVVFVEVGLYNHDPRGAVQMAQQSADQKFEALAQEARLTRVTRDPEPRVMTYPEV 60
Query 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82
ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT
Sbjct 61 ANAFPQIDPNTVVGLYFTADIT 82

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
20 70

Prob=70.5% E=32 PF05873.16 ; Mt_ATP-synt_D ; ATP synthase D
chain, mitochondrial (ATP5H)

cd17918
cdB8181
. cd23ie
E 20DLA
Nb11_Borealin_N
R cd22saz

cd22347




1 PFOS873.16  ; MATP-synt D ; ATP synthase D chain, 70.49 32 2464 47 51
mitochondrial (ATPSH)

2 cd22344 PDDEXK_nuclease; uncharacterized PDDEXK  69.66 13 2875 29 38
nuclease may function as a restriction
endonuclease. This family belongs to a su

3 2RAWB Borealin; Cell cycle, DasraB, chromosomal 62,65 33 2025 3 57
passender complex, IAP, BIR, Apoptosis, Cell
division, Centromere, Chromosomal

4 208 ATP SYNTHASE D CHAIN, MITOCHONDRIAL;  57.41 81 2287 47 56
MITOCHONDRIA, MITOCHONDRION, ION
TRANSPORT, CF(0), STATOR, TRANSPORT,
ACETYLATION,

Pas de correspondance pertinente car la probabilité < 90%

153

225

68

160

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune synténie observée

Carostasia_Draft (EA10)

YTTUITIT i
r
i R
H 1

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Deep TMHMM :

_ DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0 - -

o o o
» o ©

Probability

o
N

Inside

0 20 40 60 80
Sequence

0.0

Phoebius :




ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 83
/1

NON CYTOPLASMIC.

Phobius posterior probabilities for UNNAMED

é 0.6
&
i
§ 0.4
H
2
|
transmetrane o cytoplenic e ren cyoplasmic —— sigrl peptide ——
Est-ce que la fonction oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage carostasia
Geéne # 59
Coordonnées du Stop 38590
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Chev 4
Coordonnées du Start retenu 39066
NKF

Décision #1 : Est-ce un géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Est-ce que le candidat a
été trouvé par un pg
d’auto-annotation
(Glimmer, GeneMark)?

BOTH YES

38400 38800

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

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF

39200 39600

39200 39600

1 l | L | 1

38400 38800

39200 39600

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil




38400 38800 39200 39600
—_— ) — i ir—yi—t—
AA| Ji i

38400
—; ~

| 1 1 i i
38400 38800 39200 39600
Nucleotide Position
@ s 160 150
Est-ce que le candidat est
. )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Sequences producing significant alignments: (bits) value
Carostasia Draft 59, function unknown, 158 322 2e-88
Nucci_59, function unknown, 158 318 3e-87
MandaTorianisq, function unknown, 158 317 9e-87
Quartz_60, function unknown, 158 315 3e-86
Juanyo_61, function unknown, 158 7e-80
YuuY 60, function unknown, 160 268 5e-72
Ixel 58, function unknown, 164 -85 8e-17
Alakazam 57, function unknown, 164 82 de-16
Neferthena 60, function unknown, 157 _81  9e-16

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

ouil




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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

e
Est-ce que le start est TR Ol Can Cond Lendth  goooo [ﬁ
associé a un RBS Selected : 1 ORF Stop : 38590 5'End 500 603 B48 138 ) = |
H P : ORF Length : 360 TEnd| 325 650 925 120 Spacing Weight Matrix lemMsdn\.m |
(Ribosome Binding Site) =TT T
de bon score ? Sta1ﬁlu SD_|Genomic |Spacer |Final |Sequence of the Region
8 [score [z value [Distance|[Scoze [Upstream of the Starc

A 0,€98 12 -7,4€2 AACTACGCGCGCACTTCGGTCG (GIG 35204 €16

2,807 14 -3,298 CCTGGGAAGGAAGGGCCGGACT GIG 3%0€¢€ 477

1,83 |10 -5,531 | GGGCCGGACTGTGAAGTACACG |ATG 39054 468

1,447 |13 -€,070 |GTACACGATGCAGTGCCCCACC |GTG 33038 480

1,310 s -7,31% COAGGACCCGCTCARCLGGCTG ATG 389489 3€0

1,838 1€ -5,988% CCTGGAGGCGATCGGTCAGTAT GIG 380680 279

1,733 13 -5,4€2 GATCGGTCAGTATGTIGGCCGAG ATG 39089 270

2,813 |16 -3,908 | GCTGCAGGAAGCGCTCCAGCCG |GTG 38814 228

" 1,563 |12 6,012 |GCTCCAGCCGGTGCTCGAGGGC |ATG 30802 218

ﬂ 0 |-3,942 |1,954 7 -5,465 |CCAGCCGGTGCTICGAGGGCAIG |GIG 38799 210

11 -2,7%1 2,453 7 -4,314 CATGCTGCAGGCGCTIGRAGANC  TTG 38781 192

iz |-1,748 2,981 7 -3,271 CCAGCTCACCGAGAAGGAGGCC  GTG 38727 138

13 -5,034 1,444 -] -5,808 GGLGGACCTGGCAGGCCGACCE AIG 38€7¢ 87

14 |-5,735 1,116 |11 -€,491 | CCGACCGATGCGCATCGAGGCC |GTG (30661 |72

1s |-5,538 1,208 |10 -6,233 |GGGCCGCGACCTGGCTGCTGAC |GTG 30637 |48

1€ -8,€18 1,170 10 -€,313 CTACTTCAGCGCCGAGCGCAAC  (GTG 38610 2l

17 -4,021 1,918 7 ~5,544 CGCCGAGCGCAACGIGGGAAGG ATG 38€01 12

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 39204 conduit a une ORF de 615pb, la plus longue
chevauchement -142

Le start 39066conduit a une ORF de 477pb chevauchement
-4

Le start 39054 conduit a une ORF de 465pb avec un GAP de
8pb et un score moins bon

Les starts suivants conduisent a des ORFs plus courtes
avec des scores moins bons

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




. s 3 S Ky -
A o g & *
a2y s a IS & £y

Start le plus conservé est 39066

Est-ce que le start est
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

Sbjct: 1 MKYTMQCI TCLGHTEDP] MGYADTLH( ELTPKEQADL 60
Query: 61 EAIGQYVAEMIQQF: EAL 1. L 120
EAIGQYVAEMIQQFT' I
Sbjct: 61 EAIGQYVAEMIQQF: EAL I 120
Query: 121 T 158
RAADLA T A
sbjct: 121 T 158

>Nucci_59, function unknown, 158
Length = 158

Score = 318 bits (815), Expect = 3e-87
Identities = 156/158 (98%), Positives = 156/158 (98%)

Query: 1 MGYADTLHGGGELTPKEQADL 60
MKYTMQCP MGYADTL KEQADL,
sbjct: 1 MGYADTLHGGGELTPKEQADL 60
Query: 61 EAIGQYVAEMIQQFT 1 120
EAIGQYVAEMIQQFI ALQ) 1
sbjct: 61 EAIGOYVAEMIQOFT EGMVQAL 1 120
Query: 121 QRAADLAS I A 158
e
Sbjct: 121 QRAADLA I A 158

>Mandalorian_59, function unknown, 158
Length = 158

Score = 317 bits (811), Expect = 9e-87
Identities = 155/158 (98%), Positives = 155/158 (98%)
Query: 1 MKYTMQCI ,TC] MGYADTLH( ELTPKEQADL 60
Sbjct: 1 MKYTMQCI ,TC] MGYADTL 'KEQADL 60
Query: 61 EAIGQYVAEMIQQF: EAL 1. L 120
EAIGQYVAEMIQQFI I VPPRAER
Sbjct: 61 EAIGQYVAEMIQQFI EAL 1. L 120
Query: 121 QRAADLA 1 158
RAADLA T A
Sbjct: 121 QRAADLA T A 158

>Quartz_60, function unknown, 158
L 58

ength = 1
Score = 315 bits (807), Expect = 3e-86
Identities = 154/158 (97%), Positives = 154/158 (97%)
Query: 1 MGYADTL 60
MKYTMQCP TC MGYADTLHGGGELTPKEQADL
sbjct: 1 MGYADTL 60

Le Start 39066 est conservé (158x3=474)

DECISION:

39066:
-meilleur score




-meilleure zvalue

- tres conservé chez homologues

-chevauchement inférieur a 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+ et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

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

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) value

Carostasia_Draft_59, function unknown, 158 322 2e-88
Nucci_59, function unknown, 158 318 3e-87
Mandalorian_59, function unknown, 158 317 1e-86
Quartz_60, function unknown, 158 315 3e-86
Juanyo_61, function unknown, 158 294 7e-80
*kk .

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

Do [—

totio sa7% 150
a 2 2 se0 sa10% 158
B 20409 57475 580
20 3ottt 98T 158 LS
b ¥ Yoy m
[—— [E——— @ a2
et o3 ma

Fonction inconnue chaque fois

Note : Vous avez peut-étre déja trouveé ces informations a 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
?

Aligned | Target
Nr Hit Name Probability *  Evalue = Score © SS cols Length
1 eIMB Apolipoprotein E; proteolysis, Alzheimers,  92.5 28 2852 7 54 8
lipid, lipoprotein, lipids, disease, LIPID
TRANSPORT; 2.04 {Homo sapiens)
2 Gp-FAR-1 ; Nematode fatty acid retinoid ~ 92.24 34 32 78 60 149
binding protein (Gp-FAR-1)
3 NsEA Apolipoprotein A-J; nanodisc, HDL. 9038 47 0% 71 66 167
lipoproteins, cardiovascular disease, LIPID
BINDING PROTEIN; NMR {Homo sapiens}
57 110

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région

Fonction inconnue.




du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

ie
g
evle-0000e10 B:

30790/40415 (98%)

o )

Nucci (EA10)
B

Pr— r—

Est-ce que ce géne code
pour une protéine P —

; .
transmembranaire (TM) ?
1
Z o6
t
i
T o
H
————
N NN B . . . -
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
Inside - - -
o 20 40 60 80 100 120 140 160
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
08
>
Zo06
H
8
£ 04
0.2
e
00
o 20 40 60 80 100 120 140 160

sequence

Est-ce que la fonction Fonction inconnue
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage carostasia
Geéne # 60
Coordonnées du Stop 39063
Direction (For/Rev) rev
Gap/chevauchement avec un autre géne ove 4
Coordonnées du Start retenu 39200
Fonction prédite NFk

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 ?

GenemarksS : pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF

38400 38800 39200 39600

38400 38800 39200 39600

- | 1
38400 38800 39200 39600

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil




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

38400 38800 39200 38600
allde . = ]DM{ -
1 1 | | 1 | 1 1 L l | | | 1 1
38400 38800 39200 39600
—_—— e o —r——
| 1 1 | | 1 | 1 I |l | | | 1 1
38400 38800 39200 39600
— - P it
L 1 1 [l 1} 1 | | | | l 1
38400 38800 39200 39600
Nucleotide Position
Color Key for Rlignment. Scores
e s si-a0 DI

Lol

Score
‘oducing significant alignments: (bits
'raft 60, function unknown, 45
inction unknown, 44
‘unction unknown, 44
60, function unknown, 44
‘unction unknown, 45
iction unknown, 44
: 56, function unknown, 44
57, function unknown, 44

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 a 30pb

-direction similaire aux génes qui I’entourent

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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

T Choose ORF start |
Est-ce que le start est Stans 4 ORF Start - 39137 Can’ Cn2 C3_ Longh g 6 ooi v oG =] Bk
associé a un RBS Selected:1  DRFSIp < 99063 S'End[00 1000 1000 3 —_—
ORFLengh: 75 JErd 905 476 524 63 SpacingWeight Malix [Kaiin Medun =

(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

]3

|cencmic [spacer [Final
|

Raw 5D
8 _|score
1.)-6,188

-5, 691
3 -§,761

|sequence of the Region [stast|stazt  |omr |
[Upszeeam of che stare [codon[Posivion [Lengen
ACGCGCGCACTTCGGTCGETGE |ATG (39200 138
CGCGCACTTCOGTCES as1s? 138
CTGCGATCACTGEG: 102

GGTCGACCCG

|z vaiue [piscance]
0,504 %

1,13 8

1,108 11

Score

-, §€2

-€,913

ATG
-€,818

39164
4 5,161 |1,384 35137

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start 39200 conduit a une ORF de 138pb, la plus longue
chevauchement -4

Le start 39197conduit a une ORF de 135pb a peine plus
courte chevauchement -1

Les starts suivants conduisent a 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

>re = 105 bits (262), Expect = de-23
:ntities = 45/45 (100%), Positives = 45/45 (100%)

cy: 1 MMGYLCDHCDVSLOVDPNGYF PKD!
MMGYLCDHCDVSLOVDENGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRACL
st: 1 MMGYLCDHCDVSLOVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 45

sei 60, function unknown, 44
Length = 44

>re = 103 bits (257), Expect = le-22
antities = 44/44 (100%), Positives = 44/44 (100%)

cy: 2 MGYLCDHCDVSLQVDPNGYF TWEGRAGL 45
MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDC] TWEGRAGL
st: 1 MGYLCDHCDVSLOVDPNGYF WEGRAGL 44

artz_61, function unknown, 44
Length = 44

>re = 68.6 bits (166), Expect = Se-1
sntities = 28/44 (63%), Positives = 32/44 (72%)

cy: 2 MGYLCDHCDVSLQOVDENGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 45
M YLCDHC+ L +D NGYFV +SDC +D GHTWEGRAGL
st: 1 MPYLCDHCEEELHLDRNGYFVGRDNTSDCAEDPAGHTWEGRAGL 44

1dalorian 60, function unknown, 44
Length = 44

>re = 68.6 bits (166), Expect = S5e-12
antities = 28/44 (63%), Positives = 32/44 (72%)

cy: 2 MGYLCDHCDVSLOVDPNGYF WEGRAGL 45
M YLCDHC+ L +D NGYFV +SDC +D GHTWEGRAGL
st: 1 MPYLCDHCEEELHLDRNGYFVGRDNTSDCAEDPAGHTWEGRAGL 44

anyo_62, function unknown, 45
Length = 45

>re = 67.0 bits (162), Expect = 2e-11
antities = 26/44 (59%), Positives = 32/44 (72%)

cy: 2 MGYLCDHCDVSLQVDPNGYF TWEGRAGL 45
MGY CD C S+Q D NG+FV  G+SDCP +GGHTWEG+ G+
st: 1 MGYRCDSCHGSIQPDENGFFVGKDGTSDCPMSDGGHTWEGKEGI 44

Les 2 Starts conservés

DECISION:

39200:

-bon score

-meilleure zvalue

- trés conservé chez homologues
-chevauchement inférieur a 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* et une
couverture acceptable ?

*** PhagesDB :
(q#Nucci_60, function unknown, 44: s#103) : [100%)] ; e-value :
2e-22




>Nucci_60, function unknown, 44
Length = 44

Score = 103 bits (257), Expect = 2e-22
Identities = 44/44 (100%), Positives = 44/44 (100%)

Query: 2 MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 45
MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL
Sbjct: 1 MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 44

*kk nr :

(qg#hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium
phage Nucci]: s#93,6) : [100%] ; e-value : 1e-23

hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02453.1 Length: 44 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 44 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
93.6 bits(231) 1e-23 Compositional matrix adjust. 44/44(100%) 44/44(100%) 0/44(0%)

Query 2  MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 45
MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL
Sbjct 1  MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 44

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
1

A2L_zn_ribbon A BNR __BNR/Asp-bo
PB3769
038477

ARYB_P
7Z0K_R

2} = B
2 3

1 PF0879214 ;A2 zn_ribbon ; A2L zinc ribbon domain 9339 0.24 2071 2 22 33
2 PO3769 NINF_LAMBD Protein ninF OS=Escherichia 93.04 0.085 3069 04 24 56
phage lambda OX=10710 GN=ninF PE=3
sv=1
3 Q38477 GP6_BPMU Uncharacterized protein gp6 93.03 021 2747 19 32 76
0S=Escherichia phage Mu OX=10677
GN=Mup06 PE=2 SV=1
4 3VPBE Alpha-aminoadipate carrier protein lysw; 9275 018 2718 14 18 56

ATP-dependent aminelthiol ligase family,
ATP-dependent amine/thiol ligase, LysW

“«

PF15793.9  ;SHLD2_C; Shieldin complex subunit 2, C- 92.45 012 3513 05 16 173
terminal




Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Aucune syn

Carostasia_Oratt (EA10)

ténie observée

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Deep TMHMM :

Outside
Membrane
Inside

1.0

Probability
o o
o ©

o
IS

o
N

0.0
0

Phoebius :

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

10 20 30 40

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

— Inside

10 20 30 40
Sequence




Prediction of UNNAMED

ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 46 NON CYTOPLASMIC.
/7
Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1 T T T T T T T T T
0.8 4

Posterior label probability

0.2

5 10
transmembrane

15 20 25 30 35 40 45
cytoplasmic non cytoplasmic signal peptide e

Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

oul.

DECISION:

NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage carostasia
Geéne # 61
Coordonnées du Stop 39197
Direction (For/Rev) rev
Gapl/chevauchement avec un autre géne Gap 191
Coordonnées du Start retenu 39466
Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 ?

38400 38800 39600

38400

39200 39600

| .|
39600

1
39200

38400

avec la sequence complementaire
Genemark folio. Pareil

GenemarkS pouvoir codant élevé dans la region de 'ORF




38400 38800 39200 39600
- — 7 T
1 | | 1 | 1 1 1 1l Il ! L | 1
38400 38800 39200 39600
' — e L ————y
| 1 1 | | 1 | Il 1 | 1 1 | | 1
38400 38800 39200 39600
— ~n (s el
L 1 1 1 | 1 1 | I | | | 1
38400 38800 39200 39600
Nucleotide Position
! =
Est-ce que le candidat est 3
i )
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
Score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Quartz_62, function unknown, 89 180 le-45
Nucci_61, function unknown, 91 180 le-45
Carostasia_Draft_61, function unknown, 89 180  le-45
Mandalorian 61, function unknown, 91 180  le-45
YuuY 63, function unknown, 85 136 2e-32
Juanyo_63, function unknown, 85 131 7e-31
Juicer 61, function unknown, 95 118  5e-27
Jemerald 61, function unknown, 95 118 5e-27
Zenitsu 51, function unknown, 93 117 le-26

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 géne en aval (mais son écartés)
mais similaire a celui en amont

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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

o _
Est-ce que le start est | 7= CheoseORF ik =
i Statts 5 ORF Start - 39466 Cont CdnZ Cond Length  op conngMan  [Kows =]
associé a un RBS Selected 1 DRFSwp :33197 SEnd/500 1000 00 .
(Ribosome Binding Site) : ORFLength: 270  3End 00 1000 o,u[ 3 |5°*¢70W°WM=‘"' Katin Medum v| Lo
de bon score ? Sealtan 00| Cenouts [Rpnsr Fint | Frpnasrat rose Bagion [Feses [Bases s [ ]
8 _|score |z value [pistance|scere  |upstream of the Start [coden|Position [Lengen |
1 -3,986 1,938 17 -5,986 CGGGAGGTCTTAGRACRAGGAG ATG 3472 27¢
2 -1,748 2,981 10 -2,443 AG = C ATG 384€¢ 270
3 -3,908 1,93% 10 -4,€7% GCGCTA GIG 35337 141
4 ~-5,701 1,131 11 -€,450 GCCCACGCTCAGCTCGOCTGET GTIG 39307 111
& =3,697 2,069 18 -§,29% | CTCGCCTGGTGTGTTCCGTGIC |GIG 35296 98

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start 39472 conduit a une ORF de 276pb, la plus longue
pas de chevauchement mais la distance entre ’'ATG et Rbs
est de 17>12

Le start 39466 conduit a une ORF de 270 pb a peine plus
courte

Les autres starts conduisent a des ORFs bien plus courtes

Est-ce que le start est
conservé chez les
homologues voir
Starterator ?
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Start 39466 le plus conse
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Score = 180 bits (457), Expect = le-45
ESt-Ce que Ie start est Identities = 89/89 (m()n), Positives = 89/89 (100%)

2 ’
Query: 1 MSINHSVDIQVGQHWI REVEIVALPTL 60
conserveé chez d'autres MSINHSVDIQUGQHWI RYREVETVALPTL
A Sbjct: 1 MSINHSVDIQVGQHWIDVDVRNT REVEIVALPTL 60
homologues retrouvés par
Query: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89
Blastp 7 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA

Sbjct: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89

>Nucci_61, function unknown, 91
Length =

Score = 180 bits (457), Expect = le-4

Identities = 89/89 (100%), Positives = *a9/89 (100%)

Query: 1 MSINHSVDIQVGQHWIDVDVRNT! REVEIVALPTL 60
MSINHSVDIQUGQHWI! REVEIVALPTL

Sbjct: 3 MSINHSVDIQVGQHWI REVEIVALPTL 62

Query: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89
KAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA
Sbjct: 63 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 91

>Carostasia Draft_61, function unknown, 89

Length = 89
Score = 180 bits (457), Expect = le-45
Identities = 89/89 (100%), Positives = 89/89 (100%)
Query: 1 MSINHSVDIQVGQHWI REVET' 60
MSINHSVDIQVGQHWIDVDVRNT REVEIVALPTL
Sbjct: 1 MSINHSVDIQVGQHWI REVEIVALI 60

Query: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89
PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA
Sbjct: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89

>Mandalorian 61, function unknown, 91

Length = 91
Score = 180 bits (456), Expect = le-45
Identities = 88/89 (98%), Positives = 89/89 (100%)
Query: 1 MSINHSVDIQVGQHWIDVDVRNT REVEIVALPTL 60
HSVDIQVGOHWI RYREVEIVALPTLSSPGVFR+VKA
Sbjct: 3 MSINHSVDIQVGQHWIDVDVRNT! REVEIVALPTL IVKA 62

Query: 61 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 89
PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA
Sbjct: 63 PKAPHTVGKLREFTRSKLIENYARTSVGA 91

>YuuY_63, function unknown, 85

Les de'ux'péytentiels Starts semblent conservés mais
parfois decalage de 3AA Remarque : si

39466:

-meilleur score

DECISION: -meilleur z’va/ue

- 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 Rationnelle
de réponse

Est-ce que la séquence | Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :
protéique s’aligne avec
une protéine de fonction | *** PhagesDB :
annotée lors d’un BlastP | (q#: s#) : [alignment] ; e-value :
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?




Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) 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
?

Quartz_62, function unknown, 89 180 1e-45
Nucci_61, function unknown, 91 180 1e-45
Carostasia_Draft_61, function unknown, 89 180 1e-45
Mandalorian_61, function unknown, 91 180 1e-45
YuuY_63, function unknown, 85 136 2e-32
Juanyo_63, function unknown, 85 131  7e-31
*kk B

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

Dncrpton St Name Seme Seoe Corr vau | liem | Lon| Aecossin
SEA_MANDALORIAN_ 61 [Microb: Mandalorian 184 184 99% eS8 9888% 91 QXO136631
SEA_YUUY. Yuuy Youy 139 139 9% 2040 7701% 85 QFP9SI9N1
Fonction inconnue chaque fois
5 %

Dorezes e e

Hitlist
Show | 25 ¢ Entries search:
Aligned | Target
Nr T Hit Name Probability ©  Evalue = Score © S5 cols Length
1 PF198813  ;DUF6354; Family of unknown function 97.12 00031 4633 53 66 17
(DUF6354)
2 cd10436 GIY-YIG_Endoll_Hpy188L like; Catalytic GIY- 2921 % 1809 12 3 99
YIG domain of coliphage T4 non-specific
endonuclease I, type i restriction
3 PFOG31515  ;AceK kinase; Isocitrate dehydrogenase 2333 270 2441 34 2 256

kinase/phosphatase (AceK) kinase domain

oui

Ce géne est-il situé a coté
de génes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des genes ?

Fonction inconnue.
=]

b 5]
£ B £ e 38 ¢ B T &
) ] Pig)s I
Mandalorian (EA10) = H g ;
evalue: 0000040 ic
saramons o8 B:

s e

g
Nucci (EA10) B
e o

Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non




Phobius posterior probabilities for UNNAMED
1
0.8
% 0.6
4
|
5 0.4
0.2
)
10 20 30 40 50 60 70 80 90
pe— — non signal peptide ==
. DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
nside " 20 2 60 80
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10
0.8
>
Zo6
Qo
3
£oa
02
—— Inside
00, 20 40 60 80
Sequence
Est-ce que la fonction Fonction inconnue.
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage carostasia

Geéne # 62
Coordonnées du Stop 40023

Direction (For/Rev) for

Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 191

Coordonnées du Start retenu 39658
Fonction prédite NFk

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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

IR Y,V Y O N N Y % . [ O, O |
38400 38800 39200 39600
- —_ —— Gy, —_ "
1 Y Y P s PO Y | o I W | 1
région de I’'ORF

Résultats Genemark folio :Pouvoir codant moyen dans la
region de 'ORF




B T —— I SR R

38400 38800 39200 39600
—_ 5

1 1 | l | 1 | | 1 1 1 A 1 1 |
38400 38800 39200 39600

e . ' e e B LR PR

1 L1 1 | = S| 1 = = L—L.. |
38400 38800 39200 39600

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

Score  E

quences producing significant alignments: (bits) Value

artz_63, function unknown, 49 101 7e-:
cci_62, function unknown, 121 101 7e-i
rostasia Draft_62, function unknown, 49 101 7e-
ndalorian 62, function unknown, 49 99 de-
ratos_62, function unknown, 49 83 3e-!
laCorta 62, function unknown, 49 Je-1
dromedas_62, function unknown, 49 83 3e-
nsa_60, function unknown, 49 82 de-
amu_Draft_62, function unknown, 49 11 le-
amour_61, function unknown, 49 77 le-
eri_62, function unknown, 49 71 1le-
nitsu_62, function unknown, 49 71 le-
ubed_62, function unknown, 49 71 le-l
ikPic_62, function unknown, 49 70 2e-l

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 géne en amont (mais son écartés)
mais similaire a celui en aval

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 a un RBS
(Ribosome Binding Site)
de bon score ?

% Choose ORF start =

Starts 8 ORF Start : 33940 Can1 Cdn2 Cdn3 Lengh o ScoingMatin  [Kiblere =

Selected: 1 ORF Stop : 40023 S'End 789 474 684 57 i
ORFlengh: 84  End§12 573 708 309 SpacingWeight Matix [Kain Medum v]_

|-2,814

2,483 13 -3,060 CAAGGGCAAGGGAAGGTGGGTA ATG 35660 3é¢

$

1

2 -¢,843 0,737 s =7,318  CGCTGAACCCATAGCACTCGCA GIG 38718 308

3 |-5,449 (1,249 11 -€,206 GGOGCTGCTCGGGTCCGCCATC (GTG 39763 261

4 -4,663 1,€17 14 -€,010 ATGCTGCTGGGCCTCTGCTAGE GTG  3s823 201

5 -1,748 (2,581 12 =2,584 CACAGTTCAAGGAGTCCACACC ATG 35874 150
i, 9 1,47 L4 €,307 | TCAGCTGAAGACCATCACTCGG |ATG 954 [l

CGATCCCCGTTACGTTICAGCCC  GTG
CCTGAGTGCAAGGTCGCACCTG  ATG

7 -€, €98
2 =3, €€2

0, €68 9 =-7,472

39982 4
2,08¢ Ll =4,419 2

40003

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

le plus long conduit a un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergéne résultant ?

Le start 39658 conduit a 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 a une ORF de 150 pb avec donc le
méme chevauchement mais un gap de 407 pb

Les starts suivants suivant conduisent a 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
conserveé chez d’autres
homologues retrouvés par

1 bits (251), Expect = Te-22
= 49/49 (100%), Positives = 49/49 (100%)

NTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH 49
NTLEKPVTQTIPVOLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH

Blastp 2 NTLEKPVTQTIPVOLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH 49
unction unknown, 121
ngth = 121
1 bits (251), Expect = Te-22
= 49/49 (100%), Positives = 49/49 (100%)
SNTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGSH 49
SNTLEKPVTQTIPVOLKTITRMGEVRPSDPRYVOPYVSARSHLMNAGSH
SNTLEKPVTQTIPVOLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGSH 121
Draft_62, function unknown, 49
ngth = 49
1 bits (251), Expect = 7e-22
= 49/49 (100%), Positives = 49/49 (100%)
NTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGSH 49
NTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH
NTLEKPVTQTIPVOLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH 49
62, function unknown, 49
ngth = 49
0 bits (245), Expect = 4e-21
= 48/49 (97%), Positives = 48/49 (97%)
NTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH 49
NTLEKPV QTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVOPVSARSHLMNAGSH
NTLEKPVMQT IPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGSH 49
Start majoritairement le méme avec 49 AA donc environ
150pb
Mais aussi 121 AA donc environ 360pb
39658:
-bon score
-bon zvalue

DECISION: -meilleure longueur

-tres 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 et une
couverture acceptable ?

>Nucci_62, function unknown, 121
Length = 121

Score = 252 bits (644), Expect = 2e-67
Identities = 121/121 (100%), Positives = 121/121 (100%)

Query: 1 DGAEPIALAVTN PEALLGSAIVTLIAALYCRACGCCWACARVGAAP 60
MEGERPHHTHDGAEPIALAVTNPRHAPEALLGSAIVTLIAALYCRACGCCWACARVGAAP
Sbjct: 1 MEGERPHHTHDGAEPIALAVTNPRHAPEALLGSAIVTLIAALYCRACGCCWACARVGAAP 60

Query: 61 KAGRSTVQGVHTMSNTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGS 120
KAGRSTVQGVHTMSNTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGS
Sbjct: 61 KAGRSTVQGVHTMSNTLEKPVTQTIPVQLKTITRMGEVRPSDPRYVQPVSARSHLMNAGS 120

Query: 121 H 121

H
Sbjct: 121 H 121

*kk nr ..
(g#hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium
phage Nucci]: s#93,6) : [100%)] ; e-value : 1e-23
hypothetical protein SEA_NUCCI_60 [Microbacterium phage Nucci]
Sequence ID: QDK02453.1 Length: 44 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 44 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
93.6 bits(231) 1e-23 Compositional matrix adjust. 44/44(100%) 44/44(100%) 0/44(0%)

Query 2  MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 45
MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL
Sbjct 1  MGYLCDHCDVSLQVDPNGYFVDDSGSSDCPKDEGGHTWEGRAGL 44

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

I )
1XQ4_A
1 PF06508.17  ;QueC;Queuosine biosynthesis protein 76.49 35 2571 1 10 212
QueC
2 cdo1995 ExsB; ExsB is a transcription regulator 7205 51 2492 1 10 210

related protein. It is a subfamily of a
Adenosine nucleotide binding superfamily

3 3BI5C Queuosine biosynthesis protein queC; 61.98 10 2607 09 9 219
preQ1 biosynthesis, RNA modification,
tRNA, Hydrolase, Queuosine biosynthesis;
HET:

4 Q9YMP9 CATV_NPVLD Viral cathepsin OS=Lymantria 61.84 79 29.41 04 12 356
dispar multicapsid nuclear polyhedrosis
virus OX=10449 GN=VCATH PE=3 SV=1

5  200VA PROCATHEPSIN S; PROCATHEPSIN S, 61.18 85 2712 05 12 315
PROENZYME, PROTEINASE, HYDROLASE,
THIOL PROTEASE, PROSEGMENT BINDING
LOOP, GLYCOPROTEIN,

Pas de correspondance pertinente car probability < 80% et les
divers résultats donnent des fonctions différentes




Ce géne est-il situé a coté | Aucune synténie observée
de génes de fonction
connue et dans une région | cssseconero
du génome qui montre une "
forte conservation de S—— STl T B O ——
I'ordre des génes ?
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Est-ce que ce géne code | No
pour une protéine
transmembranaire (TM) ? | Deep TMHMM :

) DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 20 40 60 80 100 120

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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» o ©

Probability
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Sequence

Phoebius :




ID  UNNAMED
FT  TOPO_DOM 1 46 NON CYTOPLASMIC.
7/

Phobius posterior probabilities for UNNAMED

0.8 1

o
ES

o
kS

Posterior label probability

0.2 1

5 10 15 20 25 30 35 40 45
transmembrane ——— cytoplasmic === non cytoplasmic signal peptide s

Est-ce que la fonction oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?
DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage carostasia

Gene # &

Coordonnées du Stop 40301
Direction (For/Rev) for

N Chev 1

Gap/chevauchement avec un autre géne

Coordonnées du Start retenu 40023

Fonction prédite nfk

Décision #1 : Est-ce un géne ?

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 GenemarksS:

J

T TR Y R B B B N RN Y T W )
40400 20800 41200 41600 42000

10¢

Résultats Genemark folio:




coe b el 11
38400 38800 39200

Nucleotide Position

A
39600 40000

~age Carostasia complete sequence, 40393 bp, circularly permuted, Cluster EA10, Order 4, Window 96, Step 12, 21/21

(10

osf ——
L L L1 L /S L I - L L L VI | L L L L
4 10400 0800 41200 600 22000
3
5< osp —
H
5
L L 11 L L L.l L L L 11 | Il L L
i) 40400 0800 w200 1600 22000
05
L L L.l 1 L kL L 1.1 Il L L L 1 1. L L L L
e 0400 0800 41200 1600 42000

-> Pic fin dans les deux cas entre 40050 et 40300

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

Distribution of 37 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments

Color Key for Alignment Scores

[ o ao-so  JEERVIEEEEETEE

lelil

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)
-méme direction que le géne amont

DECISION:

oul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments
de réponse

Rationne

lle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-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 £ Choose ORF start ==
iz s Starts: 11 ORF Start : 40134 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length [Koes <]
associe a.un.RBS. Selected 1 ORFSiop (40301 SEnd[692 462 769 ag oo [Kbes = —
(Ribosome Binding Site) ORFlengh: 163 3End|725 450 813 240  Spacing Weioht Matix [Kain Medum +] |
de bon score ? 1 L1 y '
StajRaw SD |Cenomic |Spacer |Final |Sequence of the Region |Start|Start  |oRF
¢ |Score |2 Value [Discance|Score |Upstream of the Start |Codon|Position [Length |
l -3,857 1,9%4 11 -4, €14 TGATGAACGCTGGGAGCCACTG ATG 40023 279
2 -5,653 1,154 11 -€,410 TCGGGATGTCGGECGTTCGCAC  ATG 400€2 240
3 -2,767 2,809 10 -3,452 GCACATGTCCAAGGACCAGCAG GTG 40080 222
4 -2,757 2,809 13 -3,803 CATGTCCAACGACCAGCAGGTG ATG 40083 215
5 -2,812 2,484 1€ -4, €08 CCAGCAGCTGATG! ATG 207
€ -56,781 1,088 5 -7,781 GCCGRAGTCGCTT ATG 177
-3, €4 2,098 GCTT CAGCGTC AG TG 1&8
8 -4,455 1,65¢ 13 TCGCTCCAAGGCTGATCCGECT  CTG 138
s -7,021 0,514 8 GGGCCCAGACCTTCGGCTGEEC ATG 24
10 =-4,047 1,906 13 =5, GGGCATGCGEGAGTGECGTGCT GIG 4023¢ €€
11 -4,228 1,821 15 -5,830 CGAGGCAGGCATCGICGCCGGG ATG 40272 30 A
LW

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

le plus long conduit & un
chevauchement excessif

avec un autre ORF

(>30bp) ? Si le plus long
pas retenu, quel est I'écart

intergene résultant ?

Le start 40023 permet une ORF de 279pb avec un

chevauchement de 1pb (<30)

Les starts suivants conduisent a des ORFs plus courtes et

souvent avec un moins bon score.

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

Est-ce que le start est
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?

20:07 4G =

Zaheer_65, HNH endonuclease, 389
Picard 41, DNA binding protein, 301
>Nucei 63, function unknown, 92

Length = 92
Score = 154 bits (389), Expect = 7e-38
Tdentities = 79/79 (100%), Positives = 79/79 (100%)
1 mMSKDOO!

MSKDQ /GRSK
14 MSKDOO! KADP:

ouery:

IETGPDLRLGN)
ETGPDLRLGH)

sbict:

61 DLVEAGIVAGMAKAGPTER 79
DLVEAGIVAGMAKAGPTPR
74 DLVEAGIVAGMAKAGPTPR 92

Query:

sbjet:

>Carostasia_Draft_63, function unknown, 79
rength = 75

Score = 154 bits (389), Expect = 7e-38
Tdentities = 79/79 (100%), Positives = 79/79 (100%)
ouery: 1 1

MSKDQQ
MSKDQ

RLGMI

sbict: 1
Query: 61 DLVEAGIVAGMAKAGPTPR 79

DLVEAGIVAGMAKAGPTPR
Sbjct: 61 DLVEAGIVAGMAKAGETER 79

>Mandalorian 63, function unknown, 92
Length = 92

Score = 153 bits (386), Expect = 2e-37
Tdentities = 78/79 (98%), Positives = 79/79 (100%)

ouery: 1 ‘GPDLRLGMI
sbict: 1a T
Query: 61 DLVEAGIVAGMAKAGETPR 79
DLVEAGIVAGMAKAGPTPR
Sbjct: 74 DLVEAGIVAGMAKAGPTPR 92
>Quartz 64, function unknown, 92
Length = 92
= 152 bits (385), Expect = 2e-37
Identities - 78/79 (98%), Positives = 78/79 (98%)
Query: 1 MSKDOO!
ISKDO ETGPDLRLGMI
sbict: 1 ‘GPDLRLGMI

Query: 61 DLVEAGIVAGMAKAGPTPR 79
DLVEAGIVAGMAK GPTPR
Sbjct: 74 DLVEAGIVAGMAKVGPTER 92

>Sansa_61, function unknown, 103

@ phagesdb.org

Start pas toujours le méme, 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 et une
couverture acceptable ?

Listez le meilleur hit Blastp pour chaq

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
Sequences producing significant alignments:

Nucci_63, function unknown, 92
Mandalorian_63, function unknown, 92
Quartz_64, function unknown, 92
Carostasia_Draft_63, function unknown, 79
Sansa_61, function unknown, 103
ColaCorta_63, function unknown, 103
Andromedas_63, function unknown, 103
*kk .

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

Description

Scientiic Name

ue source :

Score

E

(bits) value

180  le-45
179 3e-45
178  4e-45
154 7e-38
146 2e-35
144 6e-35
144 6e-35
Seoe. Seore o vt | oot ton| Accssion

SEA_NUCCI 182 182 98% 2657 10000%
SEA_ 181 181 98% Te-57 9891%
V] SEA_SANSA_61 [Microbacterium phage Sansa] Microbacterium phage Sansa 148 148 98% Be-dd T379%
SEA_COLACORTA 63 [ Microbacterium phage ColaCorta 145 145 98% 643 7184%
Fonction inconnue chaque fois
Est-ce que la séquence | non
protéique s’aligne avec " . rosabity cvatve® scoe® 55° con T * Lonh
une protéine de fonction | A sursAches Cresachesssulolbes, 711 w oz o ow® »
annotée venant de la PDB gl S
ou autre base de données 2 WX NS ws wo  ms wmom  om
lors d’un crible HHPred 0O O
avec une proba >= 90% et
une couverture acceptable
? R P —— 567 w  omm 4 m -

protein; structural genomics,
methyimutase, precorrin-8X, PS, Protein
Structure Init

Visualization

Resubmit Section

Ce géne est-il situé a coté
de genes de fonction
connue et dans une région
du génome qui montre une
forte conservation de
I'ordre des génes ?

Fonction inconnue.

a7

B
H

=

g

s

[k

evalue: 0.000e+0
39834/40432 (90%)




Est-ce que ce géne code
pour une protéine
transmembranaire (TM) ?

Non.

Phobius posterior probabilities for UNIATED
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées
par SEA-PHAGES ?

Fonction inconnue.

DECISION:

NKF




