Student Gene Annotation Worksheet — Phage CyranoPS — University Paris-Saclay

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS
Gene # 1
Coordonnées du Stop 397
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 60
Coordonnées du Start retenu 77
Fonction prédite terminase, small subunit

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

YES BOTH

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

GeneMarkS montre un potentiel codant.

/anoPS complete sEREMce, PAERBSIRRFEIRe 3 overnang (TCCCBCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12,29
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

NR:

select all 59 sequences selected

[CH<H<N<N<N<BE<N<N<N<N<]

44,58

alue basses.

2e-1.
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Contre la PhageDB on retrouve plusieurs hit avec

Query= CyranoPs_1
(106 letters)

Distribution of 21 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
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Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPs_Draft_1, function unknown, 106 208  de-54
Schiebs_1, terminase small subunit, 135 59 4e-09

sallySpecial 1, terminase small subunit, 131 59 4e-09
Emperor_1, terminase small subunit, 115 58 7e-09
RRH1_01, terminase small subunit, 126 _49  6e-06
EpicDab_1, function unknown, 142 _46  3e-05
Coeur_1, terminase small subunit, 148 _45  8e-05
Rahul_1, terminase small subunit, 145 42 4e-04
McGonagall_1, function unknown, 120 _42  5e-04
Jeanie_1, function unknown, 120 _42  Se-04
GRU3_1, function unknown, 145 _42  5e-04
GMAS_1, function unknown, 135 41 0.001
PFR2_01, function unknown, 131 31 0.022
PFR1_01, function unknown, 131 37 0.022

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

En fonction de ORI;:‘l :il faut un espéce d’au moins 50pb avec le
gene precedent qui est dans la direction opposée

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) : 77

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 143

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

&‘2 Choose ORF start @@
2::;:&3. i ORF Start : 143 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length SD Scoring Matix _bler? = Explore

ORFStop :397  SEnd/667 00 333 9
ORFlLength: 255  3'End 702 433 452 312 Spacing Weight Matrix |Broad '14’

I I L]

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region [Start|Start ORF
2 Score Z Value [Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 i-1,883 3,066 |10 -2,842  CCTCCCCCCTAAGGATCTCAAC ATG 77 321
2 -3,117 2,4¢€4 7 -4,33% A TCTCAACATGGATCAA TIG 8¢€ 312
3 =20 [a.58 |2 ¢33 %
S -3,088% 2,494 10 -4,013 75
€ -4,81% 1,781 18 -5,513 AATTGGATTIGATTCAAAGTIGAG GIG 338 €0
Est-ce que le start prédit ATG 77 = ORF la plus longue 321pb
conduit au plus long ORF? | ATG 143 = ORF de 255pb
Sinon, est-ce que 'ORFle | TTG 86 = ORF de 312 pb
plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF (>30bp) ? | -> Favoriser celui de glimmer a 77 : ORF le plus long
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?
Est-ce que le start est
conservé chez les Pas d’information sur Starterator
homologues voir Starterator | starterator Orpham, no data
?
Est-ce que le start est Nr:
COI’lserVé chez d'autres & Download v GenPept Graphics ¥ Next <«Descriptions
, hypothetical protein A5774_06175 [Corynebacterium sp. EPI-003-04-2554_SCH2473622]
homologues retrouves par Sequence ID: OBA54007.1 Length: 124 Number of Matches: 1
BlaStp ? Range 1: 11 to 112 GenPept Graphics Related Information
Score Expect Method Identities Positives Gaps AlphaFold Structure - 3D
89.0 bits(219) 6e-20 Compositional matrix adjust. 48/102(47%) 67/102(65%) 1/102(0%) structure displays
Query 6 LFDPPOPPORGAGRHEKMVRKALEEAETRGTLTAVDGAAISLAIANAWALDEAEHEGOPF 65

P+R AGRHE+ + +A+E A+ G + +D  +SLA ANAWALDEAE G P+
Shjct 11 LFDVADIPRRPAGRHEOQLDRAIEHAQOSGAVDTLDAGLVSLARANAWALDEAEANGLPY 70

Query 66  AVAQITAPFIELMKEIGLIQSEVST-I DDDKLALALQELSATD 106
AVA +T PF E++ E+GL_ + +T +D+ L AL +
Sbjct 71 AVANLTPPFREVLAELGLTPAARNTANDNALNDALNKLLADD 112

& Download v GenPept Graphics ¥ Next A Previous <«Descriptions

Andinhth

hypothetical protein [Coryneb iump p iticum]
Sequence ID: WP_284849028.1 Length: 124 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 11 to 112 GenPept Graphics Related Information
Identical Proteins - Identical
proteins to WP_284849028.1

Score Expect Method Identities Positives Gaps

88.6 bits(218) 1e-19 Compositional matrix adjust. 48/102(47%) 67/102(65%) 1/102(0%)

Query 6 LFDPPQPPQRGAGRHEIQ‘WRKALEEAETRGTLTAVDGAAISLAIANAWALDEAEHEGOPF 65
+SLA ANAWALDEAE G P-

Sbjct 11 LFDVSDIPRRPAGRHEOOLDRAIEHAQOSGAVDELDAGLVSLARANAWALDEAEANGLPV 70

Query 66  AVAQITAPFIELMKEIGLIQSEVST-DDDKLALALQELSATD 106

AVA +T PF E++ E+GL_+ +T +D+ L AL +L A D
Sbjct 71  AVANLTPPFREVLAELGLTPAARNTANDNALNDALNQLLADD 112




Distribution of the top 59 Blast Hits on 59 subject sequences

m
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Phage DB :

>Schiebs_1, terminase small subunit, 135
Length = 135

Score = 58.9 bits (141), Expect = 4e-09
Identities = 33/100 (33%), Positives = 50/100 (50%), Gaps = 4/100 (4%)

Query: 8 DPPQPP( ,TAVDGAAISLAIANAWALDEAEHEGQPFAV 67
DP PP GRH V +AL A G+ VDA +++ A AW+LD E + QP+
Sbjct: 20 DPAT! .VDDVDEALLTIVTAGAWSLDTFERQNQPYGP 76

Query: 68 AQITAPFIELMKEIGLIQSEVSTD-DDKLALALQELSATD 106
A++ P+ ++E L T DD + L +L++ D
Sbjct: 77 AKLIEPMVNALREARLTPDARQTSVDDSIKELLGDLASAD 116

>SallySpecial 1, terminase small subunit, 131
Length = 131

Score = 58.9 bits (141), Expect = 4e-09
Identities = 36/104 (34%), Positives = 56/104 (53%), Gaps = 5/104 (4%)

Query: 3  QLRLFDPPQP---PQ L TAVDGAAISLATANAWALDEAE 59
Q +FD +P P R GRH + +AL A+ +T VD A ++ A+AWALD E
Sbjct: 13 QAAMFDAGEP LAAAKAADLI Al DRFE 71

Distribution of 21 Blast Hits on the Query Sequence

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

Color Key for Alignment Scores

<do 40-50 50-80  [11780-200 =000

lelll. T —
0 50 100

DECISION:

ATG 77 : meilleur score et ORF 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 ?

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

(q6:s11) :

>Schiebs_1, terminase small subunit, 135
Length = 135

Score = 58.9 bits (141), Expect = 4e-09
Identities = 33/100 (33%), Positives = 50/100 (50%), Gaps = 4/100 (4%)

Query: 8 DPPQPPQRGAGRHEKMVRKALEEAETRGTLTAVDGAAISLAIANAWALDEAEHEGQPFAV 67
DP PP GRH V +AL A G+ VDA +++ A AW+LD E + QP+
Sbjct: 20 DPATPPP---GRHSAAVERALGAARDAGLVDDVDEALLTIVTAGAWSLDTFERQNQPYGP 76

Query: 68 AQITAPFIELMKEIGLIQSEVSTD-DDKLALALQELSATD 106
A++ P + ++E L T DD + L +L++ D
Sbjct: 77 AKLIEPMVNALREARLTPDARQTSVDDSIKELLGDLASAD 116

% % %k
nr:
hypothetical protein A5774_06175 [Corynebacterium sp. EPI-003-04-2554_SCH2473622]
Sequence ID: OBAS4007.1 Length: 124 Number of Matches: 1

Range 1: 11 to 112 GenPept Graphics

Expect M Identities

Score od Gaps
89.0 bits(219) 6e-20 Compositional matrix adjust. 48/102(47%) 67/102(65%) 1/102(0%)
Query 6  LFDPPQPPQRGAGRHEKMVRKALEEAETRGTLTAVDGAAISLATANAWALDEAEHEGQPF 65

+ HE+ + +A+E A+ G + +D  + +
Sbjct 11  LFDVADIPRRPAGRHEQQLDRAIEHAQQSGAVDTLDAGLVSLARANAWALDEAEANGLPY 70
Query 66 AVAQITAPFIELMKEIGLIQSEVST-DDDKLALALQELSATD 106

AVA +T PF E++ E+GL_+ +T +D+ L AL +L A D

Sbjct 71  AVANLTPPFREVLAELGLTPAARNTANDNALNDALNKLLADD 112

Positives

HNH signature motif containing_protein [C: C 743 743 78% 9e-14 4458% 171 WP 258182534.1
protein e unclassified Corynebacterium 709 70.9 92%  4e-13 4040% 103 WP_070736130.1
protein VH15_05910 [C ulcerans] Corynebacterium ulcerans 709 709 79% 7e13 4353% 108 KKOB7263.1
protein FRC0370_01721 [C Corynebacterium diphtheriae 69.7 697 96% 2e12 40.78% 103 CAB0B70127.1
hypothetical protein CIP107544_01958 [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 693 693 96% 2e12 3981% 103 CAB0G18015.1
hypothetical protein [Corynebacterium] Corynebacterium 69.3 693 91% 212 41.84% 106 WP 070420691.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 69.3 693 96% 2e12 40.78% 103 WP 014318089.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 697 697 96% 2e-12 40.78% 115 WP_259344571.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 69.3 693 96% 2e-12 40.78% 103 WP_106361648.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 689 689 96% 2e12 40.78% 103 WP_134884353.1
protein [C i Corynebacterium diphtheriae 682 682 96% 6e12 3081% 103 WP_197692073.1
protein [C belfantii Corynebacterium belfantii 682 682 96% 7e12 39.81% 115 WP 2349179011
protein CIP101434_01969 [C Corynebacterium diphtheriae 678 678 96% 7e-12 3981% 103 CAB0524009.1
protein [C Corynebacterium poyangense ~ 67.8  67.8 91% 9e-12 4100% 113 WP_187974182.1
protein FRC0378_01894 [C Corynebacterium diphtheriae 666 666 96% 2e-11 40.78% 103 CABOB71381.1
protein [C mastitidis] Corynebacterium mastitidis 647 647 85% 1e-10 39.13% 108 WP_337890923.1
protein [C mastitidis] Corynebacterium mastitidis 643 643 85% 2e10 39.13% 108 WP 0181192901
protein CIP107570_01769 [C Corynebacterium diphtheriae 639 639 81% 210 4186% 103 CAB0G59549.1
protein [C mastitidis] Corynebacterium mastitidis 628 628 85% 7e-10 39.13% 108 WP_284829931.1
hypothetical protein [Corynebacterium oculi] Corynebacterium oculi 624 624 85% 1e-09 39.13% 108 WP 0551213551
hypothetical protein [Corynebacterium accolens] Corynebacterium accolens 624 624 83% 1e-09 4066% 107 WP_302527665.1
protein CIP107559_01874 [C ium dip ] Corynebacterium diphtheriae 597 597 96% 1e-08 36.89% 103 CAB0612630.1
protein FRC0433_01839 [C Corynebacterium diphtheriae 574 574 96% 107 3592% 103 CAB0931246.1
hypothetical protein FRC0463_01718 [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 566 566 96% 2007 3592% 103 CAB0963973.1
protein FRC0086_01814 [C Corynebacterium diphtheriae 566 566 96% 2007 3592% 103 CABO734388.1
protein FRC0405_01833 [C Corynebacterium diphtheriae 555 555 96% 5e-07 3495% 103 CABOBBA06S.1
hypothetical protein [Nocardia amikacinitolerans] Nocardia amikacinitolerans 558 558 83% 6e-07 3556% 133 WP_253792491.1
protein FRC0497_01839 [C Corynebacterium diphtheriae 531 531 75% 3e-06 3827% 83 CAB1005534.1
MY L bbntioe rbin G b et il 1 st Pmimnbntndin o E20 E90 000/ AnfE ARG/ 428 WD AN444000 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

"Pas de correspondance pertinente", les probabilités sont toutes
inferieures a 90%.




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

Int1-LPS-SCY(
2J0B_A

S [ R
SOTRC Heterocus 2

Hitlist
Show 25 3  Entries Search:
Aligned
Nr Hit Name Probability E-value Score Ss cols
1 Q05267 VGO05_BPMLS Gene 5 protein 83.94 24 26.51 175 78
0S=Mycobacterium phage L5 OX=31757
GN=5 PE=4 SV=1
2 PF05119.16  ; Terminase_4 ; Phage terminase, small 78.91 32 23.14 8.4 67
subunit
3 4YNL_N Heterocyst differentiation control protein; 59.47 29 29.58 -2 30
Heterocyst differentiation, Transcription
factor, TRANSCRIPTION; 2.1A {Nosto
4 PF18460.5 ; HetR_C; Heterocyst differentiation 59.08 3 28.85 -1.9 30

regulator C-terminal Hood domain

Target
Length

155

108

920

79

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

Oui, le gene suivant code pour une « terminase large subunit »

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

NON




DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
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Sequence

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

SEA-PHAGES ?

Ooul

DECISION:

terminase, small subunit

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 2
Coordonnées du Stop 1808
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove de 47




Coordonnées du Start retenu 351

Fonction prédite Large terminase subunit

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de Rationnelle
réponse

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

. . YES BOTH
annotation (Glimmer,

GeneMark)?
Il y a un potentiel codant prédit par la carte de Genemark
anoPS complete sEaence, PRRYBIRIUBRL e 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 219
$< o0s
4
Y-a-t-il des éléments oo 11 ‘ TV AT
supportant un potentiel o s s
codant ?

Complementary Sequence
°

400 800 1200 1600 2000
Nucleotide Position




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

Oui

Graphic Summary Alignments Taxonomy

producing significant alig Download ~ Selectcolumns ¥ Show | 100 V
2 selectall 100 sequences selected Graphics » tree of results M ant MSA Viewe

[CHCH<E <N E<E<N<N<N<N<

Distribution of 100 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click 1o shaw alignments
Color Key for Alignnent. Scores

e

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Cyranops_braft_2, function unknown, 485

0.0
0-109

RRH 02, terminase large subunit, 436
Rahul_2, terminase large subunit, 466
Coeur_2, terminase large subunit, 444
KcGonagall 2, terminase large subunit, 461
Jeanie_2, terminase large subunit, 461
Schiebs_2, terminase large subunit, 445
GRU3_2, putative large terminase subunit, 473 2
SerialPhiller 2, terminase, 504 176 le-43

BERBEEEEEREE

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

Suffisamment long, mais chevauchement de 47pb (en fonction du
START)

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) : 351
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 366

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

2% Choose ORF start

Starts : 21 ORF Start : 966 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Lengh o ScoingMatix  [Kible7 ] Explore
Selected: 1 ORFStop :1808  5'End 00 667 667 9
ORF Length : 843 TEnd|61,7 491 509 1449 Spacing Weight Matrix |Broad - 4,
Il I I I I I
Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
2,0¢€¢€ 14 -5,030 CAARAGTGAGGTGAGCACAGACG ATG 351 1458
1,75¢€ 11 -5,5€8 GTIGAGCACAGAC TTG 3¢€0 14459
1,75¢€ 17 -5,8€9 ACAGRCGH TTG 3¢€¢€ 1443
1,341 8 -€,544 AGC! ATG €99 1110
2,088 10 -4,845 GGAARR GTG 717 1092
1,443 10 -€,1€7 ATTACARTTCT! ATG 845 S€0
1,405 1€ -€,500 TGARGH ATG S03 S0¢€
4 7 -5,5€€ ATG |9€€ 43
1 i3 -€,571 ACATCACC TIG 111% €50
1, 1is -€,574 ARCCE ATG 1151 €18
7 0, 15 -8,59% TGATTICCC CIGCAG GIG 123% §70
12 -5,35 1, € -€, €59 TCTCATTCCC GIG 1287 s22
13 -4,877 1,€0 12 -5,923 GIG 1350 459
14 -3,€24 2,187 7 -4,50¢ GIG 1359 450
15 |-5,077 1,507 15 -€,232 GIG 14€l 348
le -4,224 1,923 15 -5,379 TG 1518 251
17 |-5,720 1,183 8 -€,845 GIG 15€9 240
12 -3,444 2,304 8 -4, 5€¢ ATG 1581 228
19 |-5,094 1,499 12 -€,13% TTG 1755 54
20 |-€,8%9¢ 0,€20 7 -8,118 TTG 17€4 45
21 |-4,023 2,022 7 -5,245 ATG 1797 12

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF la plus longue : 1458pb -@ ATG 351 mais chevauchement de
47pb, meilleur score
TTG 366 -_> ORF = 1443 pb, chevauchement de 32pb
TTG 360 & ORf = 1449 pb ; cehavauchement de 38pb

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 ?

PhageDB.

>Emperor_ 2, terminase large subunit, 474
Length = 474

Score =
Identities =

Query: 18

PR++T

Sbjct: 4

392 bits (1008), Expect =
219/475 (46%), Positives =

e-109

LG

298/475 (62%), Gaps =

+PWQ AA +G

14/475 (2%)

PRFITEW-PDAPSVGSKVAKVQRSLGSEPLPWQVLAAHAVGARNPDGTPRFPFVLVSVPR 76
PD S G +A+
PRYLTPRNPDRRSFGPNIARTSALLGRPFMPWQHAAAGVIGEVDAEGRFAYPLVIMTVQR 63

+ +G  +P V+++V R




Nr.
MULTISPECIES: terminase large subunit [Corynebacterium]
Sequence ID: WP_168161724.1 Length: 451 Number of Matches: 1
See 2 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),

Range 1: 1 to 450 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
521 bits(1343) 2e-179 Compositional matrix adjust. 266/456(58%) 337/456(73%) 7/456(1%)

Query 30 VGSKVAKVQRSLGSEPLPWQVLAAHAVGARNPDGTPRFPFVLVSVPROAGKTRASWSWLY 89
+GSK+ +V + LG P+PWQ LAAH +GAR P+G P++PF++++VPRQ+GKT
Sbjct 1 MGSKIEQVSKYLGRTPMPWQRLAAHIIGARLPNGRPKWPFIVITVPRQSGKTTICSAVQF 60

DECISION:

351 : meilleur ORF, score bon, 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 :

how alignments
Key for Alignnent. Scores
-n-m- S0-80 80200 MEEZOONN

fRR— T ————
0 50 100 150 200 250 300 350 400 40

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




terminase [Corynebacterium diphtheriae] No putative conserved d have been d

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

m

1 90 180 270 360 450

Rutative phage terminase protein (Corynebacterium striatum] Corynebacteriym striatum 541 541 96% 00 6141% 489 CQD13955.1
terminase large subunit (Corynebacterium] Corynebacterium 521 521 93% 2e-179 58.33% 451 WP_168161724.1
TPA: terminase [Corynebacterium striatum) Corynebacterium striatum 521 521 93% 20-179 58.33% 451 HCD1553127.1
TPA: terminase [Corynebacterium striatum) Corynebacterium striatum 520 520 91% 4e-179 62.02% 443 HCT5225604.1
terminase [C p. HMSCO65A05] Corynebacterium sp. HMSCO65A05 519 519 91% 9e-179 61.80% 443 OFP: 1.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 499 499 96% 1e-170 56.50% 480 CAB0972035.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 494 494 96% 3e-168 56.72% 480 CABOS71369.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 493 493 96% 4e-168 56.50% 480 CABO734368.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 493 493 94% 5e-168 57.39% 480 CABOS64988.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 491 491 94% 5e-167 57.17% 481 WP 1482634521
ierminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 486 486 96% 4e-165 5532% 490 CAB 4.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 483 483 94% 4e-164 58.04% 481 CAB0659529.1
ierminase (Corynebacterium diphtheriae) Corynebacterium diphtheriae 483 483 96% 5e-164 56.93% 480 CAB0919103.1
ierminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 482 482 96% 1e-163 56.50% 480 CAB0733954.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 481 481 96% 20163 56.84% 480 CABO519177.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 481 481 96% 2e-163 56.72% 480 WP_241008567.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 481 481 96% 30163 56.72% 480 CAB0913794.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 480 480 96% 5e-163 56.93% 480 WP 342351212.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 480 480 96% B8e-163 56.29% 480 CAB0519844.1
erminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 480 480 96% 9e-163 56.29% 480 CAB1005517.1
ierminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 479 479 96% 1e-162 56.72% 481 CAB08BA063.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 478 478 96% 5e-162 56.72% 481 CAB0612654.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 474 474 92% 5e-161 56.70% 445 RLP10252.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 474 474 96% 20160 56.08% 480 CABOS67705.1
hypothetical protein CDBH8_1793 [Corynebacterium diphtheriae BHS) Corynebacterium diphtheriae BH8 470 470 92% 2159 56.25% 445 AEX49311.1
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 468 468 98% Ge-158 54.98% 481 WP 2581744961
terminase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 468 468 98% Be-158 54.98% 485 PSAB5850.1
ierminase Corynebacterium diphtheriae) Corynebacterium diphtheriae 466 466 98% 2e-157 54.77% 481 WP 2268136741

MULTISPECIES: terminase [unclassified Corynebacterium]
S ID: WP_246817218.1 Length: 489 Number of Matches: 1

Range 1: 26 to 488 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
542 bits(1396) 0.0  Compositional matrix adjust. 288/469(61%) 344/469(73%) 8/469(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 ?

26

10

479

b3
5

Q05219

P59217

021870

A7XXB7

P27753

Q9T1W6

Q6QGD2

P17312

Select All Forward Forward Query A3M
Terminase large subunit; genome packaging,
bacteriophage, ATPase, nuclease, VIRAL

PROTEIN; HET: BR; 2.2A {Enterobacteria

VG13_BPMLS5 Gene 13 protein
0S=Mycobacterium phage L5 OX=31757
GN=13 PE=3 SV=1

TERL_BPSFS5 Putative terminase large subunit
0s=Shigella phage SfV OX=55884 GN=2 PE=3
sv=1

TERL_BPLSK Terminase large subunit
0OS=Lactococcus phage SK1 OX=31532 PE=3
sv=1

TERL_BP234 Terminase, large subunit
0S=Thermus virus P23-45 OX=466051
GN=P23p85 PE=3 SV=1

TERL_BPP1 Probable terminase, large subunit
0OS=Escherichia phage P1 OX=10678 GN=pacB
PE=3 SV=1

TERL_BPMU Probable terminase, large subunit
gp28 OS=Escherichia phage Mu OX=10677
GN=Mup28 PE=2 SV=1

Large subunit terminase; large terminase,
VIRAL PROTEIN; 2.2A {Deep-sea thermophilic
phage D6E}

TERL_BPT5 Terminase, large subunit
0OS=Escherichia phage T5 OX=10726
GN=0RF144 PE=1 SV=1

TERL_BPT4 Terminase, large subunit
e

in nhane TA AV-1066E

Model using selection

100

100

100

100

100

100

100

100

100

100

6Z6D_A
085219
P59217
021878
A7XAB7
P27753
Q9T1H6
S0E8_A
0606D2
P17312
P24443
Q18LD7

P89438
P16732
6H5V_A
P25479
FSHGB6
P163168
PB9294
P84396

PB83219
001626
Q9E6Q2
P54368
P51718
036378
066632

4BIJ_C
P16938

Download HHR Color Seqs Wrap Seqs

3.6e-39 315.48 488 429 51

I

1.6e-38

315.62 50.1 417 593

2e-38 314.1 459 428 577

6.6e-38

308.53 449 434 540

2.9e-35

286.01 42.4 400 485

4.8e-35

285.12 37.2 410 494

6e-35 288.44 36.7 443 551

5.6e-34

272.58 371 393 430

2.1e-33

269.31 40.1 388 438

3.3e-33 278.83  41.8 406 61

o




PDB : Terminase large subunit; genome packaging, bacteriophage,
ATPase, nuclease, VIRAL PROTEIN; HET: BR; 2.2A {Enterobacteria
phage HK97}

UNIPROT : Q05219 VG13_BPML5 Gene 13 protein
0S=Mycobacterium phage L5 0X=31757 GN=13 PE=3 SV=1

Pfam : TerL_nuclease ; Terminase large subunit, endonuclease
domain

CD : DEXHc_RE_I_IlI_res; DEXH-box helicase domain of type Il

restriction enzyme res subunit. Members of this cd includes both
type | and type lll restriction enzymes.

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

Le géne avant code une terminase small subunit. Et le gene apres
code une « portal protein »

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

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside

0 100 200 300 400 500

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
(=] 4]

©
FS

©
N

Inside

©
o

0 100 200 300 400 500

Sequence

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

SEA-PHAGES ?

Ooul

DECISION:

Terminase, large subunit

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information



http://www.uniprot.org/uniprot/Q05219

Nom du Phage

CyranoP$S

Gap/chevauchement avec un autre géne

Géne # 3
Coordonnées du Stop 2898
Direction (For/Rev) For

Gap 55

Coordonnées du Start retenu

1864

Fonction prédite

portal protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

YES BOTH

GeneMarkS montre un potentiel codant :

Y-a-t-il des éléments

Ordor 2, Window 96, Step 12,29

Oé]

supportant un potentiel
codant ?

Direct Sequence

B
&

Ordor 2, Window 96, Step 12,

Direct Soquence




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

Color Key for Alignnent Scores

BT 50-80 080=2000 IEzte
lelll,
0 50 100 150 200 250 300
Score

Sequences producing significant alignments:

CyranoPS_Draft_3, function unknown, 347
EpicDab_4, portal protein, 358
Schiebs_4, portal protein, 347
Rahul_4, portal protein, 368
Coeur_4, portal protein, 368
Emperor_6, portal protein, 385
RRH1_04, portal protein, 372
SallySpecial_4, portal protein, 386
GMA5_4, putative portal protein, 363
McGonagall_4, portal protein, 364
Jeanie_4, portal protein, 364
GRU3_4, putative portal protein, 358
SerialPhiller 4, portal protein, 381

| Kels_4, portal protein, 381

& Downloadv  GenPept Graphics

phage portal protein [Corynebacterium sp. HMSC06C06]

Sequence ID: WP_070420693.1 Length: 368 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(1PG)

Range 1: 1 to 337 G

371 bits(952) 1e-123 Compositional matrix adjust.

Query 4 Nsuomaucmmlmlﬁumsvucn NLEQV'SPDYDVLP’VVRSQN‘—\’PAWRA
M L+DReReL L A AM IPA++RA
Sbject 1 MGLIDRLRRLTSLPQQFAAAQYG- SPhANSANLAIL’)FPOLEDSAINROVM’QIPALI_RA
Query 63 RYLIV"VARCPIVSDTD"IYPGALNGIAPLGGN‘QY(FNR[LN'ADOLLFNGSAAAAI(
R L+VIT4AR P+ + + PQTEF+R+L TADDL F4G +ANATE
Sbjct 60  RNLWTTIARVPLTA- V[GYAPAAIAG'V?SYG!@QYEFVPNLNYADOLFFYGRSAdAIE
Query 123 RDELG&V'MVHXPRSL\»EQYADGVIIVDG\‘F’A?M]EVAV!DGINGGXLYNG-\RALRDAS
RD G T A+HIP +LW +A+G +IVDG F GIH GIL HGA ALRDA
Sbjct 119 RDDQGWVV-\XNIPLAL\»NVS-\EGDVIVDGEVADPAEV(USGIHAGILENGADALRDAN
Query 183 NX\.SAMRV-DYPMLlklRQYNDAW'FEDXKALIQGWDARRG\(M‘,GVSVSSSGVEW
+ A+ARVAD PAAL ELRQTNDA++ Al YV AR+G+ GVSYSS GVEV
Sbjct 179 RUNRASARVADAPAALTELRQTNDAILNOOE IDAL IARYVQARQGRRHGVSYSSPGVEWW
Query 243 EMSLAPENLLIEGRNAAAVDVARLLGVPAPF IDATVGGTSLSYENAASRMTELITFGVAP
EMSLAPENLLT GRNAA VD+ARL +PAPFIDATVGGTSLSYEN+ASRMTELT FGo+P
Sbjct 239 EMSLAPENLLIAGRNAATVDIARLANLPAPFIDATVGGTSLSYENSASRMTELIAFGLSP
Query 303 LLAAISSRLNLSDLTPVG- 'VSKDYWIIEHIS(LLPTP\N"M 344
LAAT+4RLNL+D+ P G+ FOT +I+441 TN
Sbjct 299 YLMIIARLNLAMPAGAKXR;DYERILDDL~~~PYMWN 337

ERERE

REEEER

EER]

198/343(58%) 242/343(70%) 8/343(2%)

(bits) Value

0.0

3e-68
le-61
2e-60
3e-60
4e-59
4e-58
6e-57
le-53
3e-53
3e-53
8e-52
2e-38
2e-38

¥ Next <“Descriptions

Relaled Information
Ig - Identical
P_070420693.1

proteins to

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

Ove > 30 bp

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) : 1855

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 1855

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

o) O] =

% Choose ORF start

Starts: 19 ORF Start : 2653 o Con o o e Hlote [ble? <] Explore
Selected : 1 ORFStop :2898  5End00 00 1000 3
ORFlength: 246 F'End 631 478 530 1041  SpacingWeight Matix |Broad ~] _Document |
L1 | I | ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 |-s,537 1,283 |14 -€,€34 ARARCTCTTGACAGCCTARRAG ATG 1855 1044
2 -3,11% 2,4€3 s -4,51€ ACTCITGACAGCCTAAAAGATG TIG 1858 1041
3 -3,119 2,4¢€3 11 -4,115 GACAGCCTARRAGATGTTGTIIT ATG 18¢4 1035
4 -5,90¢€ 1,103 13 -€,977 CACCTICCCCTGATTATGATTIAC TIG S08
5 -3,€59 2,198 14 -4,75¢€ CGAGATCTCAGGCT ATG 88s
€ -€,345 0,889 11 -7,345 CGTACTCTGAIT GIG 84¢
7 -4,735 1,€74 13 -5,80¢€ GAGTTTCACCGC TG 735
8 -5,514 1,088 14 -7,011 CTTGCTAAACACCGCCGATGAC TTIG 714
] -3,1€7 2,439 10 -4,12¢ SCA GIG S€l
10 -3,199 2,424 € -4,500 TIG 534
11 =-5,145 1,474 10 -€,103 ATG 420
12 -3,078 2,483 13 -4,145 CGACCCGCGAGGACATTARAGCG TTIG 35¢
13 -4,272 1,300 8 -5,397 TGTCTCATATTCCAGTAGIGGC |GTG 330
14 =-5,245 1,425 € -€,54¢ TG 294
15 -4,877 1,€08 12 -5,923 G GIG 258
1é -4,701 1,€91 5 -€,09% AGC c |TTG 24
17 -4,337 1,8€8 S -5,383 CTACGAAAACGCAGCAAGTICGA ATG 171
18 =5,72¢ 1,181 17 -7,027 TAGCCGGCTAAATCTATCAGAT TTIG 95
15 -5,109 1,492 1€ -€,331 GATCATTGAAAACATCICIGAA TIG 33

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

. ATG 1855 @ ORF la plus longue de 1044pb , gap de 46pb
ATG 1864 2 ORF de 1035pb, gap de 55pb, meilleur score
TTG 1858 2 ORF de 1041pb, gap de 49pb, bon score

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?




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

START 1855 pas conservé :

phage portal protein [Corynebacterium striatum]

Sequence ID: HCD1553128.1 Length: 368 Number of Matches: 1
See 4 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),

Blastp ?
Range 1: 1 to 337 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
367 bits(942) 3e-122 Compositional matrix adjust. 197/343(57%) 242/343(70%) 8/343(2%)
Query 4 MSLLDRIRKLGQLPQLLATGTAPLSVWAGD-HLEQVTSPDYDYLPVTRSQAMAIPAVVRA 62
M L++R+R+L LPQ LA S WA HL PD + + R AM IPA++RA
Sbjct 1 MGLINRLRRLTSLPQQLAAAQYG-SPWANSAHLAIADFPDLEDSAIHRDYAMQIPALLRA 59
>EpicDab_4, portal protein, 358
Length = 358
Score = 257 bits (657), Expect = 3e-68
Identities = 141/318 (44%), Positives = 198/318 (62%), Gaps = 22/318 (6%)
Query: 34 HLEQVTSPDYDYL----PVTRSQAMAIPAVVRARTLIVTTVARCPIVS---DTDEITPGW 86
HLE + D L PVTR++AMA+PA+ RAR L+ T+A P+ + + +++ w
Sbjct: 26 HLEPIVWADVAGLATHQPVTRAEAMAVPALARARNLLAGTIAGIPLRAVRGEGEDVPLSW 85
Query: 87 LH---GIAPLGGHPQTEFHRLLNTADDLLFHGSAAWAIERDELGNVTAAVHIPRSLWERT 143
L GIA + F R+L+T DDLLF+G + W + RD GNV A H+P S W
Sbjct: 86 LDRSDGIA-------— SPFORMLHTTDDLLFYGISLWGLRRDFDGNVVRAAHVPMSRWTTD 138
Query: 144 ADGTIIVDGVPAPAQEVAVFDGIHGGILTHGARALRDASNILSAAARVADTPAALIELRQ 203
+G I++DG P ++EV V GIH GILT+G +R A N++ A+ + P A IEL Q
Sbjct: 139 TEGYILIDGEPVSSREVCVIPGIHEGILTYGRTTIRHAGNLIRHADKAVENPNAYIELHQ 198
Query: 204 TNDAVMTREDIKALIQGYVDARRGKNGGVSYSSSGVEVHEHSLAPENLLIEGRNAAAVDV 263
+DA MT DI+ L+ +V ARRG NGGV++++ G+ V EH E LL EGRNAAA+D+
Sbjct: 199 ESDAPMTEPDIEKLVNRWVKARRGDNGGVAFTNKGIRVIEHGSPKELLLTEGRNAAAIDI 258
Query: 264 ARLLGVPAPFIDATVGGTSLSYENAASRMTELITFGVAPLLAAISSRLNLSDLTPVGT-V 322
ARL G+PA +DA GTS++Y+N+ +RM EL+TFG+AP++ AI +RL D+ GT V
Sbjct: 259 ARLTGLPASLVDAAQSGTSVTYQNSQARMAELVTFGLAPIMGAIVARLGQDDIVARGTRV 318
Query: 323 SFDTAQIIENISELLPTN 340
FD +EN LPT+
Sbjct: 319 EFD----LENALAALPTS 332
>Schiebs_4, portal protein, 347
Length = 347
Score = 235 bits (599), Expect = le-61
Identities = 132/326 (40%), Positives = 194/326 (59%), Gaps = 4/326 (1%)
Query: 4 MSLLDRIRKLGQLPQLLATGTAPLSVWA-GDHLEQVTSPDYDYLPVTRSQAMAIPAVVRA 62
MSLL ++R LP + ATGTA S W+ +HL+ + P +TR AM +P+V RA
Sbjct: 1 MSLLAKVRDALALPYMAATGTA--SPWSYPNHLQPLPWPSGAEGTITRDAAMRVPSVARA 58
START 1864, le plus conservé ! :
phage portal protein [Corynebacterium striatum]
Sequence ID: HCD1553128.1 Length: 368 Number of Matches: 1
See 4 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG),
Range 1: 1 to 337 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
367 bits(941) 5e-122 Compositional matrix adjust. 197/343(57%) 242/343(70%) 8/343(2%)
Query 1 MSLLDRIRKLGQLPQLLATGTAPLSVWAGD-HLEQVTSPDYDYLPVTRSQAMAIPAVVRA 59
. M L++R+R+L LPQ LA S WA HL + + R IPA++RA
Sbjct 1 MGLINRLRRLTSLPQQLAAAQYG—-SPWANSAHLAIADFPDLEDSAIHRDYAMQIPALLRA 59
DECISION: 1864 : ATG ; bon score ; le plus conservé ; ORf de grande taille. .

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 :
Color Key for Alignment Scores

e e e Ry e e R
0 50 100 150 200 250 300

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPs_Draft_3, function unknown, 347 679 0.0
EpicDab_4, portal protein, 358 257  3e-68
Schiebs_4, portal protein, 347 235  le-61
Rahul_4, portal protein, 368 231 2e-60
Coeur_4, portal protein, 368 230 3e-60
Emperor_6, portal protein, 385 227  4e-59
RRH1_04, portal protein, 372 223 4e-58
Sallyspecial_4, portal protein, 386 219 6e-57
GMA5_4, putative portal protein, 363 208 le-53
McGonagall_4, portal protein, 364 207 3e-53
Jeanie_4, portal protein, 364 207  3e-53
GRU3_4, putative portal protein, 358 202 8e-52
SerialPhiller 4, portal protein, 381 158  2e-38
 Kels_4, portal protein, 381 158 2e-38

*** nr

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

100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

ery son
upertamilios [ Phage_portal superfaaily J

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

1 60 120 180 240 300
[ _ |
3 phage portal protein [Corynebacterium sp. HMSCO6C06] Corynebacterium sp. HMSC06C06 371 371 98% 1e-123 57.73% 368
phage portal protein [Cc striatum)] Corynebacterium striatum 369 369 98% 5e-123 57.43% 368
TPA: phage portal protein [C: striatum) Corynebacterium striatum 367 367 98% 3e-122 57.43% 368
phage portal protein Ci unclassified Corynebacterium 366 366 95% de-122 57.83% 347
conserved hypothetical protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 364 364 95% 1e-121 57.53% 347
phage portal protein [C: sp. EPI-003-04-2554 SCH2473622] C sp. EPI-003-04-255... 332 332 94% 8e-109 54.24% 342
phage portal protein [C: Corynebacterium pseudodiphtheriticum 332 332 94% 2e-108 53.64% 351
phage portal protein [Cc Corynebacterium pseudodiphtheriticum 331 331 94% 2e-108 53.94% 342
phage portal protein [C: Corynebacterium diphtheriae 308 308 95% 2099 50.88% 349
phage portal protein [Cc Corynebacterium diphtheriae 308 308 95% 3e-99 50.88% 349
phage portal protein [C Corynebacterium diphtheriae 305 305 82% 3e98 5533% 329
phage portal protein [Cc Corynebacterium diphtheriae 305 305 95% 3e-98 50.88% 349
phage portal protein [C Corynebacterium propinquum 305 305 98% 4098 49.57% 342
phage portal protein [C: Corynebacterium diphtheriae 305 305 82% 4e-98 55.33% 349
phage portal protein [C Corynebacterium diphtheriae 305 305 82% 4098 5533% 343
phage portal protein [C: Corynebacterium diphtheriae 302 302 95% 9e97 51.71% 357
phage portal protein [Ce Corynebacterium diphtheriae 301 301  95% 1e-96 51.41% 357
E phage portal protein [C belfanti] Corynebacterium belfanti 300 300 95% 3696 51.59% 353

WP_070420693.1
WP_201806831.1
HCD1553128.1
WP_070736128.1
CQD13958.1
WP_064833798.1
WP_284849030.1
WP_284587132.1
WP_010935359.1
WP_196975735.1
WP_179148619.1
CAB0923839.1
WP_284594231.1
WP_088259518.1
WP_003852544.1
AB0913807.1
CAB0519145.1

WP_197692071.1




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 ?

Visualization
Resubmit Section

45 345

P51717

021872
P25488

||‘|||‘r||||!||
2! 2k i i jul (%)
=4 : | L o

ABA1L4BKQ4
Phage_portal_

BOZSF2
BHDS_T

) !ll“!!‘

Nr Hit Name Probability = Ewvalue  Score S

1 3KDRC HK97 Family Phage 100 26e41 30835 387 2!
Portal Protein;

Phage, HK97

family, Portal,

Corynebacterium,

diphtheriae, PSI,

MCSG, Structural

Genomi

2 8FQLD Portal protein; 100 15e34 2744 W3 2
Prohead 1,

icosahedral

symmetry, HK97,

phage, capsid,

VIRUS; 3.6A

{Escherichia phage

HK97)

3 Quzxe2 PORTL_BPPHC 100 41e31 25364 363 3
Probable portal

protein

Os=Streptomyces

phage phic31

OX=10719 GN=34

PE=3 5V=1

4 8PRA Portal protein, gp7; 100 22e32 26006 253 3
Myophage, redox

trigger, VIRUS; 4.5A

{Agrobacterium

phage Milano}

PDB : HK97 Family Phage Portal Protein; Phage, HK97 family, Portal,
Corynebacterium, diphtheriae, PSI, MCSG, Structural Genomics,
Protein Structure Initiative, Midwest Center for; HET: PO4, MSE,
S04, GOL; 2.9A {Corynebacterium diphtheriae}

Uniprot : PORTL_BPPHC Probable portal protein OS=Streptomyces
phage phiC31 0X=10719 GN=34 PE=3 SV=1

Pfam : Phage_portal_2 ; Phage portal protein, lambda family
CD : pas de hit

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

Oui
Le gene avant code une Terminase large subunit
Le gene apres pour une endolysine




Est-ce que ce géne code pour
une protéine oot DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
transmembranaire (TM) ? e
Membrane
Inside
0 50 100 150 200 250 300 350
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
£ 06
]
3
£ 04
0.2
Inside
0.0
0 50 100 150 200 250 300 350
Sequence
Est-ce que la fonction oui
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
ortal protein
DECISION: portalp




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 4
Coordonnées du Stop 3614
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ovel
Coordonnées du Start retenu 2898
Fonction prédite Endolysine
Décision #1 : Est-ce un gene ?
Collection des éléments de Rationnelle

réponse

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

YES GeneMark only




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

Oui il y a un potentiel codant avec GeneMarkS

yanoPS complete sequence, ?fé‘f‘ﬁ’l?ﬁ'im‘d&%“f’i?ﬂ%e 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 3/9
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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 alignments

Color Key for Alignnent Scores

<40 40-50 50-80 [ 80-200  [I>E2000000
N
0 50 100 150 200

& Downloadv  GenPept Graphics

N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase [Corynebacterium matruchotii]
Sequence ID: VEI99905.1 Length: 226 Number of Matches: 1

Range 1: 2 to 223 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps

265 bits(677) 6e-86 Compositional matrix adjust. 136/234(58%) 161/234(68%) 12/234(5%)

Query 3 RYKVQPGVLTENGWPMVNADKTVSVQVVPAAKKVPLLAGNVATILNAWIIAFNREVEPIE 62
RY+ Q GV +ENGWPM ++ VS VVPAAK+VPL AG+VATILNAW+I +NREVEPI
Sbjct 2 RYQAQIGVPSENGWPMCSSASCVSEMVVPAAKRVPLRAGDVATILNAWLILYNREVEPIT 61

Query 63 SQVWGWSADNDVWNSNHMSGTAIDIGAPKYPFGKRVMPAATKAKVRALLDKFNGVVYWGA 122
SQVWGWSADNDVWNSNHMSGTA+DIGAPKYP+G+R MP ATKAKVRALL KF GV++WGA
Sbjct 62 SQVWGWSADNDVWNSNHMSGTAVDIGAPKYPWGQRTMPPATKAKVRALLAKFEGVIFWGA 121
Query 123 YWSYPDEMHFQIGLPPSNAKVAELANKLNGGYLNIYGTDTTEPESTSMSLTAAQDQRLNE 182
W YPDEMH+QIGLPPS+ +V A +LN GYL Y DT P+ SM+ D L+
Sbjct 122 DWDYPDEMHYQIGLPPSDPRVHAFAERLNNGYLGAY-ADTPAPKGNSMN---DDDLYLRD 177
Query 183 ILENTKTIKNQNNEILKQLGQPGGWPQGGGRTVYDLISAVAEIEGVPNTRDTLA 236

+ LG GWPQ GGRTV D ++A+ +P
Sbjct 178 VKAQLTGAPG-======- LGAYPGWPQLGGRTVVDALAAIGAALKIPGFADLKA 223

& Download v GenPept Graphics

MAG TPA: Chitinase A [Siphoviridae sp. ctCCv12]
Sequence ID: DAD89994.1 Length: 230 Number of Matches: 1
Range 1: 1 to 227 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps

259 bits(662) 2e-83 Compositional matrix adjust. 134/236(57%) 160/236(67%) 9/236(3%)

Query 1 MTRYKVQPGVLTENGWPMVNADKTVSVQVVPAAKKVPLLAGNVATILNAWIIAFNREVEP 6@
MTRY+ Q GV +ENGWPM ++ VS VVPAA+ VPL AG+VATILNAW+I +NR VEP
- Sbjct 1 MTRYQAQIGVPSENGWPMCSSAACVSETVVPAARAVPLRAGDVATILNAWLILYNRLVEP 60

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

non

DECISION:

Ooul




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

2898

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

M8 Choose ORF start
Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

= I=R]

Starts : 16 ORF Start : 3285 SD Scoring Matiix m Explore

Selected: 1 ORFStop :3614  S'End 588 471 765 51 ———
ORFlength:330  3'End|550 414 581 666  SpacingWeight Matix [Broad | Mocmerd

| [ | | I | I ]

StajRaw SD Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF

3 Score Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length

1. -3,€59 12 ACACTACTAATGAGGTTGCATA ATCG 2898 717

2 -3, 83¢ S TCTTACCGAGARCGGGTGGCCG ATG 2949 €ce

3 -5,4€5 15 TAAGACCGTATCCGITCAAGTIA GIG 2985 €30

4 -3,898 10 GCCCGCTGCTAAGARAGTTICCG TIG 3008 €0€

s -4,958 10 AGTTGAACCGATTGAATCACAA GIG 3080 5285

€ -4,551 12 GGGCTGGTCTGCAGACARTGAC GIG 3117 498

7 -2,5€5 14 TGACGTGTGGAACTCTAACCAC ATG 3135 480

8 -5,154 7 GIATCCGITCGGTAAGCGTIGIC ATG 3182 423

S -4,70¢ € ACTTGATAAGTTCAACGGCGTIT GIG 3249 3€€

1 -5,42 7 CTACTGGTCTTATCC GAA AT

11 |-3,918 13 CACCGARCCAGARAGCACTA ATG 3405 210

12 -3,%€0 10 TACTGCAGCGCAAGACCAACGC TTG 3435 180

13 -3,985 7 AGACCRACGCTTGARACGAGATC TIG 3447 1€8

14 =-4,13¢ 7 TAAGAACCAARACAACGAGATC TTIG 3489 12¢

15 -4,8€9 18 TGGCGGGCGTACCGTATACGAC TTIG 3549 €€

lé =-€,430 14 CAACACCCGCGACACCCTAGCG GTIG 3¢€0¢ S

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORf la plus longue = ATG 2898, bon score

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?

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

START 2898, retrouvé chez certains homologues sur la nr:




MAG TPA: Chitinase A [Siphoviridae sp. ctCCv12]
Sequence ID: DAD89994.1 Length: 230 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 227 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps

259 bits(662) 2e-83 Compositional matrix adjust. 134/236(57%) 160/236(67%) 9/236(3%)

Query 1 MTRYKVQPGVLTENGWPMVNADKTVSVQVVPAAKKVPLLAGNVATILNAWIIAFNREVEP
MTRY+ Q GV +ENGWPM ++ VS VVPAA+ VPL AG+VATILNAW+I +NR VEP
Sbjct 1 MTRYQAQIGVPSENGWPMCSSAACVSETVVPAARAVPLRAGDVATILNAWLILYNRLVEP

Query 61  IESQVWGWSADNDVWNSNHMSGTAIDIGAPKYPFGKRVMPAATKAKVRALLDKFNGVVYW
I SQVWGWSADNDVWNSNHMSGTA+DIGAPKYP+G+R MP ATKAKVR LL KF GVV+W
Sbjct 61  ITSQVWGWSADNDVWNSNHMSGTAVDIGAPKYPWGQRTMPPATKAKVRTLLAKFEGVVFW

Query 121 GAYWSYPDEMHFOIGLPPSNAKVAELANKLNGGYLNIYGTDTTEPESTSMSLTAAQDORL
GA W YPDEMH+QIGLPPS+ +V A +LN GYL Y D +A +
Sbjct 121 GADWDYPDEMHYQIGLPPSDPRVHAFAERLNNGYLGAYPADDAP———————- SAPKGNPM

Query 181 NEILENTKTIKNONNEILKOLGQPGGWPOGGGRTVYDLISAVAEIEGVPNTRDTLA 236
N+ +K Q LG  GWPQ GGRTV D ++A+ +P D A
Sbjct 173 NDDDLYLRDLKAOMTGA PGLGAYPGWPQLGGRTVVDALAAIGAKLEIPGFADLKA 227

>RRH1_05, putative lysin, 244
Length = 244

Score = 184 bits (467), Expect = 2e-46
Identities = 85/148 (57%), Positives = 108/148 (72%)

Query: 12 TENGWPMVNADKTVSVQVVPAAKKVPLLAGNVATILNAWIIAFNREVEPIESQVWGWSAD 71
+ENGW M N D+TV+V+VVP + P+ G ATILNAW+I ++R VEPI SQVWGWS D
Sbjct: 12 SENGWRMCNHDETVTVKVVPGSVGAPIRRGAPATILNAWLIEYDRHVEPITSQVWGWSRD 71

Query: 72 NDVWNSNHMSGTAIDIGAPKYPFGKRVMPAATKAKVRALLDKFNGVVYWGAYWSYPDEMH 131
NDV NSNH++GTA+DI APKYP+G+RVMP +VRA L++F G V+WGA WS DEMH
Sbjct: 72 NDVANSNHLAGTAVDINAPKYPWGRRVMPRERILRVRAALNRFEGSVFWGADWSRADEMH 131

Query: 132 FQIGLPPSNAKVAELANKLNGGYLNIYG 159
+0+ + +V A KL GG+L IYG
Sbjct: 132 YQLAWREGDPRVDAFARKLEGGHLGIYG 159

>Rahul_5, lysin A, L-Ala-D-Glu peptidase domain, 260
Length = 260

Score = 178 bits (452), Expect = 9e-45
Identities = 104/245 (42%), Positives = 134/245 (54%), Gaps = 18/245 (7%)

Query: 12 TENGWPMVNADKTVSV---QVVPAAKKVPLLAGNVATILNAWIIAFNREVEPIESQVWGW 68
+ENGW MVN D V +P P+ AG +TIL AW+ ++R VEP+ S VWGW
Sbjct: 12 SENGWRMVNRDGCVVAGPSMGLPYTNTAPIRAGVASTILVAWLAWYHRNVEPLASPVWGW 71

60
60
120
120
180
172

DECISION:

2898, conserve chez certains homologues, bon score 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 :




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

50-g0  [IIN80=200 =00

N

<40 40

0 50 100 150 200
Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_4, function unknown, 238 488 e-138
RRH1_05, putative lysin, 244 184 2e-46
Rahul_5, lysin A, L-Ala-D-Glu peptidase domain, 260 178 9e-45
Dardanus_25, lysin A, 342 177 3e-44
Coeur_5, lysin A, L-Ala-D-Glu peptidase domain, 260 176 3e-44
Huffy 25, lysin A, 341 172 8e-43
DinoDaryn_25, lysin B, 341 172 8e-43
Jace_18, lysin A, 341 164 le-40
Toil_ 31, putative endolysin, 227 154 le-37
GRU3_5, putative lysin, 262 146 5e-35
Zolita_6, lysin A, 304 140 2e-33
UnionJack_7, lysin A, 221 140 2e-33
SydNat_7, lysin A, 304 140 2e-33
Stephig9_7, lysin A, 226 140 2e-33
Roary_7, lysin A, 226 140 2e-33
Ghoulboy_7, lysin A, 304 140 2e-33
Dixon_7, lysin A, 226 140 2e-33
Discoknowium 7, lysin A, 304 140 2e-33
Aragog_7, lysin A, 304 140 2e-33
Tiger_7, lysin A, 304 140 3e-33
Smeadley_ 7, lysin A, 226 140 3e-33
PickleBack_7, lysin A, 304 140 3e-33
Phlorence_7, lysin A, 304 140 3e-33
Phillis_7, lysin A, 225 140 3e-33
Lev2_7, lysin A, 304 140 3e-33
Groundhog_6, lysin A, 226 140 3e-33
ForGetIt_7, lysin A, 304 140 3e-33
Expelliarmus_6, lysin A, 226 140 3e-33
Danforth_6, lysin A, 226 140 3e-33

Conspiracy_7, LysA, 304 140 3e-33




*** nr .

N L-alanine amidase [C Corynebacterium matruchotii 265 265 98% 6e-86 58.12% 226 VEI99905.1
TPA: Chitinase A sp. ctCCv12] Siphoviridae sp. ctCCv12 259 250 99% 283 56.78% 230 DAD89994.1
TPA: Chitinase A [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 258 258 98% 4e-83 57.69% 228 DAO68S537.1
TPA: Chitinase A [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 254 254 97% 2e-81 5541% 230 DAD60081.1
M15 family Ic Corynebacterium propinquum 249 249 T77% 4e79 6631% 252 WP_284571880.1
M15 famil c Corynebacterium propinguum 248 248 91% 6e-79 56.65% 252 WP_082148299.1
TPA: Chitinase A [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 247 247 91% 278 56.65% 252 DAX64374.1
M15 famil [Cor Corynebacterium propinquum 246 246 77% 7e-78 65.78% 252 WP_239210962.1
M15 family @ Corynebacterium matruchoti 243 243 92% 1e77 57.53% 210 WP_232022506.1
M15 famil c Corynebacterium propinquum 241 241 73% 376 69.14% 237 MDK4326170.1
M15 famil c Corynebacterium 235 235 86% 7e-74 56.31% 243 WP 230658256.1
TPA: Chitinase A [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 233 233 92% 3e-73 55.71% 210 DAU29188.1
M15 famil c Corynebacterium propinguum 233 233 76% 6e-73 6290% 258 WP_147579339.1
M15 famil [Cor Corynebacterium pseudodiphth... 233 233 76% 7e-73 62.90% 256 WP_081703804.1
M15 famil c Corynebacterium propinguum 233 233 76% 1e-72 6290% 258 WP_144736461.1
D-alanyl-D-alanine like protein [Williamsia Wiliamsia marianensis 218 218 94% 367 51.84% 248 PVY33004.1
protein N579_07895 [C 090104] Corynebacterium pseudodiphth... 206 206 69% 1e-62 61.54% 239 ERJ44230.1
M15 family [Williamsia Wiliamsia marianensis 194 194 87% 5e58 50.43% 232 WP _243404337.1
ding protein [ pulmonis] Tsukamurella pulmonis 190 190 84% 2e-56 46.50% 236 WP_114652310.1
M15 family Rhodococcus spongiicola 189 189 90% 3e-56 48.62% 220 WP_127945131.1
M15 famil c Corynebacterium propinguum 187 187 60% 2e-55 65.28% 204 WP 2845897091
M15 family sp. AG1013] Rhodococcus sp. AG1013 186 186 94% 9e-55 43.75% 218 WP_114724430.1
M15 family sp. FXJ9.536] Rhodococcus sp. FXJ9.536 185 185 73% 254 50.57% 224 WP_255969710.1
M15 famil Rhodococeus gingshengii 183 183 89% 1e-53 44.95% 236 WP 058226364.1
M15 famil Rhodococcus pyridinivorans 183 183 76% 2e-53 48.62% 235 WP_006554336.1
M15 family Rhodococcus gingshengii 183 183 89% 2e-53 44.95% 236 WP_336874228.1
endolysin [Rhodococcus phage RRH1] Rhodococcus phage RRH1 183 183 61% 3e53 57.14% 244 YP 005087029.1
M15 famil Rhodococcus aetherivorans 180 180 65% 4e-53 55.13% 189 WP 006945204.1
ding_protein [Ts 182 182 84% 6e53 44.00% 239 WP_126197209.1

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 ?

Pfam : Peptidase_M15_4 ; D-alanyl-D-alanine carboxypeptidase

CD : L-Ala-D-Glu_peptidase_like; L-Ala-D-Glu peptidase, also known
as L-alanyl-D-glutamate endopeptidase. This L-Ala-D-Glu peptidase
family includes L-alanyl-D-glutamate peptidase (bacteriophage T5)
(also known as L-alanoyl-D-glutamate endopeptidase), and Ply118
and Ply500 L-Ala-D-Glu peptidase.

Uniport : ENLYS_BPMD2 Endolysin A OS=Mycobacterium phage D29
0X=28369 GN=10 PE=1 SV=1

PDB : L-alanyl-D-glutamate peptidase; I-alanoyl-d-glutamate
peptidase, bacteriophage T5, endolysin, Zn2+ and Ca2+ containing
form, ANTIMICROBIAL PROTEIN; HET: ZN, CA; NMR {Escherichia
phage T5}

Cter HHPRED hits PDB N-acetylmuramoyl-L-alanine amidase domain




Vis Hits Aln Select All Forward Forward Query A3M Model using selection Download HHR Color Segs Wrap Seqs

1 064203 ENLYS_BPMD2 Endolysin A 99.38 1.2e-12 123.02 6.1 123 493
0S=Mycobacterium phage D29 OX=28369
GN=10 PE=1 SV=1

2 PF13539.10  ; Peptidase_M15_4 ; D-alanyl-D-alanine 99.12 3.2e-10 80.22 5.8 58 81
carboxypeptidase
) Q37976 AEPE_BPA18 L-alanyl-D-glutamate 98.77 1.8e-7 81.14 111 63 281

peptidase OS=Listeria phage A118
0OX=40521 GN=ply PE=2 SV=2

4 Q6QGP7 ENLYS_BPT5 L-alanyl-D-glutamate 98.68 1.4e-7 737 6.8 59 137
peptidase OS=Escherichia phage T5
0X=10726 GN=lys PE=1 SV=1

3 8P3A_A L-alanyl-D-glutamate peptidase; I-alanoyl- 98.56 2.6e-7 71.88 5.2 61 137
d-glutamate peptidase, bacteriophage T5,
endolysin, Zn2+ and Ca2+ containing f

6 50PZ_A ChiX; L-Ala D-Glu endopeptidase Serratia 98.49 0.0000015 67.42 8 62 137
marcescens chitinase secretion
anomalous dispersion Zinc enzyme,
HYDROLASE; 1.3

7 Q05285 ENLYS_BPMLS Endolysin A 98.3 8.6e-7 78.88 26 133 292
0S=Mycobacterium phage L5 OX=31757
GN=10 PE=3 SV=1

8 Q37979 AEPE_BPAS50 L-alanyl-D-glutamate 98.24 0.000003 75.02 4.8 62 289
peptidase OS=Listeria phage A500
0OX=40522 GN=ply PE=1 SV=1

9 cd14845 L-Ala-D-Glu_peptidase_like; L-Ala-D-Glu 97.88 0.000079 55.4 57 59 129
peptidase, also known as L-alanyl-D-
glutamate endopeptidase. This L-Ala-D-
Glu pe
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Ce géne est-il situé a c6té de | Oui le gene avant code pour une portal protein
genes de fonction connue et
dans une région du génome
qui montre une forte
conservation de I'ordre des
geénes ?

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

Phobius prediction

200

Prediction of UNNAMED
ID UNNAMED
FT TOPO_DOM 1 238 NON CYTOPLASMIC.
//
Est-ce que la fonction oul

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

DECISION:

Endolysine




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 5
Coordonnées du Stop 3799
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap de 74
Coordonnées du Start retenu 3689
Fonction prédite NKF
Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments de Rationnelle

réponse

Est-ce que le candidat a été

trouvé par un pg d’auto- Original GeneMark call @bp 3689

annotation (Glimmer,
GeneMark)?

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




LanoPS complete smence, TAS YRS IMBRECHICRe 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 39
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Nucleotide Position

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

NON

A No significant similarity found. For reasons why,glick here

Query= CyranoPs_S
(36 letters)

Distribution of 2 Blast Hits on the Query_ Sequence

Mouse-over to show defiine and scores. Click 10 show alignments
Color Key for Alignnent. Scores

lelin,
o
Score E

Sequences producing significant alignments (bits) value
CyranoPs_Draft_S, function unknown, 36 68 9e-12

Camille_3s, function unknown, 126 29 a7

>CyrancPs_Draft_5, function unknown, 36
Length = 36

Score = 67.8 bits (164), Expect = 9e-12

Identities = 36/36 (109%), Positives = 36/36 (100%)

Query: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT 36
MALDLLALFVASATGGTVSAVAVL JAVALNLLKETY

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

Conflit au niveau du potentiel codant chez GeneMark et Glimmer

DECISION:

si on retire ce gene le gap entre les ORF 5 et ORF 7 sera énorme,

alors on le garde




Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments de Rationnelle
réponse
Quel start Glimmer et Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne
GeneMark suggeérent-ils ? | pas de résultats) :
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :

B

|Kibler7 vl Explore

Est-ce que le start est

Stails 2 ORF Start : 3755 " Cdn Cdn? Cdn3 Length

SD Scoring M.a!tix

associé a un RBS (Ribosome Selected: 1 ORFStop :3733  SEnd[682 500 500 66 =
. . . t ORF Length : 45 IEnd[600 267 '533 45 Spacing Weight Matrix ‘Bload vl ocument
Binding Site) de bon score ? —
StajRaw SD |Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
k3 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Scazﬁ' Codon|Position |Length
j1 i-4,236 |1,918 16 |-5,458 | CTGAAAGGCTCATTARGATCIC |]aTe  |3ess [111
2 |-5,185 |[1,455 6 —6,486 iTQ@EgQA@‘I_?ESC:}gFGTAGCC |eze  |a7ss las ‘

Est-ce que le start prédit ORF : ATG3689 la plus longue = 111pb meilleur score , gap de 74pb
conduit au plus long ORF ?
Sinon, est-ce que I'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
conservé chez les NA

homologues voir Starterator
?

Color Key for Alignnent Scores

Est-ce que le start est 50-80 | G0-200  NNSEZ0ONEN
conservé chez d’autres Lewit
c. -Flllllllllllllll.llllllllllllllll.llllllllllllllll-llllllll

A 0
homologues retrouves par
Blastp ?
Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPS_Draft_5, function unknown, 36 68  9e-12
Camille_35, function unknown, 126 29 4.7

>CyranoPS_Draft_5, function unknown, 36
Length = 36

Score = 67.8 bits (164), Expect = 9e-12
Identities = 36/36 (100%), Positives = 36/36 (100%)

Query: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT 36
MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT
Sbjct: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT 36

>Camille_35, function unknown, 126
Length = 126

Score = 28.9 bits (63), Expect = 4.7
Identities = 15/32 (46%), Positives = 23/32 (71%)

Query: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLL 32
+AL L+A ++ SA G VAV++AVALW++
Sbjct: 29 VALILIAGYLESAPLGAALWVAVILAVALWIV 60

DECISION: Indiquez le start retenu et justifiez brievement.




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 :

Color Key for Alignnent Scores

<40 40-50 50-80 | 80-200  IIIE200NI

N

0

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_5, function unknown, 36 68 9e-12
Camille_35, function unknown, 126 29 4.7

>CyranoPS_Draft_5, function unknown, 36
Length = 36

Score = 67.8 bits (164), Expect = 9e-12
Identities = 36/36 (100%), Positives = 36/36 (100%)

Query: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT 36

MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT
Sbjct: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLLKEIT 36

>Camille_35, function unknown, 126
Length = 126

Score = 28.9 bits (63), Expect = 4.7
Identities = 15/32 (46%), Positives = 23/32 (71%)

Query: 1 MALDLLALFVASAIGGTVSAVAVLIAVALWLL 32
+AL L+A ++ SA G VAV++AVALW++
Sbjct: 29 VALILIAGYLESAPLGAALWVAVILAVALWIV 60

*** nr

RIEN

A

No significant similarity found.

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"




Visualization
Resubmit Section

7 34
»

PFAM proba de 79%. evalue de 13 : Mid2 ; Mid2 like cell wall stress
sensor

Uniprot proba de 77% evalue de 18 : VGE9_EHV2 Uncharacterized
gene E9 protein OS=Equine herpesvirus 2 (strain 86/87) OX=82831
GN=E9 PE=3 SV=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
geénes ?

OUlI le géne avant est une endolysine




Est-ce que ce géne code pour | OUI

une protéine DeepTMHMM - Predictions

transmembranaire (TM) ?
Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM

Outside —

Inside
0 5 10 15 20 25 30 35

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

—— Membrane

2
% 0.6 Inside
8 —— Outside
g 0.4 —— Signal
0.2
007, 5 10 15 20 25 30 35
Sequence
Est-ce que la fonction non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
DECISION: Membrane protein

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information




Nom du Phage

CyranoPS

Geéne #

6

Coordonnées du Stop

4078

Direction (For/Rev)

For

Gap/chevauchement avec un autre géne

Gap de 0 si on conserve le géne 6

(Si on retire le 6 ; GAP de 185pb)

Coordonnées du Start retenu

3800

Fonction prédite

NFK

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 : il ya du potentiel codant tout le long

yanoPS complete seﬁoe, %‘P&’@é"lrﬁ‘cﬂ&ﬁﬁf 3% 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 3/9
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Nucleotide Position

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

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

T LI \JUELy_SEqueiice

R 50-80  D80=2000 szt

lclll_ﬁ
0 50

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_6, function unknown, 52 109 2e-24
RRH1_07, caudovirus prohead protease family protein, 661 50 le-06
Schiebs_7, function unknown, 73 43 2e-04




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

non

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) : 3920

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne

donne pas de résultats) : 3800

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

Starts : 2 ORF Start : 3920 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length . ScoringMatiix  [Kibler7 | Explore
Selected : 1 ORFStop : 4078  5'End 650 475 525 120 e —
ORF Length : 153 IEnd 604 453 453 159 Spacing Weight Matrix |Broad v

I ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |[Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 -1,518 3,244 13 -2,589 GTG 3800 279

-7,43 CATAGCCCGCGAGTTCGGCTITA

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORf la plus longue @ 279pb GTG 3800

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

?
Est-ce que le start est non
conservé chez d’autres
homologues retrouvés par
Blastp ?
DECISION: GTG 3800

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

*** PhagesDB :




une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?

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

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) value
CyranoPS_Draft_6, function unknown, 52 109  2e-24
RRH1_07, caudovirus prohead protease family protein, 661 50 le-06
Schiebs_7, function unknown, 73 43 2e-04

*** nr: il n’ y a que des hypothetical protein meme plus bas que sur

la capture d’ecran

Distribution of the top 99 Blast Hits on 99 subject sequences

W

1 10 20 30 40 50

Max Total Query E Per  Acc.

Score Score Cover value Ident Len
v v v v - v

Description Scientific Name

protein [C sp. EP1-003-04-2554_SCH2473... C sp. EPI-003-04-2554_SCH2... 60.1 60.1 98% 9e-10 56.60% 90
protein [C¢ ium hadale] Corynebacterium hadale 582 582 96% 4e-09 52.00% 90
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 582 582 96% 6e-09 54.00% 93
protein [C i i i C iti 578 578 98% 8e-09 54.72% 91
protein [C i i C i iti 57.8 578 98% 8e-09 54.72% 91
protein [C¢ mastitidis] Corynebacterium mastitidis 543 543 94% 2e-07 46.94% 91
hypothetical protein [Propionivibrio sp.] Propionivibrio sp. 539 539 76% 207 57.50% 96
TPA: protein [C triatum] Corynebacterium striatum 539 539 98% 3e-07 49.02% 102
TPA: ical protein [Ce triatum] Corynebacterium striatum 539 539 98% 3e-07 49.02% 102
protein | 0135 [C: striatum] C striatum 524 524 78% 9e-07 60.98% 97
protein C unclassified Corynebacterium 524 524 69% 1e-06 66.67% 97
TPA: lical protein [C: i sp.] Caudoviricetes sp. 520 520 78% 1e-06 58.54% 100
protein [C Corynebacterium freiburgense 516 516 90% 2006 53.06% 89
protein i Nocardioides massiliensis 524 524 96% 2e-06 48.00% 132
hypothetical protein [Tomitella biformata) Tomitella biformata 516 516 98% 2006 42.31% 94
TPA: protein [C¢ striatum] Corynebacterium striatum 504 504 98% 3e-06 41.18% 68
TPA: protein [Cs striatum] Corynebacterium striatum 50.1 501 98% 4e-06 41.18% 68
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 50.8 508 69% 4e-06 63.89% 97
- -~ o . . A )

Accession

WP_064833794.1
WP_095275390.1
DAI73899.1
WP_284587136.1
WP_284849032.1
WP_150114276.1
MBK7565154.1
HDV6349140.1
HCG2976162.1
€QD13966.1
WP_083314906.1
DAX19516.1
WP_035111211.1
WP_220138296.1
WP_024794453.1
HAT1137148.1
HAT1153063.1
HCT5226543.1




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 ?

Visualization

Resubmit Section

e~ (ad Cadnlunres =

Hitlist
Show 25 $  Entries Search:
Aligned Target
Nr Hit Name Probability E-value Score SS cols Length
1 055746 140L_IIV6 Uncharacterized protein 140L 7211 21 21.47 35 29 64
OS=Invertebrate iridescent virus 6
0X=176652 GN=IIV6-140L PE=4 SV=1
2 PF18910.4 ; DUF5665 ; Domain of unknown function 55.86 76 18.44 3.6 35 58
(DUF5665)
3 PF03596.17 ; Cad; Cadmium resistance transporter 54.7 70 22.09 3.9 36 191
4 PF18261.5 ; Rpn9_C; Rpn9 C-terminal helix 42.08 36 16.23 0.8 18 33
5 Q9T1R3 VP35_BPAPS Putative DNA transfer protein 41.79 140 24.08 43 31 625

p35 0S=Acyrthosiphon pisum secondary
endosymbiont phage 1 OX=67571 GN=35
PE=3S

Uniprot proba de 72% : 140L_IlIV6 Uncharacterized protein 140L
OS=Invertebrate iridescent virus 6 0X=176652 GN=11V6-140L PE=4
Sv=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 l'ordre des
geénes ?




Est-ce que ce géne code pour | DeepTMHMM - Predictions
une protéine

transmembranaire (TM) ? Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 10 20 30 40 50

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
o [o2]

o
»

o
N

Inside

0.0 0 10 20 30 40 50

Sequence

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

SEA-PHAGES ?

DECISION: NKF




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPs
Gene # 7
. 4
Coordonnées du Stop >0
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 8
Coordonnées du Start retenu 4071
. . 4 major capsid and protease fusion protein
Fonction prédite

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

. . YES BOTH
annotation (Glimmer,
GeneMark)?
Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel GeneMarks :

codant ?




yanoPS complete seq*ence, %‘F&’Eﬁ'ﬁn’(’ém}?éef’fﬂsge 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 3/9
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Direct Sequence
A

Complementary Sequence
A

anoPs complete sBmance, FRORVBESRMBiREeAICt2Re 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 4/9
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Distribution of 102 Blast Hits on the Query_Sequence

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

lelin,
f ' ' 3 ’ ' ! ' )
6 s 100 1 200 250 300 3% 400 450
Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPs_Draft_7, function unknown, 477 931 e.e
EpicDab_9, major capsid and protease fusion protein, 628 387  e-107
SallySpecial 8, major capsid and capsid maturation protease, 635 359 9e-99
Emperor_10, capsid and capsid maturation protease, 619 356 6e-98
Schiebs_8, major capsid and protease fusion protein, 539 396 7e-83
RRH1_ audovirus prohead protease family protein, 661 295 le-79
Coeur_7, major capsid protein and capsid maturation protease, 683 243 7e-64
Rahul_7, major capsid protein and protease fusion protein, 689 241 2e-63
Descriptions Graphic y T y
producing significant ali; Download Selectcolumns ¥ Show 100Y | @
@ selectall 100 efocted GenPept  Graphics Multiple alignment MSA Viewer
Accession
! : ¥
N "
b 533 533 96
V] s 530 5% 969
) 512 512 969
" " " 483 483 o7
[v] y 42 412 9
a f x | 410 410 98

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

non

DECISION:




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) : 4071
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 4071

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

2% Choose ORF start [E=% Eo8 ==
Starts : 34 ORF Start : 5043 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length o o coingMatix  [Kbler? w] __ Explore
Selected: 32  ORFStop :5504  S'End|64.7 412 523 51

ORFLength: 462  3'End 688 463 531 96 Spacing Weight Matiix [Broad <] _Document_|
I 11 | | L1

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 -5,105 1,454 12 -€,151 GTICGAAAACTGGCTAARACARAAT ATG 4017 1488
2 -2,310 2,857 8 -3,435 GGCAAACATCGAAAGGACGATA ATG 4071 1434
3 -€,430 0,847 14 -7,527 GGACGCCCGCGARACTCACTGET TIG 4185 1320
4 -5,105 1,454 € -€,40¢ CGCCCGCGAACTCACTIGGTTIG GIG 4188 1317
S -5,105 1,454 S -€,151 CCGCGAACTCACTGGTITTIGGIG TIG 4151 1314
€ -3,422 2,315 13 -4,492 GATCCCAGRAGATCTTARGCGC GIG 4278 1227
7 -2,729 2,€53 1€ -3,951 AATTARAGRAGATGGCCTATAC ATG 43¢5 1140
8 -3,784 2,138 11 -4,784 TGGCCTATACATGAGTTTICCGT GIG 4377 1128
k] -5,953 1,080 14 -7,080 GGGTATCCGAGACGCTICTITICC GIG 444¢ 1059
10 -3,043 2,500 7 -4,2€4 AGACGCTCTTTICCGIGGARCIG GIG 4455 1050
11 |-5,0€2 1,515 13 -€,132 CACCGCAGCGCAGCTTTCCGCC GIG 450¢€ 999
12 |-5,029 1,531 18 -€,427 GCCTGCAGCCGCTAARGICTGIC ATG 4584 s21
13 -€,€1€ |0,75€ 1€ -7,838 | CGCTAAGTICIGICATGICCCGA TIG 4553 912
14 -5,145 1,474 13 -€,215 | TGGCAACAACGACACCTCCACC TIG  4€41 264
15 -5,215 1,438 15 -€,374 ACTTCGTGAARGTICTCCAATGCT TIG  4€€8 837
1€ -5,215 |1,438 18 -€,€17 TCGTGAAGTICTCCAATGCTITIG GIG 4€71 234
17 |-§,718 1,15¢ 18 -7,113 GAACGGTCAACCCTACACCCGC TTIG 480¢€ €99
12 =-5,447 1,32¢ 14 -€,544 CACCCGCTTGATTGTICCCAACT ATG 4821 €24
15 -4,780 1,€s2 15 -5,935 GGGAACTGCAACCCTAACCGAC ATG 4845 €€
20 -4,147 1,%¢€1 17 -5,448 GCGGTGGGTAACCCGCCCCGAG  GTIG 4884 €21
21 |-5,048 1,521 13 -€,119% CCCAACGACCGAGCCTITACACC GIG 4950
22 |-€,135 0,951 7 -7,357 TGCGGAATTTATTICAGICGIAC TIG 5034
23 |-€,135 0,991 1€ -7,357 TATTCAGTCGTACTIGCGAGAA ATCG 5043
24 -4,7€3 1,€€0 7 -5,985 AGAGTCGACCTCACAGGCCGAC TTIG 5135
25 |-3,84¢ 2,108 13 -4,917 TGCAGGTAAGGCACGCCAGATT ATG 5172
2€ -4,4338 1,815 1€ -5,€€l GATTATGAAGCGCACCGCGCGC GIG 5150
27 |-3,043 2,500 1€ -4,2¢€4 GCGCGTGGAACCRACCACCTAT TIG 5208
28 |-€,594 0,7€7 15 -7,748 CGTGGAACCRACCACCTATITIG GIG 5211
28 |-5,033 1,529 1€ -€,254 CTCCGATGATCTIGTITTIGATCTIC ATG 5238
30 |-5,208 1,443 13 -€,279 GCAGCTTGARRAGCCTGRATIT TTIG 5271
31 -4,503 1,787 7 -5,725 ARARGCCTGAATTTITIGGAICIC TTIG 5280
32 |-1,983 3,017 7 -3,205 | AATCGCTTACCACAAGGARGCG TTIG
33 |-5,€19 1,243 7 -€,841 | TATCCGAGTCARTGCCGATGAC GIG 5409 £
34 -€,€33 0,748 S -7,€79 GITTIGGCTACTACGCGCCATAC TIG 54€0 45

Position of intemal starts




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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergene
résultant ?

2eme ORF le plus long

Avec un ATG

Score de -3 tandis que celui qui méme au plus long orf (qui
a aussi un ATG) est de -6

BlastP avec le premier start proposé :

& Downloadv  GenPept Graphics
hypothetical protein [Corynebacterium sp. EPI-003-04-2554_SCH2473622]
ID: WP_064833792.1 Length: 487 Number of Matches: 1

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

Range 1: 3 to 477 GenPept Graphics

Score

546 bits(1406) 0.0

Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct
Query
Sbjct

24
3
75
63
135
123
195
181
255
238
315
298

Expect Met

SILTASQSVTATRYIQPETLTAS --------- ADEDARELTGLVLPFGKPGRTSRGKLSV
+++TAS LTAS +E+AREL+GLVLPF KPG+T+RG SV
Nl.ITASAHNQPCKFILPADLTASQATTDDDTTTEENARELSGLVLPFNKPGKTNRGVFSV

TASALQIPEDLKRVKLYRDHSDVGGTPVGYATAAE IKEDGLYMSFRVGATPDGDAALVDV
A+++PEDL RVKLYRDHS+ GTPVG ATAAEIK+DG++MSF VGAT DGDAAL DV
NKDAIELPEDLGRVKLYRDHSNDNGTPVGRATAAE IKDDGIHMS FHVGATADGDAALADV

SEGIRDALSVELVSPQISGSQITAAQLSAVAIVAVPAYEDARVQSTPKPAAAKSVMSRLY
+EGIRDALSVEL P+I+  +TAA+L+AVA+VA+PAY+DARV T +++ S +
TEGIRDALSVELDDPEITDGIVTAARLTAVALVALPAYDDARV - - TAAAGKPRNLASTVT

TRDVITAGNNDTSTLTLREVSNALVARLQGDSTNEDLTAALGEITVSGNPKVTSPThLGE
A 4+ T+ L + +N 4V + + H D+TAALGEIT + NP V + WLGE
TH -INASKHEEKTMNLTKAANTIVTGMTS -ADHSDITAALGE I TNANNPAVONVQWLGE

LWNGQPYTRLIVPTMGTATLTDMTLSGWRWVTRPEVDDYAGNLAEIPTNTPTTEPYTVEA
LW+G + R I+PT+ + LT + L GWRW T P VDDYAGNL EIPTN+P TE VEA
LWSGARFQRQIIPTLSSQPLTGIKLRGWRWKTLPTVDDYAGNLQEIPTNSPATEAIEVEA

KRLAGGHKLDRKYIDFPNAEFIQSYLREMARSYAEKTDARAATYIVGESTTVLESTSQAD
KR+AGGHKLDRKYIDFP+A FIQSYL EM SYA K+D +AA ++V E+ ETQ+
KRIAGGHKLDRKYIDFPDAGFIQSYLAEMTNSYAMKSDEKAADFVVAEAKKKKEKTKQPN

ositive: Gaps

Composmona! matrix adjust. 276/480(58%) 350/480(72%) 14/480(2%)

74

62

134
122
194
180
254
237
314
297
374

357

v Next

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 ?

A L m i) oS
Score Expect Method Identities Positives Gaps

546 bits(1408) 0.0  Compositional matrix adjust. 276/480(58%) 350/480(72%) 14/480(2%)

Query 6 SILTASQSVTATRYIQPETLTAS---~----~ ADEDARELTGLVLPFGKPGRTSRGKLSV 56
+++TAS ++1 P LTAS +E+AREL+GLVLPF KPG+T+RG SV
Sbjct 3 NLITASAHNQPCKFILPADLTASQATTDDDTTTEENARELSGLVLPFNKPGKTNRGVFSV 62

Query 57 TASALQIPEDLKRVKLYRDHSDVGGTPVGYATAAEIKEDGLYMSFRVGATPDGDAALVDV 116
A+++PEDL RVKLYRDHS+ GTPVG ATAAEIK+DG++MSF VGAT DGDAAL DV
Sbjct 63 NKDAIELPEDLGRVKLYRDHSNDNGTPVGRATAAEIKDDGIHMSFHVGATADGDAALADV 122

Query 117 SEGIRDALSVELVSPQISGSQITAAQLSAVAIVAVPAYEDARVQSTPKPAAAKSVMSRLY 176
+EGIRDALSVEL P+I+ +TAA+L+AVA+VA+PAY+DARV T +++ S +
Sbjct 123 TEGIRDALSVELDDPEITDGIVTAARLTAVALVALPAYDDARV--TAAAGKPRNLASTVT 180

Query 177 TRDVITAGNNDTSTLTLREVSNALVARLQGDSTHEDLTAALGEITVSGNPKVTSPTWLGE 236
I A ++ T+ L+ +N+V + + H D+TAALGEIT + NP V + WLGE
Sbjct 181 TH--INASKHEEKTMNLTKAANTIVTGMTS-ADHSDITAALGEITNANNPAVDNVQWLGE 237

Query 237 LWNGQPYTRLIVPTMGTATLTDMTLSGWRWVTRPEVDDYAGNLAEIPTNTPTTEPYTVEA 296
LW+G + R I+PT+ + LT + L GWRW T P VDDYAGNL EIPTN+P TE VEA
Sbjct 238 LWSGARFQRQIIPTLSSQPLTGIKLRGWRWKTLPTVDDYAGNLQEIPTNSPATEAIEVEA 297

Query 297 KRLAGGHKLDRKYIDFPNAEFIQSYLREMARSYAEKTDARAATYIVGESTTVLESTSQAD 356
KR+AGGHKLDRKYIDFP+A FIQSYL EM SYA K+D +AA ++V E+ ETQ+
Sbjct 298 KRIAGGHKLDRKYIDFPDAGFIQSYLAEMTNSYAMKSDEKAADFVVAEAKKKKEKTKQPN 357

Query 357 LLRAAGKARQIMKRTARVEPTTYLVNSDDLFDLMDITQLEKPEFLDLLGVDPAAFVDDPA 416
LL AA KARQI+K+ R+EPT +LVN DDLF LMDIT ++ PE+L LLGV+P F+ D
Sbjct 358 LLHAAAKARQIIKKQVRMEPTAFLVNPDDLFKLMDITTMDNPEYLKLLGVEPEKFIADDK 417

Query 417 VPAGRVIAYHKEALKFGELPGSPIRVNADDVARGGTDNALFGYYAPYLEDSRGLVAVPFG 476
VPA VIAYHK+A+ FGELPGSPIRVNA DVARGG+D+ALFGY+A ++ D+RG+V V F
Sbjct 418 VPANSVIAYHKDAITFGELPGSPIRVNAVDVARGGSDHALFGYWAAFVSDARGIVQVEFN 477

DECISION:

4071

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 102 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignnent Scores
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Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPS_Draft_7, function unknown, 477 931 0.0
EpicDab_9, major capsid and protease fusion protein, 628 387  e-107
sallySpecial 8, major capsid and capsid maturation protease, 635 359  9e-99
Emperor_10, capsid and capsid maturation protea: 356 6e-98

9
5
n

Cahiahe 0 mad. 7a_02

*** nr:

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




Ig-like d f protein sp. IEGM 1318] Rhodococcus sp. IEGM 1318 331 331 92% 4e-103 40.87% 591 WP_317825412.1
hypothetical protein [Gordonia westfalica] Gordonia westfalica 331 331 93% 8e-103 43.63% 619 WP 074850014.1
protein [C: Corynebacterium matruchotii 323 323 95% 1e-101 40.13% 480 WP_126299854.1
TPA: prohead serine protease [C: sp] Caudoviricetes sp. 321 321 95% 1e-100 39.70% 480 DAK55032.1
TPA: prohead seine protease sp. otCCv12] Siphoviridae sp. ctCCv12 319 319 95% 6e-100 39.70% 482 DAD90001.1
TPA: protein [C striatum] Corynebacterium striatum 318 318 93% 4e-99 38.56% 498 HAT6525545.1
protein [C Corynebacterium freiburgense 313 313 94%  2e-97 39.75% 485 WP_200246076.1
TPA: prohead serine protease [C: sp] Caudoviricetes sp. 311 311 98% 6e-97 39.58% 481 DAU29195.1
TPA: prohead serine protease [C: sp] Caudoviricetes sp. 310 310 95% 3e-96 39.44% 482 DADE0100.1
major head protein [Gordonia phage SallySpeciall Gordonia phage SallySpecial 314 314 93% 3e-96 43.80% 635 YP 010674629.1
protein [C: Corynebacterium amycolatum 301 301 60% 2e-95 51.74% 303 MCQ9175172.1
protein [C Corynebacterium amycolatum 303 303 64% 395 49.68% 360 MCQ9177229.1
hypothetical protein [Nocardia salmonicida] Nocardia salmonicida 208 298 93% 4e-91 38.01% 524 WP 328659909.1
protein VH15_05935 [Cor ulcerans] Corynebacterium ulcerans 200 290 79% 1e-89 42.15% 389 KKOB7266.1
TPA: prohead serine protease [C: sp] Caudoviricetes sp. 289 289 93% 5e-88 37.17% 512 DAI73898.1
protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 285 285 94% 9e-B7 34.76% 493 WP 201816512.1
TPA: prohead protease [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 279 409 84% 1e-83 49.10% 544 DAL07352.1
ical protein [C: accolens] Corynebacterium accolens 276 399 84% 2082 48.75% 559 WP 284900640.1
protein [C accolens] Corynebacterium accolens 273 395 84% 3e-81 48.03%
protein [C: auriscanis] Corynebacterium auriscanis 271 271 97% T7e-81 35.14% 510 WP 282939128.1
protein [C: accolens] Corynebacterium accolens 260 326 71% 2080 46.95% 481 WP 302526986.1
TPA: protein [C triatum] Corynebacterium striatum 267 392 84% 2079 49.46% 536 HAT1137147.1
TPA: protein [C striatum] Corynebacterium striatum 267 392 84% 3e-79 49.46% 536 HAT6642577.1
TPA: protein [C triatum] Corynebacterium striatum 265 390 84% 2078 49.10% 536 HAT1171110.1
protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 261 261 93% 5e-77 34.58% 504 WP 284790713.1
protein FRC0370_01633 [C: e 259 250 93% 9e-77 36.36% 493 CAB0869439.1
protein [C: rouxii] Corynebacterium rouxii 259 250 93% 1e-76 3554% 493 WP 1558738111
protein [C ulcerans] Corynebacterium ulcerans 259 250 93% 1e-76 3523% 487 WP 013912151.1
-  Aimannean AaTan ~ - ncn e mem nlae amase anm ~amacannes 4
Graphic Summary Alignments Taxonomy

ing significant Download Select columns ~  Show >]
select all 100 sequences selected GenPept  Graphics Distance tree of results ~ Multiple alignment MSA Viewe
hypothetical protein [Cc sp. EPI )4 4_SCH2473622] Corynebacterium sp. EPI-003-04-255. 546 546 98% 00 57.50% 487 WP_064833792.1
hypothetical protein [Ce Corynebacterium pseudodiphther 543 543 98% 0.0 57.08% 487 WP 284587137.1
hypothetical protein [C Corynebacterium pseudodiphtheriti 540 540 96% 0.0 57.87% 480 WP_284849033.1
hypothetical protein [Corynebacterium propinquum] Corynebacterium propinquum 536 536 98% 0.0 56.34% 488 WP_302524537.1
hypothetical protein [Corynebacterium propinquum] Corynebacterium propinquum 535 535 98% 0.0 56.76% 488 WP _284594222.1
TPA: hypothetical protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 533 533 96% 00 53.65% 523 HCDA134811.1
hypothetical protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 533 533 96% 0.0 54.06% 521 WP 201806826.1
TPA: hypothetical protein [Cc striatum] Corynebacterium striatum 530 530 96% 00 5271% 532 HCD1553130.1
hypothetical protein [unclassified unclassified Corynebacterium 512 512 96% 2e-175 53.88% 492 WP _070736124.1
conserved hypothetical protein [C triatum] Corynebacterium striatum 483 483 97% 1e-163 49.81% 518 CQD13968.1
hypothetical protein [Corynebacterium oculi] Corynebacterium oculi 412 412 93% 1e-135 45.77% 523 WP_055121350.1
hypothetical protein FRC0474 02082 [ diphtheriae] C diphtheriae 410 410 98% 1e-135 48.09% 476 CAB0972127.1
hypothetical protein [Corynebacterium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 411 411 95% 2e-135 45.97% 524 WP_337890918.1
hypothetical protein [Corynebacterium belfanti] Corynebacterium beffanti 409 409 98% 4e-135 47.88% 476 WP_197692068.1
hypothetical protein [C diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 409 409 98% 5e-135 48.09% 476 WP_182001105.1
P2 hunothatical orotein CIP107521 01961 [Corvnahacterium dinhtherias! Corvnabacterium diohthariae 408 408 9A% T7a-135 A7.88% 475 CAROSG77951

100 sequences selected @

S

Query seq.
SuperfaniLis

Putative conserved di have been d d, click on the image below for detailed results.
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Peptidase_578 superfamily

Distribution of the top 107 Blast Hits on 100 subject sequences
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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

N
~

224 4

p L_lactis_ph-HCP
Peptidase_578_2
Peptidase_S77 P p

Peptidase_578 C

Hu-like_gpT Hu-
E ________Gp23 Hajor caps 2

 Peptidase_s

Pfam : L_lactis_ph-MCP ; Lactococcus lactis bacteriophage major
capsid protein

CAPSD_BPPA) Capsid polyprotein 100 6e36 31923 415 am 667
hage PAJU2 OX=50.

100 34e34 3256 43 43 602

9991 2202 0126 216 260 385
id 999 322 s 02 277 02
e 999 442 171 194 25 B

MAJOR CAPSID PROTEIN; VIRUS, VIRUS 999 1se21 1888 218 257 22
COAT PROTEIN, VIRUSIVIRAL PROTEIN,

BACTERIOPHAGE, CAPSID, AUTO-

CATALYTIC CROSS-LINK,

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

gene precedent est de fonction inconnue
gene suivant est une head to tail adaptator




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

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

Outside
Membrane
Inside

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

100 200 300 400 500

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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Sequence
P2 PN Ihoabilidi A+ to dhi lot by

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

SEA-PHAGES ?

oui

DECISION:

major capsid and protease fusion protein




Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage CyranoPS
Géne # 8
Coordonnées du Stop 5958
Direction (For/Rev) For
R Gap 1
Gap/chevauchement avec un autre géne
5506

Fonction prédite

head-to-tail adaptor

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

yanoPS complete sMce. 9@%{5“:#0%’&8&995‘5[’;3% 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 4/9

Direct Sequence
A

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

ences producing significant alignments

, function uminown, 158

Color Key for Alignment Scores

lelit

o 50 100

selectall 100 sequences sefecte

0000000000 0E000OE000OE

Download ~
GenPept  Graphics

Scientific Name

Select columns

Show

Distance tree of resylts  Multiple alignment MSA

100 vV

°

Total Query E Per

Accession

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

NON

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) : 5506

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 5506

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

2% Choose ORF start [fo--® '
Starts : 19 ORF Start : 5746 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SD Scoring Matrix Kibler? Explore
Selected: 1 ORFStop :5958  S'End 00 00 1000 3 9 z 4|

Spacing Weight Matrix |Broad -
[ I I | I ]

ORF Length: 213 3End 558 474 610 462

I
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region Start|Start ORF
£ Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
0,4¢€7 14 -8,305 TG 5494 4€5
0,4¢€7 17 - 0s GTG 5497 4€2
, 443 5 -€,€0¢€ ATG 550¢ 453
, 493 8 -€,231 GTG 5515 444
,404 S -€,334 GTG 5533 42¢
,833 8 -5,535 ATG 5548 411
, 500 s -4,441 ATG S5€0s 354
,54€ 10 -3,90¢ ATG sSe€2¢ 333
,488 14 -4,1¢€4 TIG 5¢€8¢ 273
,707 13 -5,738 TIG 5713 24¢
L 974 S -5,1€¢ ATG 5743 21¢
1,974 12 -5,1¢€¢ T 574¢ 213
2,022 S -5,0€9 ATG 5808 150
1,€s50 12 -5,748 GIG s8€3 S€
1,5€1 7 -5,3€9 ATG 5872 87
1,5€1 13 -5,217 GIG 5878 8l
1,133 13 -€,918 ATG 5517 42
18 -€,023 1,04¢ 7 -7,245 GIG 5950 9
1s -€,023 1,04¢ 10 -€,981 ATG 5953 €

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

L’ORF la plus longue 465pb -> TTG 5494, chevauchement de 11
L’ORF pour I'ATG 5506 est de 453pb, gap de 1

ATG 5548 on a une ORF de 411pb, gap de 43pb
ATG 5605 on a une ORf de 354pb, gap de 100pb

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 ?

Les START 5506 et 5548 ne sont pas conservés (les autres n’ont pas
été téstés)

DECISION:

ATG 5506




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

Collection des éléments de Rationnelle
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 Distribution of 68 Blast Hits on the Query Sequence

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

(phagesDB et/ou nr) avec Color Key for Aliganent. Scores
- 50-60  NG0=2007 ISEZO0N
une e-value < 10* et une - =

couverture acceptable ? B B e

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) value
CyranoPs_Draft_8, function unknown, 150 311 4e-85
Emperor_11, function unknown, 109 82 de-16
sallyspecial_9, head-to-tail connector complex protein, 112 77 le-14
Coeur_8, head-to-tail adaptor, 114 72 6e-13
Schiebs_9, head-to-tail adaptor, 111 71 8e-13

*** nr .

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




Graphic Summary Alignments Taxonomy

ducing significant aligi load ¥ Select col ~ Show | 100V | @
select all 100 sequences selected GenPept  Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewe
s S Some Scre Cowr valae b Lan Acsosin
v v v v v
h -al protein [Corynebacterium diphtheriae Corynebacterium diphtheriae 110 110 67% 6e-28 53.47% 103 WP_003852555.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 108 108 68% 3e-27 5340% 100 WP_134884367.1
protein [C belfanti] Corynebacterium belfantii 107 107 68% 6e-27 5243% 100 WP_197692067.1
protein FRC0497_01833 [C« C 107 107 68% 6e-27 5243% 100 CAB1005428.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 107 107 68% 1e-26 5243% 100 WP_014318095.1
protein CIP107527_01916 [C ol 107 107 68% 1e26 52.43% 100 CAB 7.1
protein CIP107524_01827 [C: C 106 106 68% 2026 52.43% 100 CAB0565169.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 106 106 68% 2e-26 5243% 100 WP _088298561.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 105 105 68% 5e26 51.46% 100 WP_106361643.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 105 105 68% 5e-26 51.46% 100 WP_182001104.1
protein FRC0474_02083 [C¢ C i 105 105 68% Se-26 51.46% 100 CAB0972152.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 105 105 68% 6e-26 5049% 100 WP 205917741.1
hypothetical protein FRC0370 01714 [Corynebacterium ¢ Cor dacterium 2riae 68% 1e-25 51.46% 100 CAB0870082.1
hypothetical protein [Corynebacterium] Corynebacterium 100 100 68% 5e24 47.57% 102 WP_064833790.1

Q hover to see the title & click to show alignments Show Conserved Domains Alignment Scores [ll<40 |[40-50 [J50-80 ([W80-200 [M>=200

100 sequences selected @ Nop ive conserved di ins have been d

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

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 ?
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PFam : Phage_connect_1 ; Phage gp6-like head-tail connector
protein

Cd : gp6_gp15_like; Head-Tail Connector Proteins gp6 and gp15, and
similar proteins. Members of this family include the proteins gp6
and gp15 from bacteriophage HK97 and SPP1, respectively.




PDB : Head completion protein gp15; Bacteriophage, SPP1, Portal

Protein, Head completion proteins, Connector Complex, DNA
Channel, VIRAL PROTEIN; 2.7A {Bacillus subtilis}

Uniprot : HCP15_BPSPP Head completion protein gp15 OS=Bacillus

phage SPP1 0X=10724 GN=15 PE=1 SV=1

Nr Hit
1 P85500
2 BOZSF3
3 Q38300
4 Pa9g61
5  7RWZ.C
6  3B5.D
7  10HGB
8  8FQKF

Name

CAPSD_BPPA] Capsid polyprotein
0S=Pseudomonas phage PAJU2 OX=504346
PE=1SV=2

CAPSD_BPHA1 Major capsid protein
0S=Halomonas phage phiHAP-1 (isolate -
/Gulf of Mexico/-/2001) OX=1283337
GN=HAPgp05 PE=

CAPSD_BPLC2 Major capsid protein
0OS=Lactococcus phage c2 OX=31537 GN=I5
PE=4 SV=1

CAPSD_BPHK7 Major capsid protein
OS=Enterobacteria phage HK97 OX=37554
GN=5 PE=1 SV=1

Major capsid protein; HK97-like fold, capsid
size redirection, major capsid protein,
VIRUS; 4.0A {Staphylococcus aureus}

major capsid protein; acne, bacteriophage,
HK97-like, VIRUS; 3.7A {Propionibacterium
phage PA6}

MAJOR CAPSID PROTEIN; VIRUS, VIRUS
COAT PROTEIN, VIRUS/VIRAL PROTEIN,
BACTERIOPHAGE, CAPSID, AUTO-
CATALYTIC CROSS-LINK,

Scaffolding domain delta; Prohead I,
icosahedral symmetry, HK97, phage,
capsid, VIRUS; 3.5A {Escherichia phage
HK97}

Probability

100

100

99.98

99.91

99.9

99.9

99.89

E-value

6e-36

3.4e-34

8.8e-30

2.2e-22

3.2e-22

4.4e-22

IS ezl

1.5e-21

Score

319.23

302.56

261.83

201.26

201.56

193.71

185.88

195.43

SS

349

28.7

19.4

21.8

Aligned
cols

441

423

409

260

277

258

257

260

Target
Length

667

602

480

385

315

282

385

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

Oui le gene avant est une major capsid




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

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
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DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
(=)} @

o
IS
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N
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g
(=}
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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

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

SEA-PHAGES ?

TMHMM ou Phoebius par ex).
oui

DECISION:

head-to-tail adaptor

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 9
Coordonnées du Stop 6326
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove de 1




Coordonnées du Start retenu

5958

Fonction prédite

Tail terminator

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

YES BOTH

1.0

anoPS complete sMce. ?@F&Eﬁkmhc%r&%eﬂ%gge 3" overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 4/9

Direct Sequence
Al

Y-a-t-il des éléments

supportant un potentiel
codant ?

@

Q

c

<

S

o

@

12}

>

g§<

I

2

£

2

&

5

© 1 .O 4400 4800 5200 5600 6000
05F w—u 1 i Vo [
0.0 | | | | | | | 1 | | -l Nl | | | | ] |
= 4400 4800 5200 5600 6000

Nucleotide Position




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

Sequences producing significant alignments:

Distribution of 58 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

lclll.m
o 50 100

Score E
(bits) value

CyranoPS_Draft_9, function unknown, 122 248 3e-66
GMAS_8, function unknown, 113 42 0.002
T2j14_9, function unknown, 118 36 0.029
Saphira_9, function unknown, 118 36 0.029
Rahul_9, tail terminator, 113 36 0.029
Coeur_9, function unknown, 113 36 0.029
vank_9, function unknown, 118 36 0.038
Tynabreu_9, function unknown, 118 36 0.038
P ing significant alig Download ~ Select columns - show ]
2 selectall 29 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of resylts  Multiple alignment MSA Viewer
Max Tol Quey E  Per Ax
S 2 Score Score Cover value Ment Len  Accesson
v v v v v
£ conserved hypothetical protein [Corvnebactenum striatum) Conyredacienum striatum 867 867 89% Ge19 4037%

859 859 &% t1e18 4037
859 859 89% 2018 40.37%
759 759 89% 1eld 36.70%
739 739 89% Te1d 3670%
732 732 9%  1e13 3596%
724 724 100% de13 30.33%
720 720 100% Se-13 30.33%

693 693 80% Se12 M%
697 697 90% Se12 3423% 131 WP 2845

28

693 693 2% Se12 3509%
693 693 8% Te12 3495%
689 689 80% Te12 3469%
636 686 0% le11 3423%
632 682 W% le-11 2895%

670 670 9% de-1 2810%

AR RAR  RRY  datt A1

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 Rationnelle
réponse
Quel start Glimmer et Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne

GeneMark suggérent-ils ? | pas de résultats) : 5958
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 5958

= Choose ORF start =NEeE TXT
Est-ce que le start est = e
q Starts: 9 ORF Start : 6065 Can1 Con2 Cond Lenoh op oo v [ <] Exlore

ié 3 i Selected: 1 RFStop :6326  5'End (583 389 472 108
associé a un RBS (Ribosome ORF Stop : 3383 47, o ,
( ORF Length : 261 FEnd 609 402 540 261 Spacing Weight Matix |Broad -
I

Binding Site) de bon score ? I | I
StajRaw SD |Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |[Start|Start ORF
g Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length

ACACTAAGCCGGTCGIGATGTA ATG 5958 3€5

1 -€,023 1,04¢ 15 -7,17

5,284 1,40¢ 15 C €0€€
3 -5,171 1,4€1 € -€,472 CACACGGCGAA TTIG €123 204
4 -5,021 1,534 8 -6, TGCACACGGCGAATTGATICIT ATG €132 158
5 -3,518 2,073 3 -5, TGAAGATCTICAACCAGAAAGAC ATG €177 150
€ -4,744 1,€70 1€ -5, CGTTCTTGAACCGCTICCGCGCG TTG €213 114
7 -€,074 1,021 S -7,472 TGAACCGCTCCGCGCGTIGGGC GTIG €219 108
B8 -5,90€ 1,103 13 -€,977 CCTACCCCCCGATTICCICCCCC | TITG €27¢ 51
5 -€,430 0,847 ] -7, CTCCCCCTTGCCCGCGATCARR. TTIG €251 3¢

Est-ce que le start prédit
conduit au plus long ORF? | ORF la plus longue
Sinon, est-ce que I'ORF le
plus long conduit a un
chevauchement excessif Score de -7.170
avec un autre ORF (>30bp) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF la plus longue avec un ATG

Est-ce que le start est
conservé chez les -

homologues voir Starterator
?




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

& Downloadv  GenPept Graphics

conserved hypothetical protein [Corynebacterium striatum)]
Sequence ID: CQD13973.1 Length: 116 Number of Matches: 1

BI ?
aStp * Range 1: 7 to 114 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
86.7 bits(213) 9e-19 Compositional matrix adjust. 44/109(40%) 66/109(60%) 1/109(0%)
Query 8 DWFCSTLNGLGIECTADQRDIQVPGAFITVTKLSDWSIDLTTVVAHGELILMTRDIGGRE 67
D + L+ GI T D R++ PG F+TVTK+SD +4D + V G+++ + RD+GG
Sbjct 7 DQVLTVLDDAGIAATIDARNLSAPGCFVTVTKVSDLALDGSAKV-TGDIVAVVRDLGGAA 65
Query 68 DLNQKDMLLKAVLEPLRALGVWVTTIRPTEQALPPDSSPLPAIKLEWSL 116
D++ LL V+EPL+A V +T I EQA PP LPA +L ++L
Sbjct 66 DIDNLSALLDDVVEPLKAANVEITDIITNEQATPPSGGTLPAARLTYTL 114
& Downl v GenPept Graphics
MULTISPECIES: hypothetical protein [unclassified Corynebacterium]
Sequence ID: WP_070736120.1 Length: 116 Number of Matches: 1
See 2 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)
Range 1: 7 to 114 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
85.9 bits(211) 1e-18 Compositional matrix adjust. 44/109(40%) 66/109(60%) 1/109(0%)
Query 8 DWFCSTLNGLGIECTADQRDIQVPGAFITVTKLSDWSIDLTTVVAHGELILMTRDIGGRE 67
D + L+ GI T D R++ PG F+TVTK+SD +4D + V G#++ + RD+GG
Sbjct 7 DQVLTVLDDAGIAATIDARNLSAPGCFVTVTKISDLALDGSAKV-TGDIVAVVRDLGGAA 65
Query 68 DLNQKDMLLKAVLEPLRALGVVWVTTIRPTEQALPPDSSPLPAIKLEWSL 116
D++ LL V+EPL+A V +T I EQA PP LPA +L ++L
Sbjct 66 DIDNLSALLDDVVEPLQAANVEITDIITNEQATPPSGGTLPAARLTYTL 114
|

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 :

RIEN

*** nr




[N < ENCH< NN NN NN NN NN ECE< BN NCE<EN<N<N<]

Distribution of the top 29 Blast Hits on 29 subject sequences

m

1 20 40 60 80 100 120

conserved protein [C striatum] Corynebacterium striatum 86.7 867 89% 9e-19 40.37%
protein ified C unclassified Corynebacterium 859 859 89% 1e-18 40.37%

TPA protein [C triatum] Corynebacterium striatum 859 859 89% 2e-18 40.37%
TPA: protein [C striatum)] Corynebacterium striatum 759 759 89% 1e-14 36.70%
Corynebacterium 739 739 89% Te-14 36.70%

protein [C Corynebacterium propinquum 732 732 92% 1e-13 35.96%

protein [C: Corynebacterium diphtheriae 724 724 100% 4e-13 30.33%

protein FRC0431_01840 [C c 720 720 100% 5e-13 30.33%

protein N579_07875 [C 090104]C: 090104 69.3 693 80% Se-12 34.69%

protein [C: Corynebacterium pseudodiphtheriticum 69.7 69.7 90% 5e-12 34.23%
hypothetical protein [Corynebacterium] Corynebacterium 603 693 92% 5e-12 3509%
protein [C: hadale] Corynebacterium hadale 693 693 84% T7e-12 34.95%

protein [C Corynebacterium propinquum 689 689 80% T7e-12 34.69%

protein [C Corynebacterium pseudodiphtheriticum 686 686 90% 1e-11 34.23%

protein CIP107524_01828 [C« C 682 682 99% 1e-11 28.93%

protein [C: Corynebacterium diphtheriae 670 67.0 99% 4e-11 28.10%

protein DIP1830 [C Corynebacterium diphtheriae 666 666 86% de-11 31.13%

protein [C Corynebacterium diphtheriae 67.0 67.0 99% 5e-11 28.10%

protein [C Corynebacterium pseudodiphtheriticum 662 662 80% 7e-11 33.67%

protein [C: belfantii] Corynebacterium belfantii 66.2 662 99% 1e-10 28.10%

protein [C Corynebacterium propinquum 662 662 90% 1e-10 33.33%

protein [C sp. EPI-003-04-2554_SCH2473622] Corynebacterium sp. EPI-003-04-2554 SCH24... 662 662 90% 1e-10 33.33%

protein [C Corynebacterium diphtheriae 651 651 99% 2e-10 27.27%
hypothetical protein FRC0474_02084 [C« Ce 647 647 99% 4e-10 27.27%
protein [C Corynebacterium diphtheriae 643 643 99% 4e-10 26.45%

protein FRC0087_01817 [C c 643 643 99% 5e-10 26.45%

protein FRC0497_01832 [C c 639 639 99% 7e-10 26.45%

protein [C Corynebacterium diphtheriae 635 635 99% 8e-10 26.45%

protein CIP107559_01881 [C e 635 635 99% 8e-10 26.45%

121

€QD13973.1
WP_070736120.1
HCT5225723.1
HCD1553132.1
WP_070420699.1
WP_239210980.1
WP_003852557.1
CAB0923853.1
ERJ44226.1
WP_284587139.1
WP_049167470.1
WP_005275387.1
WP_144736465.1
WP_284849034.1
CAB0565189.1
WP_088298563.1
CAE50360.1
WP_342351207.1
WP_284506343.1
WP_197692066.1
WP_284504218.1
WP_064833788.1
WP_106361642.1
CAB0972182.1
WP_014318096.1
CAB0733833.1
CAB1005424.1
WP_205917719.1
CAB0612778.1




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 ?

Visualization

Resubmit Section

120

)

[EYER]
Phage_tail_U Pl

6U5J_C
v

Q9T1V8

8HQO0_a
4ACV_B
048448

:

.

064216
7C56_R

1 064326 TTTP_BPN15 Tail tube terminator protein 98.11 0.0013 44.42 14.1 114 132
0OS=Escherichia phage N15 OX=40631
GN=gene 12 PE=3 SV=1

2 3Fz2_) Minor tail protein U; Mixed Alpha-Beta fold, 98.08 0.00088 44.87 128 113 134
VIRAL PROTEIN; HET: MSE, SO4; 2.7A
{Enterobacteria phage lambda} SCOP: d.32

3 P03732 TTTP_LAMBD Tail tube terminator protein 98.06 0.0011 4472 13 114 131
0OS=Escherichia phage lambda OX=10710
GN=U PE=1 SV=1
4 PF06141.15 ; Phage_tail_U ; Phage minor tail protein U 97.71 0.0062 40.55 12 115 130
5 8GTF_o Terminator protein; Marine bacteriophage, 97.36 0.042 37.8 136 119 140

Cryo-EM, Siphophage, Stopper protein,
Terminator protein, Head-to-tail interfa

6 6U5)_C Collar PA0615; bacteriocin, pyocin, 97.16 0.086 37.46 13.7 116 171
ANTIMICROBIAL PROTEIN; 3.5A
{Pseudomonas aeruginosa (strain ATCC
15692 / DSM 22644 /

7 2GJV_E putative cytoplasmic protein; Structural 97.02 0.084 37.79 1.7 113 175
genomics, Unknown function, PSI, Protein
Structure Initiative, Midwest Center f

8 Q9T1V8 TRP_BPMU Probable tail terminator protein 96.97 0.073 38.24 111 119 182
0S=Escherichia phage Mu OX=10677
GN=Mup37 PE=2 SV=1

9 Q6QGE1 TTTP_BPTS5 Tail tube terminator protein 96.83 0.18 35.7 14 119 161

0S=Escherichia phage T5 0X=10726
GN=0ORF135 PE=2 SV=1

10 5A21.G TAIL-TO-HEAD JOINING PROTEIN GP17; 96.66 0.18 33.41 124 116 134
VIRAL PROTEIN, VIRAL INFECTION, TAILED

RACFTEDINDHAGE CIDHAVIDINAE CDD1

Uniprot : TTTP_BPN15 Tail tube terminator protein OS=Escherichia
phage N15 0X=40631 GN=gene 12 PE=3 SV=1

PDB : Minor tail protein U; Mixed Alpha-Beta fold, VIRAL PROTEIN;
HET: MSE, SO4; 2.7A {Enterobacteria phage lambda} SCOP:
d.323.1.1,1.1.1.1

Pfam : Phage_tail_U ; Phage minor tail protein U

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

Oui




qui montre une forte
conservation de l'ordre des
geénes ?

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

non

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

Outside
Membrane
Inside

1.0

Probability
o o o
£ (=] (o]

o
N

o
o

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

20 40 60 80 100 120

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Inside

20 40 60 80 100 120
Sequence

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

SEA-PHAGES ?

Oui

DECISION:

Tail terminator

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 10
Coordonnées du Stop 6737
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 12




Coordonnées du Start retenu

6339

Fonction prédite

Major Tail protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

anoPS complete sMce. ?fé‘?&&%%.?c'lb'}}:ﬁéef&?h%’ge 3" overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 5/9

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

Sequences producing significant alignments:

CyranoPS_Draft_10, function unknown, 132
Emperor_13, major tail protein, 146
SallySpecial_11, major tail protein, 148
EpicDab_12, major tail protein, 145
Schiebs_11, major tail protein, 149
Rahul_10, major tail protein, 153
Coeur_10, major tail protein, 151
GMAS_9, function unknown, 153

RRM1_10, putative tail protein, 143
McGonagall_10, major tail protein, 154

T selectall 100

[N H N NN NN NN NN NN <]

Distribution ol 10U BIast Hits on ihe Query_Sequence

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

Color Key for Alignment Scores

N
0 50 100

score  E
(bits) Value

265 4e-71
88 9e-18
83 2e-16
_81 8e-16
79 4e-15
22 6e-13
72 6e-13
70 2e-12
52 2e-11
64 1le-10
GenPept

pofresults  Multiple alignment MSA Viewer

Quey E  Per  Ax
Cover  value ent  Len Accession

122 %% e 52219 1% WP |

121 96% Se32 139 ¥

120 96%  tedt 1%

19 9% 2031 5147 39

19 9% 3031 51.47% 139 X

M9 96% 4031 50.74% 139

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

2
o |
=

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) : 6339
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 6339

Est-ce que le start est
associé a un RBS (Ribosome

2§ Choose ORF start
Starts: 7 ORF Start : 6591

Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SD Scoring Matrix

(o] O sl

Kibler7 - Explore

Selected : 1 ORFStop :6737  S'End 538 615 462 78 o ,
Binding Site) de bon score ? ORFLength: 147 YEnd 542 523 598 321  SpacingWeightMatix [Brosd ] Docurert |
I 1 ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 i-1,883 (3,066 12 -2,929  AGACCAGTAAGGATCATTTATC |ATG €339 399
2 -5,312 1,393 1€ -€,534 CGGTGTTGATTTICTICCGCACAG GIG €417 321
3 -4,141 1,5¢€4 lé -5,3¢€2 AGAAGCGGGTGATGTITATTA €4¢€2 27¢€
S -4,€94 1,€54 13 -5,7€S GCCAAATACGGCGCTAGGTIGCC ATG €E€LS 123
€ -5,901 1,108 13 -€,972 GGTCACCATCGACCCGCTACCC GIG €€sl 87
7 -5,814 1,147 17 -7,118 TACCGAGATTGCACAGICIGAC GIG €€37 S1
Est-ce que le start prédit
conduit au plus long ORF ? | ORF le plus long
Sinon, est-ce que I'ORF le
o s Score de -2
plus long conduit a un
chevauchement excessif ATG

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

homologues voir Starterator
?




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

Range 1: 1 to 136

Blastp ?

DECISION:

homologues retrouvés par

ium diphtheriae]
equence ID: WP_014318097.1 Length: 139 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 136

6339

Related Information

v Next A Previoys <eDescriptions

Related Information

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

Color Key for Alignnent Scores
<40 40-50 50-80 [ 80-200  INSE2000NN
lelll.

0

100

*** nr

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

major tail protein [Gordonia phage

TPA: tail tube protein [Caudoviricetes sp.]

80.1  80.

Caudoviricetes sp.

69.7 697 99%
Caudovi

Gordonia phage EricDab

793 793 96% 2e-15 37.50% 145 YP 010674654.1

1 90% 9e-16 39.20% 148 YP_010674632.1

1e-11 33.33% 142 DAP67703.1

797 797 94% 2e-15 38.93% 159 DAI73884.1




q producing significant aligi load Select col| v Show[ 100 v ] (2]
select all 700 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewer
) SOHMCNATE |3l e Comr ek | It |Lon | Acsssson
protein [C belfantii] Corynebacterium belfantii 122 122 96% 3e-32 5221% 139 WP_197692065.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 121 121 96% 5e-32 5221% 139 WP_014318097.1
hypothetical protein FRC0086_01805 [Corynebacterium diphtheriae Corynebacterium diphtheriae 120 120 96% 1e-31 5221% 139 CABO734176.1
protein CIP107559_01882 [C [ 19 119 96% 2e-31 51.47% 139 CAB0612796.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 19 119 96% 331 51.47% 139 WP_088298565.1
protein (C Corynebacterium diphtheriae 19 119 96% de-31 50.74% 139 WP_134884349.1
protein FRC0087_01816 [C: Cor 19 119 96% de-31 51.47% 139 CABO733813.1
protein CIP107524_01829 [C Cor 19 119 96% de-31 51.47% 139 CAB0S65201.1
protein FRC0405_01824 [C: Cor M7 117 96% 3e-30 50.74% 139 CAB0884021.1
TPA: protein [C: striatum) Corynebacterium striatum 15 115 93% 5e-30 53.12% 135 HCT5225724.1
TPA: protein [C: striatum) Corynebacterium striatum 15 115 96% 9e-30 49.24% 135 HCD1553133.1
protein [C: sp. HMSCO65A05) Corynebacterium sp. HMSCO065A05 114 114 93% 2029 5234% 136 WP _070776423.1
putative tail protein [C striatum] Corynebacterium striatum 14 114 93% 3e-29 5234% 135 CQD13976.1
hypothetical protein [Corynebacterium] Corynebacterium 114 114 96% 3e-29 48.48% 135 WP 070420700.1
protein [C: sp. HMSC077D10] Corynebacterium sp. HMSC077D10 114 114 93% 4e29 5234% 136 WP_070736118.1
TPA: tail tube protein [Caudoviricetes sp.) Caudoviricetes sp. 12 112 100% 2e-28 4599% 137 DAX64369.1
LI Fanm A 490 40N 1897 ARDRYL 137 WD NAGIATARG 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 ?

Visualization
Resubmit Section

6 132

Pfam : Phage_tail_2 ; Phage tail tube protein

PDB : Major tail protein; Marine bacteriophage, Cryo-EM,
Siphophage, Baseplate, Megatron protein, Tail fibre protein, Distal

tail protein, Hub protein, VIRAL; 4.5A {Dinoroseobacter phage

vB_DshS-R4C}

Uniprot : STRU3_BPPAIJ Structural protein 3 OS=Pseudomonas

phage PAJU2 OX=504346 PE=1 SV=2

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

Gene avant : minor tail protein




Est-ce que ce géne code pour
une protéine DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
transmembranaire (TM) ? Outside P ) y _Opoogy ' ¥pe:
Membrane
inside 0 20 40 60 80 100 120
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
£ 0.6
Q
2
£ 04
0.2
—— Outside
0.0 0 20 40 60 80 100 120
Sequence
Est-ce que la fonction Non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
Major Tail protein
DECISION:

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Fonction prédite

Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 11
Coordonnées du Stop 7165
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 2
Coordonnées du Start retenu 6740
NKF

Décision #1 : Est-ce un gene ?




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 ?

noPS complete swce ‘?ESF&‘ aggkmhc L‘J@\R&epﬁgggge 3" overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 5/9
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Sequences producing significant alignments:

Color Key for Alignment Scores

L 1.
0 50 100

Score E
(bits) value

CyranoPS_Draft_11, function unknown, 141 284 Ge-77
Schiebs_12, function unknown, 124 108  4e-24
Emperor_14, function unknown, 129 187 1e-23
SallySpecial_12, function unknown, 130 106 2e-23
EpicDab_13, function unknown, 127 101 6e-22
Swenson_11, minor tail protein, 125 82 1le-15
Toulouse_10, minor tail protein, 125 729 4e-15
Seume_11, minor tail protein, 125 79 4e-15
Taj14_11, minor tail protein, 125 78 7e-15
StewieGriff_11, minor tail protein, 125 28 T7e-15
saphira_11, minor tail protein, 125 _78 7e-15
Lore_11, minor tail protein, 125 78 7e-15
Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
producing significant ali; Download ~ Selectcolumns ¥ Show | 100Y | @
selectall 10 GenPep! Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewer
Por.  Acc
dent  Len Accession

[CECE BN N CE N << NN H NN <]

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

NON

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) : 6740
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 6740

% Choose ORF start P[RS |
Esi.:-’c? que le sta'rt est s 10 ORFSW 606 C1 O G Lewh ooy [Roer ] B
associé a un RBS (Ribosome | #* ORFStop : 7165  5End[571 500 714 42 I ‘ e —
ORFlength: 240  3'End 570 473 500 426 pacing Weight Matrix [Broad | Sestilart |
Binding Site) de bon score ? l [ 1 I I
tajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
....... -5,930 1,081 5 -7,328 CACAGTICTGACGIGICCIGGAC (GIG €€ss 4¢3
-4,337 1,8¢é2 14 -5,434 TTACCGCAGCAACTGCCTAGAC ATG €740 42¢
-4,55¢€ 1,7€2 10 5, GCTGAARRARAGCGGGCGITGAC |GTIG €815 351
-5,917 1,098 13 €,987 TAARTCGGCGGCTCARATIGIC ATG €2e3 303
-5,474 1,313 18 72 TCGCGGCGCTIGATTITATGCCCC  GTIG €890 27¢
-5,383 1,358 13 -€,454 | ATGCCCCGTGGCACCTIGTICAGT ATG €505 2€1
-4,388 1,843 14 -5,485 ACCTIGTCAGTATIGTICTAGCGCG (GIG €517 249
-5,474 1,313 10 -€,433 TATGICTAGCGCGGTG GC TIG €92¢ 24
-3,044 2,458 7 -4,2¢€¢€ ACCTAAATGGGTAGAAGRATAC ATG 7121 45
0 -3,044 2,499 1€ -4,2€€ GGTAGAAGARATACATGAACCAT AT 7130 3¢

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Plus long ORF avec un ATG

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?




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

provemooT
D: WP_201806824.1 Length

e all Ident

RELRRTLKK
RELRR LK+,

shjct 4 RELRRALKQAGL
Query 61
AACTOTA
Sbjct 6 RAAGTQTA
Query 121 YMNHUNETIDKV 138

Y ++T4DK+
PTWVKEYKKKFODILOKI 136

& Download v G

o
144 Number of Matches: 1

| Protein

Related Information

YAGATHWGHHKRNT
YA IHWGhb+

v Next A Previous <«Descriptions

MULTISPECIES: hypoth
Sequence ID: WP_064833785.1 Length:

ee 2 more title(s) v See all Ident

| protein [Cory

1
fum]
140 Number of Matches: 1

| Proteins(IPG

Range 1: 6 to 137

Related Information

proteins to WP_064

ATHWGHHKRNIRPNLFLTRAASETEPKW 123
THWGW R T+P+L+LTRAA +TEP W
PIHNGWKARK IKPSLYLTRAAXDTEPNN 120

DECISION:

6740

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

<40 40-50 50-80 O 80-200  [IIIDER000
Lo .
0 50 100
Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) value

CyranoPS_Draft_11, function unknown, 141 284 6e-77
Schiebs_12, function unknown, 124 108 de-24
Emperor_14, function unknown, 129 107 le-23
sallySpecial_12, function unknown, 130 106 2e-23
EpicDab_13, function unknown, 127 101 6e-22
Swenson_11, minor tail protein, 125 80 le-15
79 4e-15

Toulouse_10, minor tail protein, 125

*** nr:




\ Compare these results against the new Clustered nr database @
m Graphic Summary Alignments Taxonomy
p ing significant alig load v Select coll ~ Show | 100Y | @
select all 700 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results ~ Multiple alignment MSA Viewer
escpion sconifoName [ (0% Cover vawe |l Loy Acoesson
protein [C striatum] Corynebacterium striatum 188 188 97% 2e-58 64.49% 144 WP_201806824.1
hypothetical protein [Corynebacterium] Corynebacterium 183 183 97% 2e-56 62.77% 140 WP 064833785.1
protein [Cor Corynebacterium pseud... 183 183 97% 2e-56 62.77% 140 WP_284849035.1
protein [C Corynebacterium propin... 182 182 97% 8e-56 62.77% 140 WP_284594216.1
hypothetical protein [Corynebacterium hadale] Corynebacterium hadale 180 180 95% 3e-55 64.18% 142 WP_095275385.1
protein [C sp. HMSCO06C06] Corynebacterium sp. H... 180 180 87% 5e-55 69.92% 142 WP_246817189.1
putative phage protein [Cs striatum] Corynebacterium striatum 177 177 95% 9e-54 60.74% 147 CQD13979.1
| protein | Ce unclassified Corynebact... 175 176 95% 4e-53 60.74% 147 WP 2468172161
TPA: protein [Ce striatum] Corynebacterium striatum 172 172 92% 4e-52 61.07% 138 HCT5225725.1
protein }_07920 [C¢ sp. HMSCO65A05) Corynebacterium sp. H... m 171 92% 1e-51 61.07% 138 OFP20320.1
protein [C Corynebacterium diphth... 162 162 99% 5e48 57.75% 137 WP_010935362.1
protein CIP107541_01712 [Cc Corynebacterium diphth... 162 162 99% 7e-48 57.75% 152 CAB0610097.1
hypothetical protein FRC0431_01842 [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphth... 160 160 3e-47 57.04% 152 CAB0923859.1
TPA: HK97 gp10 family phage protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 129 129 95% 48.89% 131 HAT1153068.1
TPA: HK97 gp10 family phage protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 127 127 95% 1e34 48.15% 131 HAT1137143.1
HK97 gp10 family phage protein bifidus] Gulosibacter bifidus 127 127 95% 2e-34 52.99% 125 WP_083524510.1
protein [C mastitidis] Corynebacterium mastitidis 125 125 96% 9e-34 47.79% 131 WP_082422082.1
protein [Cs accolens] Corynebacterium accolens 125 125  95% 1e-33 44.44% 131 WP_302526990.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 124 124 95% 3e-33 47.41% 131 DAL07359.1
HK97 gp10 family phage protein [C mastitidis] Corynebacterium mastitidis 124 124 96% 6e-33 46.32% 131 WP_337890914.1
'HK97 gp10 family phage protein [Gulosibacter hominis] Gulosibacter hominis 123 123 95% 9e-33 51.49% 129 WP 201518892.1
hypothetical protein [Schaalia hyovaginalis] Schaalia hyovaginalis 118 118 97% 6e-31 48.18% 130 WP_303773435.1
hypothetical protein [Schaalia georgiae] Schaalia georgiae 115 115 99% 6e-30 43.36% 130 WP_005867136.1
hypothetical protein [Actinomyces urogenitalis] Actinomyces urogenitalis 15 115 98% 6e-30 46.76% 131 WP 278787686.1
hypothetical protein [Microterricola viridarii] Microterricola viridarii 14 114  95% 3e-29 45.19% 130 WP_067226933.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 14 14 97% 6e-29 46.38% 138 DAT06839.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 13 113 99% 7e-29 43.36% 130 DAP67704.1
hypothetical protein [Microbacterium dauci] Microbacterium dauci 12 112 100% 1e-28 46.81% 126 WP 283717022.1
HK97 gp10 family phage protein Bifidobacterium m m 97% 6e-28 46.72% 135 WP_278711690.1
HK97 gp10 family phage protein sp. ESL0690] Bifidobacterium sp. ESL0690 109 109 99% 2e-27 44.29% 127 WP_277176301.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 109 109 95% 3e-27 41.79% 135 DAO68535.1
protein [Ct Corynebacterium freiburgense 109 109 95% 3e-27 43.28% 137 WP _027011474.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 109 109  95% 3e-27 41.79% 135 DAD60079.1
TPA: putative tail component [C: sp.] Caudoviricetes sp. 108 108 95% 7e-27 41.79% 135 DAK55028.1
'HK97 gp10 family phage protein [Corynebacterium matruchotii] Corynebacterium matruchotii 108 108 95% 9e27 41.79% 135 WP_126299858.1
hypothetical protein [Schaalia vaccimaxillae] Schaalia vaccimaxillae 108 108 95% 1e26 44.67% 146 WP_022867147.1
HK97-gp10 family putative phage protein [Canibacter Canibacter 107 107 99% 1e-26 41.43% 127 WP_166985206.1
TPA: putative tail component [Sij i sp. ctCCv12] Siphoviridae sp. ctCCv12 107 107 95% 1e-26 41.79% 135 DAD89989.1
TPA: protein bacterium] ‘Gemmatimonadaceae bacterium 107 107 98% 2e-26 40.00% 129 HXG71269.1
HK97 gp10 family phage protein Microbacterium sorbitolivorans 107 107 98% 2e-26 43.17% 134 WP_114116776.1
protein sp. BW80] Glutamicibacter sp. BW80 107 107 95% 2e-26 43.28% 128 WP_096284140.1
Est-ce que la séquence Pfam : Minor_capsid_2 ; Minor capsid protein
protéique s’aligne avec une | Uniport : GPG_BPMU Putative capsid assembly protein G
protéine de fonction OS=Escherichia phage Mu 0X=10677 GN=G PE=2 SV=1
annotée venant de la PDB ou
autre base de données lors
d’un crible HHPred avec une
proba >=90% et une
couverture acceptable ?




1 Q01261 GPG_BPMU Putative capsid assembly 99.51 1.7e-13
protein G OS=Escherichia phage Mu
0OX=10677 GN=G PE=2 SV=1

2 PF11114.12 ; Minor_capsid_2 ; Minor capsid protein 99.42 2.8e-12

3 PF04883.16  ; HK97-gp10_like ; Bacteriophage HK97- 99.13 5.5e-10
gp10, putative tail-component

4 PF05069.17 ; Phage_tail_S ; Phage virion morphogenesis 98.64 1.4e-7
family

5 P36934 VPS_BPP2 Tail completion protein S 98.6 7.6e-7
0S=Escherichia phage P2 0X=10679 GN=S
PE=4 SV=1

6 Q04776 YG36_BPMV4 Uncharacterized protein ORF6 98.01 0.000024
OS=Lactococcus phage mv4 OX=12392 PE=4
Ssv=1

7 PF20039.3 ; DUF6441 ; Family of unknown function 97.48 0.0015
(DUF6441)

8 P51724 YO022_BPHC1 Uncharacterized 26.0 kDa 97.15 0.0011
protein in rep-hol intergenic region
0OS=Haemophilus phage HP1 (strain HP1c1)
0OX=1289

9 PF17395.6 ; DUF5403 ; Family of unknown function 97.02 0.0026
(DUF5403)

10  PF06763.15 ; Minor_tail_Z ; Prophage minor tail protein 95.33 0.44
Z(GP2)

1 064215 VG21_BPMD2 Gene 21 protein 95.18 0.025
0S=Mycobacterium phage D29 OX=28369
GN=21 PE=4 SV=1

Visualization
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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 l'ordre des
geénes ?

Aucune synthénie

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

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
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Sequence




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

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS

Géne # 12
Coordonnées du Stop 7448

Direction (For/Rev) For

Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 1
Coordonnées du Start retenu 7167
Fonction prédite NKF
Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments de Rationnelle

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

Other reports @

A Nosignificant similarity found. For reasons whyglick here

Query= CyranoPs_12
(93 letters)

Distribution of 3 Blast Hits on the Query Sequence

Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
<40 40-50

lclll.m
o 50

Score €
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPS_Draft_12, function unknown, 93 186 2e-47
KeAlii_2, terminase large subunit, $65 28 7.9
OrSierra_2, terminase large subunit, 568 28 7.9

>CyranoPS_Draft_12, function unknown, 93
Length = 93

Score = 186 bits (472), Expect = 2e-47
Identities = 93/93 (100%), Positives = 93/93 (100%)

Query: 1 MAIQEVTYLDGKKETATISQGHRIRAEMAL SAMGRAVAQNAVTWLNVAAFFAVWNPKKFN 60
MATQEVTYLDGKKE TATISQGHR TRAEMAL SAMGRAVAQNAVTWLNVAAF FAVNPKKFN
Sbjct: 1 MAIQEVTYLOGKKETATISQGHRIRAEMALSAMGRAVAQNAVTWLNVAAF FAWNPKKFN 60

Query: 61 FDEFLTWSDTIENIEMVEEQUNPTQADLVLDPQ 93
FOEFLTWSDTIENIEMVEEQUNPTQADLVLDPQ
Sbjct: 61 FOEFLTWSOTIENIEMVEEQUNPTQADLVLDPQ 93

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

non

DECISION:







Décision #2 : Quel est le start du géne ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

pas de résultats) :7167

donne pas de résultats) :7167

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne

Est-ce que le start est 84 Choose ORF start =N ECH ==
ez s . Starts : 7 ORF Start : 7230 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length . ’ = Exol
associé a un RBS (Ribosome | sceced:1  onrsip 7448 SEnds93 407 ase g o ooorom KBl _ Ewire |
. . . 2 ORF Length: 159 3'End (567 328 537 201 Spacing Weight Matrix |Broad -
Binding Site) de bon score ? 1 1 1 T
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
$ Score Z Value [Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 i{-3,188 2,429 11 -4,188 GTATGAR ATG | 71€7 282
2 -5,465 1,318 14 -€,5€2 CGCAGAR ATG 7248 201
3 -4,€15 1,733 13 -5, €8¢ CTTTCCGCA ATG 7263 18€
s -s08 1432 13 6178 AAAGATIGAA ATG 732 87
€ -5,108 1,492 1€ -€,331 ATCGARAACATTGAAATG GIG | 7395 54
7 -3,262 2,353 7 -4,484 AAGCGGATCTA GIG (7431 18
Est-ce que le start prédit
conduit au plus long ORF ? | Meilleur score,
Sinon, est-ce que I'ORF le
ORF le plus long

plus long conduit a un
chevauchement excessif
avec un autre ORF (>30bp) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF le plus long avec un ATG

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?

Est-ce que le start est

Other reports Ay

conservé chez d’autres R R
homologues retrouvés par
Blastp ?
DECISION: 7167

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 :

RIEN

*** nr:

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

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"

20 7

[ oIl Dpnilres 3
0573F0
ST

Hitlist

Show 25 $  Entries Search:

Aligned

Nr Hit Name Probability E-value Score SS cols

1 cd11010 S1-P1_nuclease; S1/P1 nucleases and
related enzymes. This family summarizes

both S1 and P1 nucleases (EC:3.

54.53 22 24.11 23 44

2 cd14487 AlgX_C; C-terminal carbohydrate-binding 50.72 19
domain of the alginate O-acetyltranferase

AlgX. The alginate biosynthesis protei

23.58 15 22

Target
Length

264

125

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

Gene precedent est inconu mais le gene suivant est une tape
measure protein




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

Outside
Membrane

Inside

1.0

© o o
» o ©

Probability

o
N

0.0

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Inside

20 40 60 80
Sequence

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

SEA-PHAGES ?

Répondez Oui ou Non. Une fois que vous avez pris une décision
guant-a-la fonction du géne, 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 approuvées.

DECISION:

NKF



https://seaphages.org/blog/2017/10/30/official-function-list/

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage CyranoPS
Géne # 13
Coordonnées du Stop 9212
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 103
7551

Fonction prédite

tape measure protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

1noPS complete swce. ‘?fé‘?&‘lé‘é‘ﬁr(‘é?b’&%e?fﬂ%'s‘e 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 5/9
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1N0PS complete sTamEmce, TE0 OB mBIREEFICHSRe 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 6/9

Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
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Nucleotide Position
Distribution of 102 Blast Hits on the Query Sequence

Sequences producing significant alignments:

CyranoPS_Draft_13, function unknown, 553
SerialPhiller_11, tape measure protein, 607
Kels_11, tape measure protein, 607
Arielagos_11, tape measure protein, 697
StewieGriff_13, tape measure protein, 665
Lore_13, tape measure protein, 665
Laila_15, tape measure protein, 665
KvlieMac 14. taoe meacure orotein. 666

'Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
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IyRehetical crotein [Conmebactedum) Connebacierium
IPA orobein [C siriatum) Corynebactedum striatum
C unclassified Connebacterm
rohein [ Corynebaciedum siratum
1PA arcin tum) Corynetocierum satun
peotein CIP107524 01832 1Cs ¥
neciein FRCONT0_01709 [C: [
orchein FROOIZS 01882 (G ¥
orotein FRC0474_02083 [ [~
ohen DORYT_02160 IC: Corynebactedum diphtherae
REoisn [C Carvnebacterum dichtheriae
Reotein FROO430 01824 [ [
Iyrothetical prosein (Conmebacierium hadale) Corynebacietum hadale
orotein (G Cannebacterium dichtherias
prohein [C Corynebacterum claucum
e [ Corynebacterium diohtheae
peotein CIP107521_01967 1C [*
IRA ctein (G striatum) Conynebacterum striatum
ohein Conynebacietium proonguum
orcten (G Connebactenum ceeudodiohtherticun
orchen [ Corynebactedum diohtheriae
Iymothetical prosein (Corynebaciadium) Corynebacterum
orcten (G Connebacterum ceeudodiohtherticun
protein (G Connebacienum pINEUIM
E rohein [C Corynebaciedum dichtheriae
bynoshetical peotein [Winkia) Winkia
peotsin C: striatue) Corynebactecum strigtuen
Reotein Progionimicrobium lymohoohium
byrathetical peotein HMPREF 1550 01549 [Actinoenyoes s0. ofal tawon 877 str, FOS43) Adtinooneces 50, ofal taxen 877 sir, FOS43
peotein GCM10023233 27360 otitidis) oA0ds
byrethetical peotein (Schaalia oeorolae) Schaalla ogorolae
Reotein (C Conynebacterium Rovanoense
ohaoe ) Corynebacterium ool
hyrothetical protein funcultured Leifsonia s0.] uncutured Leifsonia s,
1300 measure protein (Arfvobacter chage Swenson] Arhvobacter phage Swenson
byrothetical protein (Gordonia westfalca) Gordonia westtalca
1ai length tape measure protein [Gordonia chage EricDab] Gordonia phage ErcDab
Reotein (C: 50, 138€) Celyiosimicrobum 5o, 138E
hypothetical peotein [Gulosacter bifidus) Gulosbacter bifidus
peotein A2022)) Microbactecium sp. A(2022)
fall length tape measure protein [Athrobacter chage Decurro) Artrobacter chage Decure
faee measure protein (Arthrobacter phaos Jessico) Anhrobacter phaos Jessica
taee measure protein [Antrobacter chage Muie) Ahrobacter phaos Musle
taee measure protein (Anhrobacter chage Toulouse) Anhrobacter phaoe Toukuse
tane measure protein [Arthrobacter phage Moloch] Anthrobacter chage Moloch
tace measure protein (Artrobacter chage ERhom) Anthrobacter phaoe Elthom
1ace measure protein [Artobacter chage KyleMac) Artvobacter phage KyleMac
Reotein 50 UMB1308A] Brevibactesum sp. UMB1308A
Reotein 50, Cx-55] Microbacterium s0. Cx-55
1a0e measure protein [Atfobacter chage Sachita) Artvobacter phage Sachica
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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 de
réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne
pas de résultats) :7551

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :7551

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

(=% HoR ™

$M% Choose ORF start

Starts : 35 ORF Start : 8724 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length o Scoring Matiix [Kibleﬂ—z Explore
Selected: 18 ORFStop :9212  §'End|800 700 600 30 —————
ORFlength: 489  3'End (523 426 516 663 Spacing Weight Matiix |Broad <
| I | L1 1 ]

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score 2 Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
2 -1,593 3,208 11 -2,583 GARATCCTTGAGGAGTCCCGCC  GTIG 7551 l€€2
3 -5,794 1,158 1¢ -7,018 GITCACTGATTCCGCTAGIGAA |ATG 77€4 1449
4 -3,755% 2,183 € -5,085¢ AATGGAACAATCCACAGGCGCG GIG 7785 1428
s -5,254 1,421 14 -€,351 TGCTGCAAGCGATTACCARRAC |RTG 7881 1332
€ -4,8¢4 1,€11 10 -5,822 TTACCAAAACATGGCGAGIGIC ATG 7893 1320
7 -3,995 2,038 13 -5,0¢€¢€ GAGTGTCATGGGTITCGCAGCTT ATG 7908 1305
8 -5,738 1,188 s -7,13¢ CATGGGCTITCGCAGCTITATGAAT ATG 7914 1258
S -4,823 1,€31 13 -5,893 CACTACATCGGATCTAATCACC |TTG 79€S 1248
10 |-5,323 1,387 15 -€,478 CITGGGCGETGATICTICGCGICC ATG 798¢ 1227
11 |-4,€32 1,728 13 -5,702 CGACCCTATCGAACGCTACGCG |GTIG 8070 1143
12 |-5,€24 1,240 S -€,€70 TATCGAACGCTACGCGGTIGICC ATG 807¢ 1137
13 |-5,037 1,527 18 -€,435 CCAAGCGGCTGTCAATGCGARA | ATG 8103 1110
14 =-5,2¢€¢ 1,415 13 -€,33¢ TGTCAATGCGAAAATGGCCGAA ATG 8112 1101
15 |-5,529% 1,287 10 -€,487 AGGCGAGAACCCCGAACTGTTIT ATG 837¢ 837
lé =-4,0€8 1,958 -] -5,114 AGGTIGTTGCTIGCAGGCGCGCTIT ATG 2418 7985
17 S 0,737 18 -8,054 CGCCGCGTITTAAAATCTTITAAT ATG 8481 732
;S 0,529 10 -3,041 TGCTAACCCCGTTIGGCCIGGCC (GTIG 8514 €955
15 0,9€3 15 -7,348 TATCGCCGCACTCGCAGCCGGT TIG 2544 €ES
20 1,838 12 -5,445 GITCCGTAATGGCGTCGACGTT |ATG 8595 €18
21 -3,898 2,082 7 -5,120 GGGTCGCTITTGTITAAGCAACAA TIG 8€19 594
22 -4,0€8 1,998 15 -5,223 TATTGCAGGCGAACGCCTIGGAT |ATG 8721 492
23 |-3,230 2,409 7 -4,451 TGCAGGCGAACGCCTGGATATG GIG 8724 489
24 -5,337 1,380 1€ -€,559 TGTTCGAGATTGGCTTACCCGT GIG 87¢€¢€ 447
25 |-2,375 2,82¢ S -3,421 TGTGGGCGACTCIGGAACCGGA ATG 8787 42¢
2€ -7,41¢ 0,3¢€¢ 12 -8,4€1 GATTGCGTCCGCTATCGCIGGT |GIG 8820 353
27 -3,%924 2,070 7 -5, 14¢ TGCTGATCGGCTGGCTAGAARAA ATG 8841 372
28 -4,141 1,9¢€4 1€ -5,3€2 CGCAGCGGGTAGCGATCCCGAT ATG 895€7 24¢
2% |-5,429% 1,33¢ 10 -€,388 GGCTAGCGATCCCGATATGACT ATG 8973 240
30 -5,029%9 1,531 1€ -€,250 GATCCTGAARGTTTICTTCCACA |TTG S015 198
31 =-€,€7¢ 0,727 12 -7,721 GITTTICITCCACATTIGCCCGAT ATG 5024 185

2 |-5,755 1,17¢ 10 -€,713 TTCCACATTGCCCGATATGACT |ATG S030 183
33 =-4,¢e€2 1,710 1¢ -5,884 TATGCAGGCTGCAGCCCCGGAC GTIG 5051 l€2
34 -5,52¢ 1,288 7 -€,748 CCCGGACGTGACCGCGCAGCGC |GTIG S0€e 147
35 -3,115 2,4¢€3 11 -4,11% AGCGGCGGAAAAGATCATTAAA TIG 5177 3¢ |

Wil Bl 2

Pasition of intemal starts

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) ?

Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Plus long orf mais pas avec un ATG

Meilleur score

Est-ce que le start est
conservé chez les




homologues voir Starterator
?

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

& Downloadv  GenPept Graphics

MULTISPECIES: hypothetical protein [unclassified Corynebacterium]
Sequence ID: WP_070736114.1 Length: 490 Number of Matches: 1
See 2 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 490 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities P S Gaps

433 bits(1114) 2e-143 Compositional matrix adjust. 272/558(49%) 343/55

Query 1 MAGKSAVLSVRIIADATKAAAGFNDAEKQVEGF TGKLDRIGGTVDKAAGYATAAAGAYIG
MAGKSAVLSVRIIADA KAAAGF DAEKQV GF KL IG VDKAAGYAT A+GAY+
Sbjct 1 MAGKSAVLSVRIIADAAKAAAGFADAEKQVGGFQDKLSAIGEKVDKAAGYATVASGAYVA

Query 61  LAKSFTDSASEMEQSTGAVEAVFKGQADQIKQLAAEASKSVGLAASDYQNMASVMGSQLM
AK+ D+AS+MEQS GAV AVF QA +++ A A++SVGL+A++YQNMA++MGSQL
Sbjct 61  FAKTTVDAASDMEQSVGAVNAVFGDQAAAVQRAAEGAAQSVGLSAAEYQNMAALMGSQLQ

Query 121 NMGIAQEEVVGTTSDLITLGGDLASMFGGTTADAVDALSSLLRGERDPIERYAVSMNQAA
NG Q++V G T +LI+LG D+A+M+GGTT++AV A+SSLLRGERDPIERYAV +NQAA
Sbjct 121 NFGFEQDQVAGKTDELISLGADMAAMYGGTTSEAVSAISSLLRGERDPIERYAVGINQAA

Query 181 VNAKMAEMGLSGLEGEAAKQAETQATLALLFEQTADAQGNFARETDTAAGSAQIAAAEWE
VNA++A GLSGLEGEA K AETQATL LLFEQ+ +A G FARE DT AG Q A AEW+
Sbjct 181 VNAELAAQGLSGLEGEALKHAETQATLTLLFEQSGNALGTFAREGDTVAGQQQRANAEWQ

Query 241 NAKATLGEQFLPIAVQAAEWLGKIAQAAGENPELFMQIGVAVGVAAGALMGISGTIKVIQ
NAKA LGEQ LP  + A+WLG +A+ GE+PELF G A+ AL GIS IKV+
Sbjct 241 NAKAVLGEQLLPYVTEGAQWLGNMAKKIGEHPELFKLAGGAILGFTAALQGISTGIKVVN

Query 301 SASAAFKIFNMVIAANPVGLAVTATAALAAGLIYAYQNSETFRNGVDVMGRFVKQQLEWV
+A AF + N VI+ANP+G +T + +AAGLI AYQNSETFRN V G
Sbjct 301 TAKTAFGLMNTVISANPLGAFLTVLGLVAAGLITAYQNSETFRNFVHEAG------=--~

Query 361 GETVLAVGQFFTNPIEAVQNFARIAGERLDMVQKILGTVRDWLTRVGDSGTGMGNKIASA
R+AGE GTV DW+ + + +K+++
Sbjct 352 ----cc-cccccccccccae-- RVAGEA------- FGTVVDWVRSAWEWMQSLIDKVST-

Query 421 TAGVIGWLEKMIGWVRSAWEWVEGLFSSWNKTNNEANNYRGGSITAAGSDPDMTMQLANT
+IGW++ AW W ++ G +++ DP +TM LA
Sbjct 381 ---------- LIGWLQDAWGWA -~ == == === == SDVAGMVGDALSFGAGDPSLTMVLATA

- Query 481 EILKFSSTLPDMTMQAAAPDVTAQRVNT----- LAGISSARGTTIINYEINVSGSLDGDE
< MM o 1A cca L v

8(61%) 73/558(13
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240
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DECISION:

ADAVTA T wvacainn

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 102 Blast Hits on the Query Sequence

20223 Azathoth 13, tape measure protein, 665..$ 319 Exte-86
Color Key for Aligment. Scores

score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPs Draft_13, function unknown, 553
SerialPhiller_11, tape measure protein, 607
. pe measure protein, 607
Arielagos_11, tape measure protein, 607
StewieGriff_13, tape measure protein, 665
Lore_13, tape measure protein, 665
Laila_15, tape measure protein, 665

0.0
90-88
9e-88

BEEEEEE




*** nr .

1uAvIy

(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
T | g’ T

Qhover to see the title & click to show alignments [ Show Conserved Domains Alignment Scores [ll<40 [40-50 [J50-80 [WM80-200 [

100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.
| 5 "

Query seq.
Superfanilies counzes

Distribution of the top 111 Blast Hits on 100 subject sequences

L 100 200 300 400 500
TPA: tail tape measure sp.ctCCvi2] Siphoviridae sp. ctCCv12 327 327 70% 2102 47.04% 466 DADB9990.1
protein [C Corynebacterium matruchotii 321 321 70% 7e-100 46.27% 466 WP_126299860.1
protein [C ium accolens] Corynebacterium accolens 308 308 49% 2096 6327% 333 WP 3025269921
hypothetical protein [Schaalia hyovaginalis] Schaalia hyovaginalis 311 311 64% 1e-95 50.95% 489 WP 320772602.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 308 308 54% 1e-95 53.38% 412 DAOBBS536.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 307 307 60% 3e-95 50.00% 414 DAKS5025.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricstes sp.] Caudoviricetes sp. 307 307 60% 3e-95 50.00% 414 DADGOOBO.1
hypothetical protein [Schaalia hyovaginalis] Schaalia hyovaginalis 308 308 64% 1e94 50.41% 489 WP_303843687.1
protein Actinomyces polynesiensis 308 308 68% 2094 48.21% 491 WP 052450542.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 303 303 56% 9e-94 51.56% 412 DAU29185.1
protein [C Corynebacterium freiburgense 307 307 78% 5092 44.75% 675 WP_051255731.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 304 364 78% B8e92 56.51% 587 HAT1331008.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 303 364 78% 1e-91 56.51% 597 HAT1419171.1
protein [C accolens] Corynebacterium accolens 305 305 54% 1e91 5545% 628 WP_284900637.1
TPA: protein [C striatum] Corynebacterium striatum 303 364 78% 1e-91 56.51% 598 HAT1137141.1
protein [C accolens] Corynebacterium accolens 304 357 B81% 2091 5545% 628 848957731
TPA ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 301 362 99% 1e-90 56.19% 616 HAT6642583.1
protein Cocul_00066 [C ocull Corynebacterium oculi 303 363 65% 3e-90 60.13% 715 KQB84936.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 300 300 53% 3e-90 58.11% 598 HAT1153070.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 303 362 65% 390 59.80% 713 WP_156801759.1
hypothetical protein [Mycobacterium sp.] Mycobacterium sp. 295 205 65% 2080 48.83% 500 MDF2826866.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 301 360 65% 2089 59.80% 715 WP 3378909121
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 208 208 55% 3e-89 56.07% 601 DALO7358.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 299 350 65% 1e-88 59.67% 715 WP_284820925.1
TPA: tail tape measure [Bacteriophage sp.] Bacteriophage sp. 298 208 76% 3e-88 43.69% 730 DAS46749.1
protein Actinomyces urogenitalis 285 285 95% B8e-86 39.93% 491 WP_278787689.1
hypothetical protein [Winkia] Winkia 284 284 67% 9e-86 44.25% 462 WP_004806609.1
protein [C um striatum) Corynebacterium striatum 289 358 100% 1e-85 46.40% 627 WP 201816501.1
protein | i Proj mphoy 283 283 79% Se84 40.81%

protein [Acti i Actinomyces urogenitalis 285 285 95% 8e-86 39.93% 491 WP 278787689.1
hypothetical protein [Winkia] Winkia 284 284 67% 9e-86 44.25% 462 WP_004806609.1
protein [C striatum] Corynebacterium striatum 289 358 100% 1e-85 46.40% 627 WP 201816501.1
protein [Propi i Propionimicrobium lymphophilum 283 283 79% 5e-84 40.81% 556 WP 285112190.1
protein HMPREF1550_01549 sp. oral taxon 877 str. F0543] sp.oral taxon 877 str. F0543 280 280 68% 7e-84 47.30% 486 ERH31088.1
protein GCM10023233_27360 oitidis] otiidis 280 280 79% 5e-83 39.87% 539 BFFO7767.1
hypothetical protein [Schaalia georgiae] Schaalia georgiae 277 277 68% 2082 47.45% 495 WP 005867126.1
protein [C Corynebacterium poyangense 278 278 64% 2082 43.77% 529 WP_187974193.1
phage tail tape measure protein [C ocul] Corynebacterium oculi 278 338 55% 7e-81 63.11% 680 WP 150114274.1
hypothetical protein [uncultured Leifsonia sp.] uncultured Leifsonia sp. 273 273 53% 2080 52.88% 525 WP 314148240.1
tape measure protein phage Swenson] Arthrobacter phage Swenson 273 273 62% 4e-79 49.14% 665 ASR83993.1
hypothetical protein [Gordonia westfalica] Gordonia westfalica 260 269 98% 5e79 37.01% 527 WP 074850009.1
tail length tape measure protein [Gordonia phage EricDab] Gordonia phage EricDab 266 266 72% 3e-78 41.63% 513 YP 010674657.1
protein [C ium sp. I38E] Cellulosimicrobium sp. I38E 269 269 67% 5e-78 49.62% 636 WP_064317077.1
hypothetical protein [Gulosibacter bifidus] Gulosibacter bifidus 266 266 97% 1e-77 38.53% 536 WP 066057107.1
protein [Mi ium sp. A(2022)] Microbacterium sp. A(2022) 263 263 57% 2077 49.54% 477 WP 3118786821
tail length tape measure protein [Arthrobacter phage Decurro] Arthrobacter phage Decurro 268 268 62% 3e77 49.14% 665 YP_009191306.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Jessica] Arthrobacter phage Jessica 268 268 62% 3e-77 49.14% 665 ALF00769.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Muttiie] Asthrobacter phage Muttie 268 268 62% 4e-77 49.14% 665 ALY09769.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Toulouse] Arthrobacter phage Toulouse 268 268 62% de77 49.14% 665 ALY10652.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Moloch] Arthrobacter phage Moloch 268 268 62% 4e-77 49.14% 665 ALY09743.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Elkhorn] Arthrobacter phage Elkhorn 265 265 62% 3e-76 49.14% 665 ASR83520.1
tape measure protein [Arthrobacter phage KylieMac] Arthrobacter phage KylieMac 265 265 62% 3e76 49.14% 665 ASR83547.1
protein [Brevi sp. UMB1308A] Brevibacterium sp. UMB1308A 261 261 73% 1e75 41.49% 555 WP 284926673.1
protein [Mi Sp. Cx-55] Microbacterium sp. cx-55 259 259 T1% 2675 4245% 524 WP 2237211111
tape measure protein [Arthrobacter phage Saphira] Arthrobacter phage Saphira 263 263 62% 375 4856% 665 QGH75234.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Taj14] Arthrobacter phage Taj14 262 262 62% 5e75 48.56% 665 ASM62381.1




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 ?

Uniprot : TMP_BPPHC Probable tape measure protein
0S=Streptomyces phage phiC31 OX=10719 GN=43 PE=3 SV=1

Pdb : Tape Measure Protein, gp57; phage tail, tail tip, tape measure
protein, VIRAL PROTEIN; 3.7A {Staphylococcus virus 80alpha}

Aligned
Score ss cols

Target

Nr Hi Length

-

Name Probability E-value

1 Q9ZXAS TMP_BPPHC Probable tape measure protein 99.91 6.8e-19 188.89 53.9 37 729
0OS=Streptomyces phage phiC31 OX=10719

GN=43 PE=3 SV=1

TMP_BPHC1 Probable tape measure protein 99.91 229 689
0S=Haemophilus phage HP1 (strain HP1c1)

0OX=1289570 PE=3 SV=1

6.8e-18 180.05 5

N
[

9.2e-16 167.21 4

©

TMP_BPP2 Probable tape measure protein 139 815
0S=Escherichia phage P2 0X=10679 GN=T

PE=3 SV=1

TMP_BPBMU Probable tape measure protein 99.75 502 846
0S=Burkholderia phage BcepMu (isolate -

/United States/Summer/2002) OX=1283335

GN

3e-12 140.88 53.

w
IS

TMP_BPDP1 Tape measure protein 99.7
0S=Pneumococcus phage Dp-1 OX=59241
GN=TMP PE=4 SV=1

5e-12 144.02 4

o
wn

431 1149

TMP_BPPCD Probable tape measure protein 99.64
0S=Clostridium phage phiCD119 (strain
Clostridium difficile/United States/Govind

9.2e-10 123.25 El

o

438 944

7 Q6KGH8  TMP_BPFO1 Probable tape measure protein 99.56 398 742

0S=Salmonella phage Felix O1 (isolate Felix

2.8e-10 123.67 41.

W

Visualization
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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 l'ordre des
geénes ?

Gene precedent est inconnu




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 Oui.

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

DECISION:

tape measure protein

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Gap/chevauchement avec un autre géne

Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 13
Coordonnées du Stop 9212
Direction (For/Rev) for
Gap 2




Coordonnées du Start retenu

7551

Fonction prédite

tape measure protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel
codant ?
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1N0PS complete sTamEmce, TE0 OB mBIREEFICHSRe 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 6/9

Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
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Nucleotide Position
Distribution of 102 Blast Hits on the Query Sequence

Sequences producing significant alignments:

CyranoPS_Draft_13, function unknown, 553
SerialPhiller_11, tape measure protein, 607
Kels_11, tape measure protein, 607
Arielagos_11, tape measure protein, 697
StewieGriff_13, tape measure protein, 665
Lore_13, tape measure protein, 665
Laila_15, tape measure protein, 665
KvlieMac 14. taoe meacure orotein. 666

'Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
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IyRehetical crotein [Conmebactedum) Connebacierium
IPA orobein [C siriatum) Corynebactedum striatum
C unclassified Connebacterm
rohein [ Corynebaciedum siratum
1PA arcin tum) Corynetocierum satun
peotein CIP107524 01832 1Cs ¥
neciein FRCONT0_01709 [C: [
orchein FROOIZS 01882 (G ¥
orotein FRC0474_02083 [ [~
ohen DORYT_02160 IC: Corynebactedum diphtherae
REoisn [C Carvnebacterum dichtheriae
Reotein FROO430 01824 [ [
Iyrothetical prosein (Conmebacierium hadale) Corynebacietum hadale
orotein (G Cannebacterium dichtherias
prohein [C Corynebacterum claucum
e [ Corynebacterium diohtheae
peotein CIP107521_01967 1C [*
IRA ctein (G striatum) Conynebacterum striatum
ohein Conynebacietium proonguum
orcten (G Connebactenum ceeudodiohtherticun
orchen [ Corynebactedum diohtheriae
Iymothetical prosein (Corynebaciadium) Corynebacterum
orcten (G Connebacterum ceeudodiohtherticun
protein (G Connebacienum pINEUIM
E rohein [C Corynebaciedum dichtheriae
bynoshetical peotein [Winkia) Winkia
peotsin C: striatue) Corynebactecum strigtuen
Reotein Progionimicrobium lymohoohium
byrathetical peotein HMPREF 1550 01549 [Actinoenyoes s0. ofal tawon 877 str, FOS43) Adtinooneces 50, ofal taxen 877 sir, FOS43
peotein GCM10023233 27360 otitidis) oA0ds
byrethetical peotein (Schaalia oeorolae) Schaalla ogorolae
Reotein (C Conynebacterium Rovanoense
ohaoe ) Corynebacterium ool
hyrothetical protein funcultured Leifsonia s0.] uncutured Leifsonia s,
1300 measure protein (Arfvobacter chage Swenson] Arhvobacter phage Swenson
byrothetical protein (Gordonia westfalca) Gordonia westtalca
1ai length tape measure protein [Gordonia chage EricDab] Gordonia phage ErcDab
Reotein (C: 50, 138€) Celyiosimicrobum 5o, 138E
hypothetical peotein [Gulosacter bifidus) Gulosbacter bifidus
peotein A2022)) Microbactecium sp. A(2022)
fall length tape measure protein [Athrobacter chage Decurro) Artrobacter chage Decure
faee measure protein (Arthrobacter phaos Jessico) Anhrobacter phaos Jessica
taee measure protein [Antrobacter chage Muie) Ahrobacter phaos Musle
taee measure protein (Anhrobacter chage Toulouse) Anhrobacter phaoe Toukuse
tane measure protein [Arthrobacter phage Moloch] Anthrobacter chage Moloch
tace measure protein (Artrobacter chage ERhom) Anthrobacter phaoe Elthom
1ace measure protein [Artobacter chage KyleMac) Artvobacter phage KyleMac
Reotein 50 UMB1308A] Brevibactesum sp. UMB1308A
Reotein 50, Cx-55] Microbacterium s0. Cx-55
1a0e measure protein [Atfobacter chage Sachita) Artvobacter phage Sachica
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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 de
réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne
pas de résultats) :7551

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :7551

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

(=% HoR ™

$M% Choose ORF start

Starts : 35 ORF Start : 8724 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length o Scoring Matiix [Kibleﬂ—z Explore
Selected: 18 ORFStop :9212  §'End|800 700 600 30 —————
ORFlength: 489  3'End (523 426 516 663 Spacing Weight Matiix |Broad <
| I | L1 1 ]

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score 2 Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
2 -1,593 3,208 11 -2,583 GARATCCTTGAGGAGTCCCGCC  GTIG 7551 l€€2
3 -5,794 1,158 1¢ -7,018 GITCACTGATTCCGCTAGIGAA |ATG 77€4 1449
4 -3,755% 2,183 € -5,085¢ AATGGAACAATCCACAGGCGCG GIG 7785 1428
s -5,254 1,421 14 -€,351 TGCTGCAAGCGATTACCARRAC |RTG 7881 1332
€ -4,8¢4 1,€11 10 -5,822 TTACCAAAACATGGCGAGIGIC ATG 7893 1320
7 -3,995 2,038 13 -5,0¢€¢€ GAGTGTCATGGGTITCGCAGCTT ATG 7908 1305
8 -5,738 1,188 s -7,13¢ CATGGGCTITCGCAGCTITATGAAT ATG 7914 1258
S -4,823 1,€31 13 -5,893 CACTACATCGGATCTAATCACC |TTG 79€S 1248
10 |-5,323 1,387 15 -€,478 CITGGGCGETGATICTICGCGICC ATG 798¢ 1227
11 |-4,€32 1,728 13 -5,702 CGACCCTATCGAACGCTACGCG |GTIG 8070 1143
12 |-5,€24 1,240 S -€,€70 TATCGAACGCTACGCGGTIGICC ATG 807¢ 1137
13 |-5,037 1,527 18 -€,435 CCAAGCGGCTGTCAATGCGARA | ATG 8103 1110
14 =-5,2¢€¢ 1,415 13 -€,33¢ TGTCAATGCGAAAATGGCCGAA ATG 8112 1101
15 |-5,529% 1,287 10 -€,487 AGGCGAGAACCCCGAACTGTTIT ATG 837¢ 837
lé =-4,0€8 1,958 -] -5,114 AGGTIGTTGCTIGCAGGCGCGCTIT ATG 2418 7985
17 S 0,737 18 -8,054 CGCCGCGTITTAAAATCTTITAAT ATG 8481 732
;S 0,529 10 -3,041 TGCTAACCCCGTTIGGCCIGGCC (GTIG 8514 €955
15 0,9€3 15 -7,348 TATCGCCGCACTCGCAGCCGGT TIG 2544 €ES
20 1,838 12 -5,445 GITCCGTAATGGCGTCGACGTT |ATG 8595 €18
21 -3,898 2,082 7 -5,120 GGGTCGCTITTGTITAAGCAACAA TIG 8€19 594
22 -4,0€8 1,998 15 -5,223 TATTGCAGGCGAACGCCTIGGAT |ATG 8721 492
23 |-3,230 2,409 7 -4,451 TGCAGGCGAACGCCTGGATATG GIG 8724 489
24 -5,337 1,380 1€ -€,559 TGTTCGAGATTGGCTTACCCGT GIG 87¢€¢€ 447
25 |-2,375 2,82¢ S -3,421 TGTGGGCGACTCIGGAACCGGA ATG 8787 42¢
2€ -7,41¢ 0,3¢€¢ 12 -8,4€1 GATTGCGTCCGCTATCGCIGGT |GIG 8820 353
27 -3,%924 2,070 7 -5, 14¢ TGCTGATCGGCTGGCTAGAARAA ATG 8841 372
28 -4,141 1,9¢€4 1€ -5,3€2 CGCAGCGGGTAGCGATCCCGAT ATG 895€7 24¢
2% |-5,429% 1,33¢ 10 -€,388 GGCTAGCGATCCCGATATGACT ATG 8973 240
30 -5,029%9 1,531 1€ -€,250 GATCCTGAARGTTTICTTCCACA |TTG S015 198
31 =-€,€7¢ 0,727 12 -7,721 GITTTICITCCACATTIGCCCGAT ATG 5024 185

2 |-5,755 1,17¢ 10 -€,713 TTCCACATTGCCCGATATGACT |ATG S030 183
33 =-4,¢e€2 1,710 1¢ -5,884 TATGCAGGCTGCAGCCCCGGAC GTIG 5051 l€2
34 -5,52¢ 1,288 7 -€,748 CCCGGACGTGACCGCGCAGCGC |GTIG S0€e 147
35 -3,115 2,4¢€3 11 -4,11% AGCGGCGGAAAAGATCATTAAA TIG 5177 3¢ |

Wil Bl 2

Pasition of intemal starts

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) ?

Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Plus long orf mais pas avec un ATG

Meilleur score

Est-ce que le start est
conservé chez les




homologues voir Starterator
?

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

& Downloadv  GenPept Graphics

MULTISPECIES: hypothetical protein [unclassified Corynebacterium]
Sequence ID: WP_070736114.1 Length: 490 Number of Matches: 1
See 2 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 1 to 490 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities P S Gaps

433 bits(1114) 2e-143 Compositional matrix adjust. 272/558(49%) 343/55

Query 1 MAGKSAVLSVRIIADATKAAAGFNDAEKQVEGF TGKLDRIGGTVDKAAGYATAAAGAYIG
MAGKSAVLSVRIIADA KAAAGF DAEKQV GF KL IG VDKAAGYAT A+GAY+
Sbjct 1 MAGKSAVLSVRIIADAAKAAAGFADAEKQVGGFQDKLSAIGEKVDKAAGYATVASGAYVA

Query 61  LAKSFTDSASEMEQSTGAVEAVFKGQADQIKQLAAEASKSVGLAASDYQNMASVMGSQLM
AK+ D+AS+MEQS GAV AVF QA +++ A A++SVGL+A++YQNMA++MGSQL
Sbjct 61  FAKTTVDAASDMEQSVGAVNAVFGDQAAAVQRAAEGAAQSVGLSAAEYQNMAALMGSQLQ

Query 121 NMGIAQEEVVGTTSDLITLGGDLASMFGGTTADAVDALSSLLRGERDPIERYAVSMNQAA
NG Q++V G T +LI+LG D+A+M+GGTT++AV A+SSLLRGERDPIERYAV +NQAA
Sbjct 121 NFGFEQDQVAGKTDELISLGADMAAMYGGTTSEAVSAISSLLRGERDPIERYAVGINQAA

Query 181 VNAKMAEMGLSGLEGEAAKQAETQATLALLFEQTADAQGNFARETDTAAGSAQIAAAEWE
VNA++A GLSGLEGEA K AETQATL LLFEQ+ +A G FARE DT AG Q A AEW+
Sbjct 181 VNAELAAQGLSGLEGEALKHAETQATLTLLFEQSGNALGTFAREGDTVAGQQQRANAEWQ

Query 241 NAKATLGEQFLPIAVQAAEWLGKIAQAAGENPELFMQIGVAVGVAAGALMGISGTIKVIQ
NAKA LGEQ LP  + A+WLG +A+ GE+PELF G A+ AL GIS IKV+
Sbjct 241 NAKAVLGEQLLPYVTEGAQWLGNMAKKIGEHPELFKLAGGAILGFTAALQGISTGIKVVN

Query 301 SASAAFKIFNMVIAANPVGLAVTATAALAAGLIYAYQNSETFRNGVDVMGRFVKQQLEWV
+A AF + N VI+ANP+G +T + +AAGLI AYQNSETFRN V G
Sbjct 301 TAKTAFGLMNTVISANPLGAFLTVLGLVAAGLITAYQNSETFRNFVHEAG------=--~

Query 361 GETVLAVGQFFTNPIEAVQNFARIAGERLDMVQKILGTVRDWLTRVGDSGTGMGNKIASA
R+AGE GTV DW+ + + +K+++
Sbjct 352 ----cc-cccccccccccae-- RVAGEA------- FGTVVDWVRSAWEWMQSLIDKVST-

Query 421 TAGVIGWLEKMIGWVRSAWEWVEGLFSSWNKTNNEANNYRGGSITAAGSDPDMTMQLANT
+IGW++ AW W ++ G +++ DP +TM LA
Sbjct 381 ---------- LIGWLQDAWGWA -~ == == === == SDVAGMVGDALSFGAGDPSLTMVLATA

- Query 481 EILKFSSTLPDMTMQAAAPDVTAQRVNT----- LAGISSARGTTIINYEINVSGSLDGDE
< MM o 1A cca L v

8(61%) 73/558(13
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DECISION:

ADAVTA T wvacainn

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 102 Blast Hits on the Query Sequence

20223 Azathoth 13, tape measure protein, 665..$ 319 Exte-86
Color Key for Aligment. Scores

score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPs Draft_13, function unknown, 553
SerialPhiller_11, tape measure protein, 607
. pe measure protein, 607
Arielagos_11, tape measure protein, 607
StewieGriff_13, tape measure protein, 665
Lore_13, tape measure protein, 665
Laila_15, tape measure protein, 665

0.0
90-88
9e-88

BEEEEEE




*** nr .

1uAvIy

(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
T | g’ T

Qhover to see the title & click to show alignments [ Show Conserved Domains Alignment Scores [ll<40 [40-50 [J50-80 [WM80-200 [

100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.
| 5 "

Query seq.
Superfanilies counzes

Distribution of the top 111 Blast Hits on 100 subject sequences

L 100 200 300 400 500
TPA: tail tape measure sp.ctCCvi2] Siphoviridae sp. ctCCv12 327 327 70% 2102 47.04% 466 DADB9990.1
protein [C Corynebacterium matruchotii 321 321 70% 7e-100 46.27% 466 WP_126299860.1
protein [C ium accolens] Corynebacterium accolens 308 308 49% 2096 6327% 333 WP 3025269921
hypothetical protein [Schaalia hyovaginalis] Schaalia hyovaginalis 311 311 64% 1e-95 50.95% 489 WP 320772602.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 308 308 54% 1e-95 53.38% 412 DAOBBS536.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 307 307 60% 3e-95 50.00% 414 DAKS5025.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricstes sp.] Caudoviricetes sp. 307 307 60% 3e-95 50.00% 414 DADGOOBO.1
hypothetical protein [Schaalia hyovaginalis] Schaalia hyovaginalis 308 308 64% 1e94 50.41% 489 WP_303843687.1
protein Actinomyces polynesiensis 308 308 68% 2094 48.21% 491 WP 052450542.1
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 303 303 56% 9e-94 51.56% 412 DAU29185.1
protein [C Corynebacterium freiburgense 307 307 78% 5092 44.75% 675 WP_051255731.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 304 364 78% B8e92 56.51% 587 HAT1331008.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 303 364 78% 1e-91 56.51% 597 HAT1419171.1
protein [C accolens] Corynebacterium accolens 305 305 54% 1e91 5545% 628 WP_284900637.1
TPA: protein [C striatum] Corynebacterium striatum 303 364 78% 1e-91 56.51% 598 HAT1137141.1
protein [C accolens] Corynebacterium accolens 304 357 B81% 2091 5545% 628 848957731
TPA ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 301 362 99% 1e-90 56.19% 616 HAT6642583.1
protein Cocul_00066 [C ocull Corynebacterium oculi 303 363 65% 3e-90 60.13% 715 KQB84936.1
TPA: ical protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 300 300 53% 3e-90 58.11% 598 HAT1153070.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 303 362 65% 390 59.80% 713 WP_156801759.1
hypothetical protein [Mycobacterium sp.] Mycobacterium sp. 295 205 65% 2080 48.83% 500 MDF2826866.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 301 360 65% 2089 59.80% 715 WP 3378909121
TPA: tail tape measure [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 208 208 55% 3e-89 56.07% 601 DALO7358.1
protein [C ium mastitidis] Corynebacterium mastitidis 299 350 65% 1e-88 59.67% 715 WP_284820925.1
TPA: tail tape measure [Bacteriophage sp.] Bacteriophage sp. 298 208 76% 3e-88 43.69% 730 DAS46749.1
protein Actinomyces urogenitalis 285 285 95% B8e-86 39.93% 491 WP_278787689.1
hypothetical protein [Winkia] Winkia 284 284 67% 9e-86 44.25% 462 WP_004806609.1
protein [C um striatum) Corynebacterium striatum 289 358 100% 1e-85 46.40% 627 WP 201816501.1
protein | i Proj mphoy 283 283 79% Se84 40.81%

protein [Acti i Actinomyces urogenitalis 285 285 95% 8e-86 39.93% 491 WP 278787689.1
hypothetical protein [Winkia] Winkia 284 284 67% 9e-86 44.25% 462 WP_004806609.1
protein [C striatum] Corynebacterium striatum 289 358 100% 1e-85 46.40% 627 WP 201816501.1
protein [Propi i Propionimicrobium lymphophilum 283 283 79% 5e-84 40.81% 556 WP 285112190.1
protein HMPREF1550_01549 sp. oral taxon 877 str. F0543] sp.oral taxon 877 str. F0543 280 280 68% 7e-84 47.30% 486 ERH31088.1
protein GCM10023233_27360 oitidis] otiidis 280 280 79% 5e-83 39.87% 539 BFFO7767.1
hypothetical protein [Schaalia georgiae] Schaalia georgiae 277 277 68% 2082 47.45% 495 WP 005867126.1
protein [C Corynebacterium poyangense 278 278 64% 2082 43.77% 529 WP_187974193.1
phage tail tape measure protein [C ocul] Corynebacterium oculi 278 338 55% 7e-81 63.11% 680 WP 150114274.1
hypothetical protein [uncultured Leifsonia sp.] uncultured Leifsonia sp. 273 273 53% 2080 52.88% 525 WP 314148240.1
tape measure protein phage Swenson] Arthrobacter phage Swenson 273 273 62% 4e-79 49.14% 665 ASR83993.1
hypothetical protein [Gordonia westfalica] Gordonia westfalica 260 269 98% 5e79 37.01% 527 WP 074850009.1
tail length tape measure protein [Gordonia phage EricDab] Gordonia phage EricDab 266 266 72% 3e-78 41.63% 513 YP 010674657.1
protein [C ium sp. I38E] Cellulosimicrobium sp. I38E 269 269 67% 5e-78 49.62% 636 WP_064317077.1
hypothetical protein [Gulosibacter bifidus] Gulosibacter bifidus 266 266 97% 1e-77 38.53% 536 WP 066057107.1
protein [Mi ium sp. A(2022)] Microbacterium sp. A(2022) 263 263 57% 2077 49.54% 477 WP 3118786821
tail length tape measure protein [Arthrobacter phage Decurro] Arthrobacter phage Decurro 268 268 62% 3e77 49.14% 665 YP_009191306.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Jessica] Arthrobacter phage Jessica 268 268 62% 3e-77 49.14% 665 ALF00769.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Muttiie] Asthrobacter phage Muttie 268 268 62% 4e-77 49.14% 665 ALY09769.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Toulouse] Arthrobacter phage Toulouse 268 268 62% de77 49.14% 665 ALY10652.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Moloch] Arthrobacter phage Moloch 268 268 62% 4e-77 49.14% 665 ALY09743.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Elkhorn] Arthrobacter phage Elkhorn 265 265 62% 3e-76 49.14% 665 ASR83520.1
tape measure protein [Arthrobacter phage KylieMac] Arthrobacter phage KylieMac 265 265 62% 3e76 49.14% 665 ASR83547.1
protein [Brevi sp. UMB1308A] Brevibacterium sp. UMB1308A 261 261 73% 1e75 41.49% 555 WP 284926673.1
protein [Mi Sp. Cx-55] Microbacterium sp. cx-55 259 259 T1% 2675 4245% 524 WP 2237211111
tape measure protein [Arthrobacter phage Saphira] Arthrobacter phage Saphira 263 263 62% 375 4856% 665 QGH75234.1
tape measure protein [Arthrobacter phage Taj14] Arthrobacter phage Taj14 262 262 62% 5e75 48.56% 665 ASM62381.1




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 ?

Uniprot : TMP_BPPHC Probable tape measure protein
0S=Streptomyces phage phiC31 OX=10719 GN=43 PE=3 SV=1

Pdb : Tape Measure Protein, gp57; phage tail, tail tip, tape measure
protein, VIRAL PROTEIN; 3.7A {Staphylococcus virus 80alpha}

Aligned
Score ss cols

Target

Nr Hi Length

-

Name Probability E-value

1 Q9ZXAS TMP_BPPHC Probable tape measure protein 99.91 6.8e-19 188.89 53.9 37 729
0OS=Streptomyces phage phiC31 OX=10719

GN=43 PE=3 SV=1

TMP_BPHC1 Probable tape measure protein 99.91 229 689
0S=Haemophilus phage HP1 (strain HP1c1)

0OX=1289570 PE=3 SV=1

6.8e-18 180.05 5

N
[

9.2e-16 167.21 4

©

TMP_BPP2 Probable tape measure protein 139 815
0S=Escherichia phage P2 0X=10679 GN=T

PE=3 SV=1

TMP_BPBMU Probable tape measure protein 99.75 502 846
0S=Burkholderia phage BcepMu (isolate -

/United States/Summer/2002) OX=1283335

GN

3e-12 140.88 53.

w
IS

TMP_BPDP1 Tape measure protein 99.7
0S=Pneumococcus phage Dp-1 OX=59241
GN=TMP PE=4 SV=1

5e-12 144.02 4

o
wn

431 1149

TMP_BPPCD Probable tape measure protein 99.64
0S=Clostridium phage phiCD119 (strain
Clostridium difficile/United States/Govind

9.2e-10 123.25 El

o

438 944

7 Q6KGH8  TMP_BPFO1 Probable tape measure protein 99.56 398 742

0S=Salmonella phage Felix O1 (isolate Felix

2.8e-10 123.67 41.

W

Visualization

Resubmit Section
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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 l'ordre des
geénes ?

Gene precedent est inconnu




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 Oui.

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

DECISION:

tape measure protein

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 14
Coordonnées du Stop 10333
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 1
Coordonnées du Start retenu 9212




Fonction prédite

Minor tail protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

anoPS complete sMae. ?’S@fd’%‘ﬁﬁ!!‘d&#?ﬁﬂ%@a 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 6/9
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Distribution of 24 Blast Hits on the Query Sequence
Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
TR TN S0-00  I0=2e00
lelil.
o 50 100 1 200
Score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPS_Draft_14, function unknown, 393 07 e.0
EpicDab_16, minor tail protein, 478 5 I N
Emperor_17, minor tail protein, 483 2 22
Tif81_Draft_23, function unknown, 433 32 3.5
YoungHarleezy Draft_21, function unknown, 433 31 4.6
Seahorse_22, minor tail protein, 433 A1 46
Sakai_21, minor tail protein, 433 21 46
Raphaella_Oraft_22, function unknown, 433 21 46
RadFad_21, minor tail protein, 433 21 4.6
Phrank15_Draft_21, function unknown, 433 21 46
Isolde 21, minor tail protein, 433 21 4.6
Hillester_Draft_21, function unknown, 433 TR N
Hestia_21, minor tail protein, 433 31 4.6
Gorpy_21, minor tail protein, 433 31 4.6
CookieBear_Draft_22, function unknown, 433 31 4.6
BillyTP_Draft_21, function unknown, 433 31 4.6
Auxilium_21, minor tail protein, 433 TR N
Aikyam_ODraft_21, function unknown, 433 21 4.6
Richie_21, minor tail protein, 433 30 7.8
Pikmin_58, function unknown, 48 292 7.8
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hyoothetical protein [Conynebacterum striatum] Corynebacterium striatum 028 928 9% 2016 2829%
TPA: hynothetical peotein [Sichevirdae 5o, GtRIZ6) Siohovitdae 0. ARRE 909 909 90% 1e15 2720% 411 DADS0SO
byeothetical 886 836 89% Se.15 2068% 375 WP
TPA: hynothetical peotein [Caudon 886 836 90% Be.15 27.13% 411 DAV4GI0L1
TPA: hynothetical peotein [Caudoviricetes so.) LRXIOVEIRINS 50, 870 870 95% 2e-14 2349% 396 DADGO0ES1
conserved hyeothetical orotein [Conmebactenum striatum) Corynebacterium striatum 855 855 89% Se-14 252T% 315 CQD1INETI
E t I d.d t t IPA: hypothetical peotein [Caudonidcates 50 ) Caudoviriont 855 855 91% Te1d 2598% 408 DAWTOZE21
s -ce que e can I a es TPA. hypothed in [Caudovincetes so.) Candoviniostes 855 855 91% Te-1d 2571% 385 DAUS4IE1
retrouve’ chez dlautres IPA: hynothetical peotein [Caudoviricetes so.] Caudoviricetes 50, 855 855 91% Be-14 2546% 409 DAP191341
byeethetical protein (Convnebacterium matruchoti] Coryneb um matruchots 847 84T 9% 1e13 2264% 395 WP 120209661
génomes annotés D PA peotein G s0) Caudovirioetes 50 847 847 91% f1e13 2597% 385 DARSSISY
.
ROtein [Coudoning se) Candovinotes 50, 843 843 91% 2013 2623% 408 DASEA2651
I cal peotein [Caudovinicetes 5o ) Candovirioetes 5. 840 B840 9% 2013 2597% 408 DASHS1481
reotein [Caudovincetes so.) Candovinoeies 50, 840 B840 91% 2013 2565% 408 DAWEI6TON
TPA: hypothetical peotein [Caudoviricetes s Canxdovicion 836 836 9O1% 313 2597% 409 DAK214631
TPA: hypothetical peotein [Caudovinicetes so.) Caudoviricates $0, 836 836 91% 4de13 2571% 408 DAJISI2S1
IPA: hynothetical protein (Caudoviricetes o) Caudoviricetes so, 836 836 91% de-13 2572% 408 DAV441101
TPA. actin-like orotein (Caudoviriostes 50.] Candovinoeies 5, 836 836 91%  4de13 25.71% 41 DA 1
IPALactinlike oroteln [Caudovidostes 50.) Candoviciot 832 832 91% de13 2565% 412 DAP142601
TPA. hypothetical peotein [Caudovincetes 5o ) Caudoviriostes 50, 832 832 91% Se-13 2552% 407 DAXGEO2351
Corynebacterium striatum 824 824 89% 6Ge13 27.22% 367 HATES256621
Caudovirioetes 50, 820 820 91% 1012 2597% 378 DAQ148811
AG0OMY0es QEEvVenitzi 816 816 91% 1e12 2649% 378 MBF010126.1
TPA: hypothetical orotein [Caudoviiontes s Caudoviricetes so. B43 843 O1% 2013 2623% 408 DASEA2651
PA: hyeothetical orotein (Caudoviricetes s0.) Caudorricetes so. 840 840 91% 2013 2597% 408 DASYS1481
IPA: iveothetical orotein (Caudoviriostes 50| Caudoricetes 50, 840 840 9% 2013 2565% 408 DAWE1670.1
TPA: hynothetical orotein [Caudovidostes 50.) Caudoriricetes so. 836 836 91% 3e13 2597% 409 DAK21463.1
PA: Pypothetical arotein [Caudovirioetes 50.] Caudoviricetes sp. 836 836 91% 4e13 2571% 408 DAJISIZS1
PA: IyRothetical orotein (Caudoviricetes 50.] Caude 836 836 91%  de13 2572% 408 DAV44110.1
Caudorricetes 5 836 836 91%  de13 2571% 4n
Caudorricetes so, 832 832 901% de13 2565% 412 DAP14260.1
Caudovricetes so. 832 832 91% Se13 2552% 407 DAXEO2351
IPA. hypothetical orotein (Corynebacterium striatum) Conned 824 824 8% Ge13 2T.22% HAT
TPA: hyrothetical oroteln [Caudoviostes s0.) Caudorricetes 0. 820 820 9% 1e12 2597%
byrothetical o VRS QUMERriZil) Acting 3 GraeYenitzs 816 816 91% le12 2649% 378 MBF0930126.1
PA tical orotein [Corynebacterium striatum) Corynebacterium striatum 809 809 89% 2012 2694% 367 HOGR76170.1
TPA: hypathetical orotein (Caudoviricetes 50.] Caudordricetes 50, 793 793 91%  Se-12 2597% 408 DARSGS21
TPA: ynothetical arolein [Caudoviriostes 0] Caudoricetes so. 793 793 90% Ge12
TPA. Mypothetical orotein [Conynebacterum stratum) Conynedacterum stiatum 662 662 78% 1e07 2538% 312 HCTSZ25728
yreshetical arctein (Conmebacterium diohtheriae] Connedacterum diohtheriae 639 639 9% Se-07 2358% 395 WP 0038520661
byrethetical erctein FRCO431_01846 (Corvnebacterum dicttherias) Conmebacterium dichtheriae 628 628 91% 2008 2331% 395 CABOWRIATS)
byrohetical crotein [Connebactedum freduurpense] Connebactedum freiburgense 628 628 53% 2006 28.90% 382 WP 0270114731
byRoshetical aroten [Conmebacterum diohiheriae) Conmnedacterium dichtheriae 628 628 91% 2006 2331% 395 WP 1960757311
shetical aroten (Connebacterum peewdodiohthericum) Connedacienum seudodciihenticum €05 605 9% 1005 2219% 383 WP 2845871421
byroshetical arctein [Conmebacterium freuroense] Connedacierum freiburoense 508 S08 18% BeD4 44.16% 99 WP 2056184761
Irethetical proten [Connebactersm glaveym] Conyrebactenum glavcum 528 528 91% 0003 2337% 385 WP 3019257921
. . » .
principes d’annotation ?
DECISION:
.







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) :9212
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :9212

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

N8 Choose ORF start

[E=2 S8 T

Starts : 18 ORF Start : 10010 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length . ScoingMatix  [Kble7 v Explore
Selected : 1 ORF Stop :10393 5'End 410 541 475 183
ORF Length : 384 TEnd 523 423 468 939 Spacing Weight Matrix [Broad v Q
| | 11 I 19773
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 i-4,068 1,999 9 -5,114 ATGACGATAGGCAGGCGITITA ATG  $212 1182
2 -4,730 1,€77 11 -5,730 GCGCACTGCARCGATCACTATC TIG 9395 999
3 -5,841 1,135 7 -7,0€2 TATAAATTTTAGTACGCGAGAA |ATG 5425 9€9
4 -7,444 0,352 8 -8,5€9 GCTTGATACCCTCCCCRACCAG ATG 9445 945
5 -4,295 1,889 5 -5,€93 TGATACCCTCCCCAACCAGATG |TTG 9452 942
€ -5,234 1,431 s -€,€32 GTTGCGGCTCAAACTCAATAAC TTG 9473 921
7 -4,714 1,€84 1g -€,112 TGCAGTATCACCCGACTATGCA ATCG See2 732
8 -5,145 1,474 17 -€,44¢ TGCRATGACGTGGCTGACCACC |ATG 9€80 714
S -4,410 1,833 14 -5,507 CAGTACATGGGCTGGTGATTIC GTG 9872 522
10 -4,825 1,€30 1g -€,223 GGCTGGTGATITCGTIGITIGGA TIG s88l 513
11 -¢€,3%83 0,8€5 13 -7,4€3 GCCACTACACCARATTATIGAT GIG 9508 48¢
12 |-6,251 0,934 18 -7,€49 TARAGTCATCGICTCIGAIGAC |GIG 9941 453
13 -3,043 2,500 10 -4,001 CICTGATGACGTGGAAATCGAC GIG 9553 441
14 -4,803 |1,¢€4l 1 -5,958 |AGGATCAGC? ATCGGCAGT T 10010 384
15 =-5,245 1,428 10 -€,203 TGTTGAAGCCCTGAAAGCGCAG (GTIG 10157 237
l€ -5,328 1,384 7 -€,551 TCTIGATCGGCAAAACTGATGAT GIG 10214 180
17 -2,582 2,725 s -3,980 TTGGTTCCCTTGGGAACGGARAC |GTG 10241 153
18 -4,703 1,€%0 18 -€,101 CAAAGAACCATATGCCGAARCTT ATG 10283 111

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF le plus long

ATG

Score :

-5

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?




X Downloadv  GenPep! Graphics v Next A Previous <Descriptions
Est-ce que le start est hypothetical protein [Corynebacterium striatum)

SequencolD WP_201816500.1 Length: 378 Number of Matches: 1

conservé chez d’autres \SIPG
homologues retrouvés par Range 1: 20 370 GenPest G Retted nformation
Blastp ? 95,0 bta(229) 2006 Compositions matrix adjust. 114/403(26 03(45%) 51/403(12%) structure diplays —

Query 1 NSILM’\HIQLGIMW;\HS.(.! rnuvvrqwegv'; w:g:): L;’s:lQFnAY T 60 proteins to WP_201816500.1
LTGISITWGRQSLWDAPVKRSCKFT 52

2 more title(s) v See all Identical Prote

45 LA S Ever o+
sbjct 2 \.ﬁ".MSTElK'QﬁDQ»(vZVV?F\’

Query 61 I E'JMFSIRE“XDHK'NQV Ru.w.mvw IIGIID anncuoﬂwsmss 19
I . G

sbjet S3 ISVEDIQ Mn\x;wvuw VIVILOGT- r\cnww[lz[Icwmm\savm 108

Query 120 FFTSFSDTRLGTIAEPSEGNPFLRAVSPDYAMTWLTTMRSYV--PASTFLRTWPSGASYF 177

Tess T E PL S+ +R 4+ PAsT 4R P

Sbjct 109 - -TGWNNLMSRTF -E TRANTPALMRASME IQSG- - -GIRPNI IEPATTEVRFRPP 157

Query 178 AQPEAQKLTVKQIIEAVAARHPLTYPSWSPOHKQIRST u.-.:,:;wc QPLHQ 236
AQP LT 4Q  AVAA PL4+P WSPD+ Q + G

sbjct 158 AQPVT LvviQr.s..ﬁAvumomm-%svnst(s-vn.mw.».c..n 209

Query 237 KVI\‘ '.(w'nhns.woosswmws‘FUvasuvchw.wsuuLwn"uv 296

Sbjct 210 NEVAGKPPRMDAGEMTRTTYWESGGT VG(S‘v\G“’C >5mm\csmcm.xoms s:'m 269

Query 297 VTGWINOVIKPGVEALKAQUTSPRKFRFSHNL IGKTDOVFNFPKE
I o+ o+ +AQET4PReF F 4L s +F + WE+
Shjct 270 VKSYPLEMIKAASNLAQAQITAPREFTFYDDLULME IPQRIGQUMPLF - YTWEQR-RRFKI 327

Query 350 T-----KEPVAE-LMGIOPVFVPIGGTLKITADOVIHOVNCYH 386
+ Pe4v IGGTL I

+PY,
sbjct 328 NFD(.S.C!‘DPVN\TIFDAQNV‘.‘AI(‘(NT'RnDQYTNDVT..IV 378

DECISION: 9212

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

Collection des éléments de Rationnelle
X
réponse
Est-ce que la séquence Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source
. )t
protéique s’aligne avec une
Al i % k%
protéine de fonction PhagesDB
annotée lors d’un BlastP RIEN
(phagesDB et/ou nr) avec
une e-value < 10% etune | ***nr:
b I TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 855 855 91% 7e-14 2571% 385 DAU54398.1

co u ve rt u re a cce pta e TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 855 855 91% 8e-14 25.46% 409 DAP19134.1
protein [C Corynebacterium matruchot 847 847 94% 1e-13 23.64% 395 WP_126299861
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 847 847 91% 1e-13 2597% 385 DAJ25515.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 843 843 91% 2e-13 26.23% 408 DAS66265.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 840 840 91% 2e-13 2597% 408 DAS95148.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 840 840 91% 2e-13 25.65% 408 DAW81670.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 836 836 91% 3e-13 25.97% 409 DAK21463.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 836 836 91% 4e-13 25.71% 408 DAJ35125.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 836 836 91% 4e-13 2572% 408 DAV44110.1
TPA: actin-like protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 836 836 91% 4e-13 25.71% 411 DAW69952.1
TPA: actin-like protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 832 832 91% 4e-13 25.65% 412 DAP14260.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 832 832 91% 5e-13 25.52% 407 DAX60235.1
TPA: protein [C striatum] Corynebacterium striatum 824 824 89% 6e-13 27.22% 367 HAT6525552.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 820 820 91% 1e-12 25.97% 378 DAQ14881.1
protein il Actinomyces graevenitzii 816 816 91% 1e-12 26.49% 378 MBF0930126.1
TPA: hypothetical protein [Corynebacterium striatum] Corynebacterium striatum 80.9 809 89% 2e-12 26.94% 367 HCG2976170.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 793 793 91% 9e-12 2597% 408 DAR82652.1
TPA: protein [C: sp.] Caudoviricetes sp. 793 793 90% 9e-12 25.40% 414 DAU31952.1
TPA: protein [Cs striatum] Corynebacterium striatum 66.2 662 78% 1e-07 2538% 312 HCT5225728.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 639 639 91% 9e-07 23.58% 395 WP_003852566.1
protein FRC0431_01846 [Cc C diphtheriae 628 628 91% 2e-06 23.31% 395 CAB0923875.1
protein [C: Corynebacterium freiburgense 628 628 53% 2006 28.90% 382 WP 027011473.1
protein [C Corynebacterium diphtheriae 628 628 91% 2e-06 23.31% 395 WP_196975731.1
protein [C Ce 605 605 91% 1e-05 22.19% 383 WP_284587142.1
protein [C Corynebacterium freiburgense 508 508 18% 8e-04 44.16% 99 WP _205618476.1
protein [Cor glaucum] Corynebacterium glaucum 528 528 91% 0.003 23.37% 385 WP_301925792.1
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select all 35 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewer

Max Total Query E Per.  Acc.

PEELED Sciectic Name Score Score Cover value Ident Len  Accession
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TPA: protein $p. ctCCv12) Siphoviridae sp. ctCCv12 96.7 967 95% 1e-17 25.81% 396 DAD90005.1
protein [C: striatum] Corynebacterium striatum 928 928 98% 2016 28.29% 378 WP 201816500.1
TPA: hypothetical protein [Siphoviridae sp. ctRIZ6) Siphoviridae sp. tRIZ6 909 909 90% 1e-15 27.20% 411 DADG80SO.1
protein [e! unclassified Corynebacterium 886 886 89% Se-15 26.68% 375 WP 0707361121
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 886 886 90% 8e-15 27.13% 411 DAV46101.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp 870 870 95% 2e-14 23.49% 396 DADGO0SS.1
conserved hypothetical protein [Corynebacterium striatum) Corynebacterium striatum 855 855 89% Se-14 2527% 375 CQD13987.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 855 855 91% 7e-14 25.98% 408 DAW70282.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.) Caudoviricetes sp. 855 855 91% 7e-14 25.71% 385 DAU54398.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 855 855 91% 8e-14 2546% 409 DAP19134.1
protein [Cory, Corynebacterium matruchotii 847 847 94% 1e-13 2364% 395 WP 126299861.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 847 847 91% 1e-13 2597% 385 DAJ25515.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 843 843 91% 2013 2623% 408 DAS66265.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 840 840 91% 2013 2597% 408 DAS95148.1
TPA: hypothetical protein [Caudoviricetes sp.) Caudoviricetes sp. 840 840 91% 2613 25.65% 408 DAWB1670.1

Qhover to see the title & click to show alignments Show Conserved Domains Alignment Scores  [ll<40 |[M40-50 [0]50-80 [W80-200 [M>=200

35 sequences selected @ No p conserved d: ins have been di

Distribution of the top 35 Blast Hits on 35 subject sequences

I I I 1 1 I
1 70 140 210 280 350

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 : Phage_GPD ; Phage tail baseplate hub (GPD)

Uniprot : 43 kDa tail protein; BACTERIOPHAGE MU, BASEPLATE,
GENE PRODUCT 44, STRUCTURAL PROTEIN; 2.1A {Enterobacteria
phage Mu} SC

Uniprot : BP44_BPMU Baseplate hub protein gp44 OS=Escherichia
phage Mu 0OX=10677 GN=P PE=1 SV=1

1 IWRUA 43KDa tail protein; BACTERIOPHAGE MU, 95.68 13 4528 159 167 379
BASEPLATE, GENE PRODUCT 44,
STRUCTURAL PROTEIN; 2.1A
{Enterobacteria phage Mu} SC

2 3008 Prophage Muso2, 43 kDa tail protein; 94.93 18 4368 14 155 361
Muso2, Shewanella oneidensis MR-1,
Structural Genomics, PSI-2, Protein
Structure In

3 Possss BP44_BPMU Baseplate hub protein gpad 9484 27 434 152 165 379
Os=Escherichia phage Mu OX=10677 GN=P
PE=1 5V=1

4 BEONE Baseplate hub gp41; Pseudomonas, phage,  94.82 3 a91 152 168 287

baseplate, VIRUS;{Pseudomonas phage
VB_PaeM_E217)

5 30378 Tail protein, 43 kDa; tail protein, structural 9478 25 4349 148 152 381
genomics, PSI, MCSG, Protein Structure
Initiative, Midwest Center for Str

6 8GRAG Type VI secretion system spike protein 9458 46 92 172 150 616
VgrG; Type VI Secretion System, VgrG,
Heps, PAAR, TRANSPORT PROTEIN;
{Bacteroides

f— 7 eoms Pvcs; assembly, Photorhabdus asymbiotica, 944 33 4501 152 143 538
PVC, contractile injection system,

bacteriophage-like, PROTEIN TRANSPORT;

394

8 6RBKC Afp8; Anti-feeding prophage, secretion 9358 74 w24 158 152 529
system, AFP, contractile, VIRUS LIKE
PARTICLE, baseplate; 3.4A {Serratia
entomoph

—_— 9 6USHB Prol protein PyocinR2; 9188 15 3636 143 145 329

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

Oui
Gene avant : tape measure protein




Est-ce que ce géne code pour | DeepTMHMM - Predictions
une protéine
transmembranaire (TM) ? Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format
DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside
Membrane
inside 50 100 150 200 250 300 350 400
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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Sequence
Est-ce que la fonction non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
DECISION: Minor tail protein

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 15
Coordonnées du Stop 11328
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 4




Coordonnées du Start retenu 103390

Fonction prédite Minor tail protein

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de Rationnelle
réponse

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

annotation (Glimmer,
GeneMark)?
anoPS complete s¥AENce, PAORYBESMAUBREFCEe 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 6/9
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Nucleotide Position




ranoPS complete Me. ?m‘imﬂi%eﬂqﬂg% 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 7/9

(1.0

0.5

0.0
1.0

05

Direct Sequence
A

0.0
1.0

0.5

0.0

0.5

0.0
1.0

0.5

0.0
1.0

Complementary Sequence
A

0.5

e T T T s s T TR PR W B B e T e 1he
| I N | A | DN P |
10800 11200 11600 12000 12400
e e s S S e v . L B s B | by Y0 -
| | | | 1 1 | | | | | | 1 Ll A 1 In AL L
10800 11200 11600 12000 12400
TERIIERN = e S e T - M Semtemmntony y § ey
| Y I I | M IAl l Lol |
10800 11200 11600 12000

M/H ]
TR

10800 11200 11600 12000 12400

vew v ok

— e ey Pt e pee—— o e

| | N IA\}\ | 1 L AN | | 1 1 | L 1Al | 1 1 |
10800 11200 11600 12000 12400

[ e ] N N I B I L B el e e R L e T e e N

| L1 .1 1 | 1 | | A | | | 1 | | /\I | | LAL |
10800 11200 11600 12000 12400

Nucleotide Position




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

producing significant al

selectall 100 sequences selected

Description
yRothetical orotein [Corynebacterium aoulae]

bynothesical protein [Clostridia bacterum)

byrothetcal ceotein [Closridia bactecsm)

IPA: hyrothetical peotein [Aliosohingosinicella s0.)

byRothesical orotein (Prescottelia equi)
DyRothesical protein [Parafrankia so, EUN1S
Rhage tail potein (Mannheimia pemigra)
Dbyrothesical protein (Cornynebacterium glutamicum)
Rhage 1ail Wer protein [Stutzedme dutzesi]
TPA: mince tail peotesin (Caudoviricates 50

TPA hypomhetical peotein olla 50

ynothesical pectein (Thalassorita localis)

2 tail ceotein [Caudoviicates 50.)

rectein [Conmebacterium ciconiae)
rhage lail fider orotein [Psevdomonas puiidal

Sequences producing significant alignments:

CyranoPs_Draft_15, function unknown, 312
Stormageddon_26, minor tail protein, 802
RedWattleHog_29, minor tail protein, 802
Chisanakitsune_25, minor tail protein, 517
Ranunculus_Draft_a3, function unknown, 450
BruhMoment_46, function unknown, 45
Hanem_29, minor tail protein, 551
drYang_27, minor tail protein, 770
Schomber_28, minor tail protein, 551
Pakusa_Draft_28, function unknown, SS1
Kabocha_3@, minor tail protein, 551
5ray_29, minor tail protein, 551
Chidiebere_29, minor tail protein, $51
Aloki_Draft_28, function unknown, SS1

othetical cectein [Phycischasraies bactedum)
TPA: hynothetical crotein [Convnebacterium striatum)
TPA: hypothetical peotein [Corynebacterium striatum]

IPA hyethetical pectein [Convnedacterium striatum)

IPA: hypothetical peokein [Corynebacterium striatum)
IPA Reotein [C: siriatum)

TPA: hypothetical peotein [Corynebacterium striatum)

TPA: hypothetical peotein [Corynebacterium striatum]

IPA: hyoothetical eeotein [Connebacterium striatum)
TIPA: hyoothetical peotein (Corvnebacterum siriatum)
Dynothetical pectein (Planciomyoetacage bacterium)
TPA: tal fiber orotein (Escherichia co)

short-chain fatty acid Yansoorer (Escherichia coll
TPA: minoe tai peotein [Caudoviricates 50

phage tal fiber protein (Pseudomonas aenuginosa)
rhaoe tal protein [Escherichia ol

TPA: minor tall pectein [Caudovidcetes so.)
bynothetical peotein (Niratireductor so.]

rhaoe tal protein (Escherichia coli]

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

TPA: hypothetical peotein (Pseudomonas aenuinosd)

rhaoe fail repeat domain-containing erotein [Pakudibacteraceae bactedum)]

Iyrothesical protein [Conmebacterium so, TAES-ERUZ)
yvrothetical protein BCS9 27045 (Pseudomonas montelll]

[ L peotein TVAG_128080 (Trichomonas vaginalis G3)

ehage tal repeat-tke famity (Trichomonas vaginalls G3)

byeethetical pectein TVAG 583930 [Trichomonas vaginalis G3)

yothetical pectein TVAG 399810 [Trichomonas vaginalis G3)

TPA: hypothetical peotein [Alohagrolecbacteria bacterum)
IPA: hynothetical pectein [Alchacecteobiacieria bactedum)

Download Selectcolumns ¥ Show _100Y | @

GenPept Graphics Distance tree of resylts  Multiple alignment MSA Viewel

Max  Total Query E Per.  Acc.

Score Score Cover value  Mdent  Len
v v - v -
Connebacterium soulae 150 394 47% 1e36 S577% 666 WP 0757257101
Closyidia bacterum 132 208 50% 1e-31 5123% 327 MBRS768827.1
Clostridia bactecum 132 350 50% 1e31 51.23% 328 MBO4S583800.1
Baewdiomonas aenginosa 124 197 3IT% 1627 S56.90% 481 HCFS853879.1
Allosohingosnicella 50, 123 501 48%  3e-27 S372% 537 HZEGSTIAN
Paiuddacteraceas bacterium 123 675 45% Te2l S3T2% 1040 MCQ2313286.1
Prescotielia equl N9 321 9% 2026 STT% 394 WP 2004608141
Parafraniia s, EUN1L 19 19 62% 4026 4505% 423 WP 0065457891
Manoheimia pemion 18 223 38% 4025 S289% 790 WP_176808477.1
Connebacterium glutamicum 15 115 20% 9e25 6237% 415 WP 2114389121
Shutzerimon: 1 14 502 39% Te2d S574% 623 WP 0206008541
Caudoviricetes so. M4 271 47%  Te-2d 5596% B804 DAVASE2S1
Allosphingosinically 50, 113 289 39% Oe24 49.30% 523 HEV2EA50G2.1
Thatassorita litocalis 108 180 50% Je22 4528% 495 WP 14249030211
Caudovirioees s, 109 282 42% Je-2 5280% 601 DATGS149.1
Connebacterium cconiae 109 109 6% 4de-22 S042% 684 WP_301354965.1
Bseudomonas outida 104 378 39% 621 6044% 459 WP 21 191
Conmebacterum so, TAES-ERU2 105 276 38% Te-21 S5263% 663 WP 2183665101
Psewdomonas mootedl 104 285 3™% 1020 6064% 459 KXKG8009.1
Distribution of 202 Blast Hits on the Query Sequence

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

lelit,|
o 100 1
Score  E
(bits) Value

622 e-178
69 le-11
69 le-11
67 Te-11
64 6Ge-10
63 1e-09
62 1le-09
£2  2e-09
62 2e-89
62 2e-09
62 2e-09
62 2e-09
62 2e-89
62 20-89
Trchomonas vaginalis G3 874 490 40% Be-15 3386% 486 EAY09000.1
Ehycisohacrales bactedum 859 318 35% Be-15 6949% 305 MBY0263617.1
Conynebacterium striatum 874 151 5% 9015 4225% 560 HAT1184756.1
Corynebacterium striatum 874 874 36% Oe15 4178% 509 HCG20792891
Corynebactenium striatumn 874 874 3% %e15 4178% S28 HCGI73818.1
Trichomonas vaginalls G3 855 162 40% 9e-15 3307% 286 XP 0510821501
Corynebacterium striatum 874 874 3% 9e15 41.78% 520 HCG2902671.1
Conmebacterium striatum 874 874 36% fe14 4178% 523 HCH2243518.1
Corynebacterium striatum 874 874 W% le14 4178% 513 HCG 251
Corynebactenum striatum 874 151 35%  fe-14 4225% 560 HAT14260811
Conmebacterdum striatum 874 151 35%  fe-14 4225% 560 HATGG23892.1
Corynebacterium strigtum 870 870 36% te-14 4384% 468 HCGIN0INS4 1
Blanctomycetacege bactedum 874 160 50% fe14 40.74% 796 MCDS1384301
% chi 863 863 48% le1d 2072% 383

chy | 859 859 48% te-14 3042% 352 MZWS4979.1
Candoviricntes o 816 233 41% 2e14 49.04% 148 DALS31491
Irchomonas vaginalis G3 847 236 40% 2014 3228% 201 EAXGE2111
Pseudomonas 2enoinosa 867 231 38%  2e-14 6438% 528 WP 31105 1
Escherichia coli 867 867 48% 2e14 2072% 611 WP 1191747991

863 440 53% 2014 3560% 543 DAMSSESII
863 150 68% 214 3433% 471 MCBI423IITA
859 299 45% 2014 3554% 450 EAX790421

Escherichia coli 863 863 48% 2014 3042% S04 WP 2050344341
Alphaproteobacteria bacterium 863 233 9% 214 4793% 615 HRI77S101
Alohaooteobacteria bacterium 859 158 51% 3e14 4024% 588 HEX27534211

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

2

ON




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) :10390
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :10390

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

4% Choose ORF start

(E=3 ICR =<~}

Staits : 17 ORF Start : 10849 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length . SCom MRt m Explore
Selected - 1 ORFStop :11328 5'End 412 234 706 51
ORFlength: 480  3'End 608 507 541 888 Spacing Weight Matiix [Broad S _]
I I I | [ I ]
StajRaw SD |Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 -1,€05 3,202 € -2,90¢ GGACTCGTAAGARAGAGGAGCA ATG 10350 939
2 5,552 1,275 15 -€,707 GTACCCCGARRCCACCGACCIG GIG 10441 888
4,141 |1,9¢€4 13 5 AGCGCTAGCGGGTAAGGCTCCG TIG  |10ss8 77

33¢ 1,381 10 GCATACGCACCCGCAGICICAG GIG 10585 744

33¢ 1,381 10 GCATACGCACCCGCAGTICTICAG CGTIG 10€51 €78

340 1,379 1€ . GCATACGCATAGCACTTCGCAG GIG 10717 €12

230 2,409 10 . GGTGACCGGCCTGGATAGCGCG TTIG 10738 591
E 33€¢ 1,381 10 . ACATACGCACCCGCAGICICAG GIG 10783 S4€
] -5,34 1,379 l€ -€, >CA CGCATAGCACTTCGCA 16 10849 480
10 -5,514 1,088 8 7, CCTCCCCACCCTAAACACCCGC cGTCG 10908 420
11 -4,859% 1,€14 12 -5,905 AGATACTTCCGTAGGCACCCGC GTG 10857 372
12 -4,285 1,894 9 -5,330 CCGCGTGTTTGCAGGCAACACT RATG 10875 354
13 ~-3,45¢ 2,298 S -4,502 GTICTATCICTAGTGGGAAARIT TIG 11050 279
14 =5,400 1,350 14 -€,497 CACCCTCCGGTTCGATTICAGIT GIG 11088 231
15 -3,514 2,270 1€ -4,73¢€ ACCCCTGGGCICTAATTGGGCA ATG 1114¢€ 183
lé -4,€08 1,73¢€ 1¢€ -5,831 TACGCCAGATCGAACTIGTTCGG TTIG 1120€ 123
17 -5,01¢ 1,537 15 -€,171 ATTTATTGGGAACATARATTAT GIG 11281 48

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF le plus long (avec un ATG)

Score de -2

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

& Downl v GenPept Graphics sortby: | E value v

hypothetical protein [Corynebacterium aquilae]
Sequence ID: WP_075725710.1 Length: 666 Number of Matches: 3

See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)
Blastp ?
Range 1: 141 to 296 GenPept Graphics ¥ Next Match
Score Expect Method Identities Gaps
150 bits(380) 1e-36 Compositional matrix adjust. 87/156(56%) 99/156(63%) 13/156(8%)
Query 31 ELIDTFLYEQEQK----QTAIDAALAGKAPLSHTHPQSQVTGLDAALAGKAPLSHTHPQS 86
LID L + + + + + A + GKA HH VTGLDAAL GKA SHTHP S
Sbjct 141 RLIDEGLQDGQVRVKHLNSEVKALIDGKAGKKHQHAMGDVTGLDAALKGKADKSHTHPMS 200
Query 87 QVTGLDAALAGKAPLSHTHSTSQVTGLDSALQ--=~~~~~~ GKAPLSHTHPQSQVTGLDA 137
QV GLD ALAGKAP +HTHST+QVTGLD+AL+ GKA SHTH SQVTGLDA
Sbjct 201 QVVGLDDALAGKAPKTHTHSTAQVTGLDAALKAKADVSALGGKAAKSHTHAMSQVTGLDA 260
Query 138 ALAGKAPLSHTHSTSQVTGLDAALAGKAPLPTLNTR 173
AL GKA SHTHS V+GLD AL GKA L o+
Sbjct 261 ALGGKAAKSHTHSMGDVSGLDTALRGKADTADLQRK 296
Range 2: 181 to 325 GenPept Graphics ¥ Next Match A Previous Match A First Match
Expect Method Identities Positive Gaps
142 bits(358) 1e-33 Compositional matrix adjust. 84/145(58%) 92/145(63%) 18/145(12%)
Query 45 TAIDAALAGKAPLSHTHPQSQVTGLDAALAGKAPLSHTHPQSQVTGLDA---~--~-~-~ AL 95
T +DAAL GKA SHTHP SQV GLD ALAGKAP +HTH +QVTGLDA AL
Sbjct 181 TGLDAALKGKADKSHTHPMSQVVGLDDALAGKAPKTHTHSTAQVTGLDAALKAKADVSAL 240
Query 96 AGKAPLSHTHSTSQVTGLDSALQGKAPLSHTHPQSQVTGLDAALAGKAPLS == == ==~~~ 146
GKA SHTH+ SQVTGLD+AL GKA SHTH V4+GLD AL GKA +
Sbjct 241 GGKAAKSHTHAMSQVTGLDAALGGKAAKSHTHSMGDVSGLDTALRGKADTADLQRKADKT 300
Query 147 HTHSTSQVTGLDAALAGKAPLPTLN 171
HTHS VTGLD AL GK L+
Sbjct 301 HTHSMGDVTGLDDALRGKVDASLLD 325
Remarque : si vous proposez plusieurs starts, indiquez pourquoi et
. ’e .
fournissez I'information pour chaque start.

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 :




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

ety . . , .
o 50 100 150 200 250 300 il
score E E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPs_Draft_15, function unknown, 312 622 e-178
Stormageddon_26, minor tail protein, 802 69 le-11 oz (
RedWattleHog_29, minor tail protein, 802 69 le-11 14
ChisanaKitsune_25, minor tail protein, 517 61 7e-11 —
Ranunculus_Draft_43, function unknown, 450 T64  6e-10
BruhMoment 46, function unknown, 450 63 1e-09
Hanem_29, minor tail protein, 551 T62  1e-09 ]
DrYang 27, minor tail protein, 770 62 2e-09 Bok
Schomber_28, minor tail protein, 551 62 2e-09 Bl
Pakusa_Draft_28, function unknown, 551 62 20-09 ime
Kabocha_30, minor tail protein, 551 62 2e-09 Yo de
Gray_29, minor tail protein, 551 62 2e-09 adns
Chidiebere_29, minor tail protein, 551 T62  2e-09 B
Aloki_Draft_28, function unknown, 551 62 2e-09 o
Whack_28, minor tail protein, 475 T60  5e-09 i«
Abba_23, minor tail protein, 591 60 5e-09 wani
Altadena 23, minor tail protein, 600 60 7e-09 =

*** nr .

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

escriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy

p ing significant ali Download Select columns ¥ Show | 100V | @
select all 100 sequences selected GenPept  Graphics Distance tree of results ~ Multiple alignment MSA Viewer

Max Total Query E  Per Acc
o Seentfig Neme Score Score Cover value Ident Len  Accession
hypothetical protein [Corynebacterium aquilae) Corynebacterium aquilae 150 394 47% 1e-36 55.77% 666 WP 0757257101
hypothetical protein [Clostridia bacterium) Clostridia bacterium 132 208 50% 1e-31 51.23% 327 MBRS768827.1
@ hypothetical protein [Clostridia bacterium) Clostridia bacterium 132 350 50% 1e-31 51.23% 328 MBO4S83800.1
TPA: hypothetical protein [Pseudomonas aeruginosal Pseudomonas aeruginosa 124 197 37% 1e-27 56.90% 481 HCF5853879.1
TPA: hypothetical protein [Allosphingosinicella sp.] Allosphingosinicella sp. 123 501 48% 3e-27 53.72% 537 HZF95778.1
phage tail repeat domain-containing protein [Pa aceae bacterium) cteraceae bacterium 123 675 45% 7e-27 53.72% 1040 MCQ2313286.1
hypothetical protein [Prescottella equi] Prescottella equi 19 321 39% 226 57.72% 394 WP_286460814.1
sp. EUN1f) Parafrankia sp. EUN1f 19 119 62% 4e-26 4505% 423 WP_006545789.1
ohage tail annheimia pemigra) Manoheimia pemigra 118 223 38% 4e25 5289% 790 WP 176808477.1
hypothetical protein [Corynebacterium glutamicum) Corynebacterium glutamicum 115 115 20% 9e25 6237% 415 WP 2114389121
phage tail fiver protein [Stutzerimonas stutzeri) Stutzerimonas stutzeri 114 502 39% T7e24 5574% 623 WP_020699854.1
TPA: minor tail protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 114 271 47% Te24 5596% 804 DAV45625.1
TPA: hypothetical protein [Allosphingosinicella sp.] Allosphingosinicella sp. 113 289 39% 9e24 49.30% 523 HEV2865932.1
hypothetical protein [Thalassovita litoralis) Thalassovita litoralis 108 180 50% 3022 45.28% 495 WP_142493021.1
L hover h & click to show ali 2 stow D Alignment Scores [ll<40 [40-50 [J]50-80 [W80-200 [Hl>=20(
100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.
e taniiinn ———
s Rcosa1s

Distribution of the top 272 Blast Hits on 100 subject sequences

1 1 I I ) 1
1 60 120 180 240 300

[r————

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 : PTR ; Phage tail repeat like

Cd proba de 75 % : RBP-H; Head domain of virus receptor-binding
proteins (RBP). Virus receptor-binding proteins (RBPs) are found in
lactoco

PDB : Major structural protein 1; bacteriophages, Lactococcus lactis,
Siphoviridae, receptor binding protein, single-chain nan

Uniport : RBP_BPLSK Receptor binding protein OS=Lactococcus
phage SK1 0X=31532 PE=3 SV=1




1 PF12789.11

2 PF12789.11

3 SE7F_H
4 2FSD_A
5] 2F0C_C
6 3DA0_C
7 4HEM_A
8 1ZRU_A

9 PF08931.14

10 4I0S B

Visualization

; PTR ; Phage tail repeat like

; PTR; Phage tail repeat like

Major structural protein 1; bacteriophages,
Lactococcus lactis, Siphoviridae, receptor
binding protein, single-chain nan

putative baseplate protein; Phage,
Lactococcus lactis, receptor binding protein,
head domain, VIRAL PROTEIN; 2.3A {unide

Phage tp901-1 ORF49 (BPP); Beta-barrel,
beta prism, 3 helix parallel bundle, VIRAL
PROTEIN; HET: GOL; 1.65A {Lactococcus

Cleaved chimeric receptor binding protein
from bacteriophages TP901-1 and p2;
lactococcal phage p2, lactococcal phage TP

BPP; Alpha-beta, Phage Receptor Binding
Protein, Llama VHH, viral protein, CELL
ADHESION-IMMUNE SYSTEM complex;
1.65A {L

lactophage p2 receptor binding protein; 3
domains: BETA BARREL, BETA PRISM, BETA
BARREL, Structural Genomics, Structural

; Caudo_bapla_RBP ; Lactophage receptor-
binding protein C-terminal head domain

BPP; all beta, jelly roll motif, receptor
binding protein, neutralizing llama antibody
domain, CELL ADHESION-IMMUNE SYST

54 110

PTR _Phage tal t PTR _Phagy
PTR _Phage tal

97.95

97.6

97.38

96.32

96.32

96.31

96.2

96.04

95.73

95.49

0.000013

0.00013

0.0034

0.072

0.085

0.13

0.26

0.49

55.49 23
50.43 29
54.48 913
44.95 8.6
46.62 9.4
42.45 9.7
44.52 9.1
48.07 9.7
37.96 8.8
35.89 9.4

60

60

264

Resubmit Section

3DAB_C

Caudo_bapla_l

3D8H_A

RBP

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

"Aucune synténie observée".




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

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane

Inside
0 50 100 150 200 250

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

300

1.0
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o o
(=] 2]

o
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o
o

0 50 100 150 200 250
Sequence

300

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 CyranoPS
Geéne # 16
Coordonnées du Stop 11537
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 16
Coordonnées du Start retenu 11343




Fonction prédite

NKF

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

annotation (Glimmer,
GeneMark)?
anoPS complete s M TEee, FRORVBESRUBREHICHRTe 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 7/9
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Mouse-over to show deflineé and scores. Click 1o show alignments
Color Key for Alignment Scores

T 50-60  S0S2000 e
o e —————————

o 50
Score €

Sequences producing significant alignments: (bits) Value
. CyranoPS_Draft_16, function unknown, 64 128 de-30
- Litotes_3, function unknown, 58 a9 Ge-06
Est-ce que le candidat est e e e, 2 s
”, ) Wayne_3, function unknown, 58 _48 Te-06
Laroye_3@, function unknown, 59 48 Te-06
retrouvé chez d’autres Ao o e, 58 $ e
, . 7 Canowicakte_3, function unknown, 58 47  1e-05
AppleCider_3, function unknown, 58 _47  le-05
génomes annotés ? plecioer.s, tmetion, e, 58 e £ e
Zion_28, function unknown, 62 A6 3e-05
Patatalhin IR functinn unknsun R an s 05

GenPept Graghics Distancewreeofresults  Multiple alignment MSA Viewer

Max Total Query E Per.
Score Score Cover value  Ident
v - - -

selectall 15 sequences sel

Description Sclentific Name

797 797 W% le17 6333%

al eotein KOJO2_ 0003 [Adheob 470 470 &M% 8005 3T50%
PPLECIDER 3 (At 458 458 87% 3e04 3I750%
[Adtrobacter phaoe 458 458 8T% 3004 3750%
WICAKTE 3 [Arthrobic 454 454 8T%  de0d 37S0%

SEA_CALLIEOMALLEY_3 [Artheob 451 451 8%  6e04 37.50%

2l peotein FDHSO_oe03 [Arthrobacter phaoe 447 U7 % Tels ITS0%
451 451 B4%  Be04 4074%
447 47 W% Be0s 79N
b [Brachybacterium so. NB H Brachybactedum so NBEC 018 443 M3 8% 0001 4340%

phaoe Laksbi 435 435 8T 0002 3750%

Reotein SEA_ LAKSHM_3 [Adhrob

hooe Lakshay) Adhroty

435 435 8% 0003 4074%

420 420 &% 0009 3750%

10 420 420 &% 0009 3IBT%

Adirobacter ohage Valkeio 400 400 87% 0045 3393%

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

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

2
(@]
2

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) :11343

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :11343

OHA [ =
Est-ce que le start est s, IR ]
er s . Statts : 2 ORF Start : 11388 o HC 2R e D16 cora M sk B [Kicier7 <] Exploe
associé a un RBS (Ribosome | seected:1  oRFsiop :11597  5End[533 400 400 45 Soncie Wit Mot B —
T . ORFLlengh:150  3'End|580 480 540 150 e AL B Do |
Binding Site) de bon score ? T ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
2 Score 2 Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position [Length
1 -1,518 ATG 158

___________ 3,244 10 -2,477 | CCGCTTAAGAAAGGAATACATC
2 |-5,017 |1,537 18 -€,415 |TGAX CCACCCGGTAC |GTG |11388

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Plus long ORF
ATG
Score faible : -2.4

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

yp | protein [Coryneb
Sequence ID: WP_211438911.1 Length: 67 Number of Matches: 1

ium g

Range 1: 1 to 60

Blastp ?
& Downloadv  GenPept Graphics ¥ Next A Previous <Descriptions
hypothetical protein KDJ02_gp03 [Arthrobacter phage Litotes]
enc YP_010050172.1 Length: 58 Number of Matches: 1
ore title(s) v See all Identical Proteins(IPG

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 :

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

N

0 50

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_16, function unknown, 64 128 4e-30
Litotes_3, function unknown, 58 49 6e-06
Wheelbite_29, function unknown, 59 48 7e-06
Wayne_3, function unknown, 58 48 7e-06
Laroye_ 30, function unknown, 59 48 7e-06
PartyCup_Draft_3, function unknown, 58 47 le-05
Canowicakte_3, function unknown, 58 47 le-05
AppleCider_3, function unknown, 58 47 le-05
CallieOMalley_3, function unknown, 58 47 2e-05
zion_28, function unknown, 62 46 3e-05
% % %k
nr:

Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
Qhover to see the title & click to show alig Show Domains ig Scores <40 [M40-50 [J50-80 [M80-200 [>=200 @

15 sequences selected @ No putative conserved domains have been detected

Distribution of the top 15 Blast Hits on 15 subject sequences

uery
I 1 I ? | I I
1 10 20 30 40 50 60

m Graphic Summary Alignments Taxonomy

q producing significant ali Download Select columns Show (2}

select all 15 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment MSA Viewer
Max Total Query E Per. Acc.
PR Scienttflc Name Score Score Cover value Ident Len  Accession
v v - v v v

protein [C: Corynebacterium glutamicum 797 797 93% 1e-17 6333% 67 WP 211438911.1
protein KDJO2_gp03. phage Litotes] Arthrobacter phage Litotes 470 470 87% 8e-05 37.50% 58 YP_010050172.1
protein SEA_APPLECIDER 3 [Arthrobacter phage AppleCider] phage AppleCider 458 458 87% 3e-04 37.50% 58 QHBA47173.1
protein FDH63_gp03 phage Wayne] Arthrobacter phage Wayne 458 458 87% 3e-04 37.50% 58 YP_009602930.1
protein SEA_CANOWICAKTE 3 phage C phage C. 454 454 87% 4e-04 37.50% 58 ASR83239.1
hypothetical protein SEA_CALLIEOMALLEY 3 phage CallieOMalley) phage CallieOMalley 451 451 87% 6e-04 37.50% 58 AZF97639.1
hypothetical protein EDH59_gp03 [Arthrobacter phage Joann] Arthrobacter phage Joann 447 447 87% Te-04 37.50% 58 YP_009602683.1
hypothetical protein [Corynebacterium hylobatis] Corynebacterium hylobatis 451 451 84% B8e-04 40.74% 79 WP 1261217451
protein FDJ12_gp28 [C phage Zion] [ phage Zion 447 447 90% 8e-04 37.93% 62 YP 0096203731
protein sp. NBEC-018] Brachybacterium sp, NBEC-018 443 443 82% 0001 4340% 78 WP 259360684.1
protein SEA_LAKSHMI_3 phage Lakshmi] phage Lakshmi 435 435 87% 0002 37.50% 58 WKW85560.1
hypothetical protein [Corynebacterium lemuris] Corynebacterium lemuris 435 435 84% 0003 40.74% 74 WP 259427917.1
hypothetical protein KDIS7_gpO3 [ phage ] phage 420 420 87% 0009 37.50% 58 YP 0100499231
hypothetical protein [Pseudoclavibacter sp, CFCC 14310] Pseudoclavibacter sp, CFCC 14310 420 420 87% 0009 3571% 59 WP_158037309.1
protein SEA_VALLEJO 3 phage Vallejo] phage Vallejo 400 400 87% 0045 3393% 58 AOT24093.1

Est-ce que la séquence
protéique s’aligne avec une
protéine de fonction
annotée venant de la PDB ou
autre base de données lors

PFAM : DUF5448 ; Family of unknown function (DUF5448)

Cd proba de 79.61% : RsiG; anti-sigma factor RsiG (AmfC). RsiG is an
anti-sigma factor that binds and sequesters the sporulation-specific
sig




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

Uniprot : VEAF_BPP22 Eaf protein OS=Salmonella phage P22
0X=10754 GN=eaf PE=4 SV=3

PDB : AmfC protein; sigma, anti-sigma, c-di-GMP, developmental
switch, TRANSCRIPTION; HET: C2E; 2.08A {Streptomyces venezuelae

Aligned Target
Nr Hit Name Probability E-value Score Ss cols Length

1 Q03548 VEAF_BPP22 Eaf protein OS=Salmonella 96.72 0.0055 41.69 35 26 119
phage P22 OX=10754 GN=eaf PE=4 SV=3

2 PF17526.6 ; DUF5448 ; Family of unknown function 95.64 0.038 37.78 32 24 118
(DUF5448)

3 PF06698.15  ; DUF1192; Protein of unknown function 91.29 4.2 24.78 6.1 41 61
(DUF1192)

4 PF08518.15  ; GIT_SHD ; Spa2 homology domain (SHD) of 88.78 24 19.72 31 23 29
GIT

5 6PF)_T AmfC protein; sigma, anti-sigma, c-di-GMP, 87.8 1 27.56 6.9 53 176

developmental switch, TRANSCRIPTION;
HET: C2E; 2.08A {Streptomyces venezuelae

6 6LAG_A Spaz2-like protein; SHD, SPA-2, GIT-PIX, 82.48 49 28.24 33 25 155
polarity, SIGNALING PROTEIN; NMR
{Neurospora crassa}

7 cd21107 RsiG; anti-sigma factor RsiG (AmfC). RsiG is 79.61 31 2453 6.3 45 143
an anti-sigma factor that binds and
sequesters the sporulation-specific sig

Resubmit Section

s 6lAeA 2
e Stuelin Stuelin 2

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

Gene apres = integrase ?




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

Outside
Membrane

Inside

1.0

0.8

0.6

0.4

Probability

0.2

0.0

0

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

10 20 30 40 50 60

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Inside

10 20 30 40 50 60
Seguence

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

SEA-PHAGES ?

Répondez Oui ou Non. Une fois que vous avez pris une décision
guant-a-la fonction du géne, 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 approuvées.

DECISION:

NKF



https://seaphages.org/blog/2017/10/30/official-function-list/

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage CyranoPS
Géne # 17
Coordonnées du Stop 11534
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 6
12355

Fonction prédite

Tyrosine integrase

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

YES BOTH




anoPS complete sequence, 14910 bp ncl ualﬁg T4-Base 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 7/9
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Nucleotide Position
172205 GRU3_17, putative integrase, 297..S= 171 E=2e-42
Color Key for Alignment Scores
T TR 5060 I
lelil,
o 50 100 150 200 250
Est-ce que le candidat est
F4 ’
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
Score 13
Sequences producing significant alignments: (bits) value
CyranoP$_Draft_17, function unknown, 273 553 e-157
Emperor_19, integrase, 275 211 2e-54
EpicDab_18, integrase, 276 209 6e-54
SallySpecial_17, integrase, 266 199 8e-51
Rahul_19, tyrosine integrase, 275 192 6e-49
Weirdol9_Draft_45, function unknown, 411 Pl 2e-48
Coeur_19, integrase, 273 187 2e-47
GRU3_17, putative integrase, 297 i 2e-42
Cracklewink_S@, tyrosine integrase, 410 170 4de-42
McGonagall_18, integrase, 298 169 9e-42




ducing significant ali Download Selectcolumns ¥ Show | 100¥ | @
2 selectall 100 sequences selected GenPept Graphics Distancetreeofresylts  Multiple alignment MSA Viewer
Ovengace G g re S Cove v | K L Mot
v e T
[ c 84 284 9% Se 5000% 272 11485 1
faosien i I 20 200 9% 2090 5133% 272 WP 2099177291
ineorase [Cormebacterum dohtheriae] Conmebacterim dictiherioe 280 280 95% 2090 5133% 272 CAB0SSI0021
nteorase [Corynebacterum dphiberiae] Conmebactenm detmerise 279 279 5% 380 SIL71% 272 CABIONSH0.1
Inteorase [Conmebactedum dehiberiac] Conmebactecm debiheriae 219 279 95% 3090 5133% 272 CABOOI2AILY
i nadaie] P 278 9% 7e50 5379% 272 WP 0952753811
i o 278 278 95% 8e.90 51.33% 272 WP 08A2085751
1 fvpe (L [~ 278 278 9% 1089 S096% 272 WP_M23512011
integtase [Conynebactedum dohiheriae] Conmebecterim dichierige 278 278 95% 1e89 5095% 272 CABOSESITY
iieomse [Corynebacterum dohiheriac) Conmebacterm detiesiae 218 278 95%  1e89 51.33% 272 CABOSIAN0LI
inteorase [Corynebacterium diphtheriae] Conmebacterim dtiherioe T 2T 9% 2089 S133% 272 CABOSGSSEIY
1 [¥ 2T 217 95% 2089 S5095% 272 WP 106361636
nteorase (Corynebacterum diphtherias) Conmebacterim dehheriae 276 276 5% Se89 S05T% 272 CABDRIZN2M1
1< Conmebactersm ool 25 215 8% 2088 S056% 270 WP 1697863021
i ) c 274 274 98% 3e83 51.30% 269 WP 378913801
tzosioe. ic sa00u0s) [ 26 266 6% 385 5399% 272 WP 2520851
G hinderae) ¥ 264 264 9% 2084 4871% 268 WP 1823855321
i c 260 260 S4% 8683 4865% 271 WP 0715740841
I siranm) > sriaum 29 260 9% 3082 5133% 268 WP 2847907041
Ic ¥ 25 256 95% 3e-81 48.85% 271 WP 014317013
-~ baad v W VYT TR ATV MERMAGL
fascians) Rhodococcys tascians 189 189 95%  leS4 4250% 279 WP 1962491661
[Caudoviricetes s0.) Caudoviricates 50, 183 188 3% 1eS4 44.14% 273 DAPOEZA1
I [Coudoviricetes 0] Caudoviicates 0. 188 188 93%  1eS4 44.14% 273 DAKI6E21
IPA: SITE SPECKIC RECOMBINASE XERD [Caudoviicetes 50.) Caudoviricstes 50, 187 187 93% 2e54 4440% 271 DAQR4421
IPA: SITE SPECHIC RECOMBINASE XERD (Caudoviricetes 50.) Caudoviricetes 50, 187 167 93%  4e54 4397% 271 DANT41431
1PA: SITE SPECKFIC RECOMBINASE XERD (Caudoviricetes 50.) Caudovirietes 50, 187 187 93% 4054 4375% 273 DAXIA2I21
I¥Iosine By 50.14:2406-1) 50.14:2496-1 187 187 95% eSS4 4221% 282 WP_ITRIIIISA
fyrose fy I mastds] I masttids 183 183 54%  4e54 5046% 140 WP 3378909331
) bacesss) abscessus 188 188 O4% Se54 37.31% 303 WP Q796308061
Iyrosnety Srailing) Mycobacteroides frankling 188 188 4% SeS4 37.69% 302 WP Q78366541
10 bacterium) bactedum 187 187 94%  Se-54 4286% 268 MEPGESS06TO1
50. Lear278) Rhogococous 50, Leat278 187 187 93% TeS4 4202% 282 WP 1622483721
peotein CH296 50, 14-2496-19] 50, 14-2496-19 187 187 95%  TeS4 4221% 299 QZF282351
[Schaalla Schaala hyovacinalis 185 185 91% 1053 4246% 254 WP 3207723121
By bscessus) abscessus 186 186 94% 2053 36.19% 283 WP_0051218161
TPA. SITE SPECIFIC RECOMBINASE XERD (Caudoviricetes 50.) Caudoviriostes 50, 165 185 O7% 2053 41.57% 250 DALOTILY
Pyrosne-fy pscessus) abscessus 185 185 O4% 2053 36.19% 283 WP 0051308351
Iyrosine sy [Detzia Dretzia alementariy 185 185 93% 3e53 4336% 279 WP_1562178411
hrosine intecease [Gordonia 0haoe Rahul) Gordonia phage Rahul 184 184 93%  4e53 42.02% 275 WNORGAS11
1Cs [¥ 181 181 63% 5653 S56.07% 175 WP_2845042111
f abscessus) abscessus 185 185 94% 6e53 36.19% 302 1 72.1
[ bscessus) abscessus 184 184 4%  1e52 36.19% 303 WP 0796763961
IPA: SITE SPECHIC RECOMBINASE XERD [Caudoviicates 50 Caudoviostes s0. 183183 4%  1e52 43.13% 276 DAPTIGILI
[Caudoviricetes 50.] Caudoviricetes 50, 163 183 94%  1e52 40.15% 270 DAR2S295.1
Est-ce que le candidat est en NON
contradiction avec les
principes d’annotation ?
Oul
DECISION:




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) : 12355

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 12355

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

(o] ® )

Kibler? - Explore

2% Choose ORF start

Starts : 15 ORF Start : 12010 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

SD Scoring Matrix

Selected : 1 ORFStop :11534  5'End (333 333 500 18
ORF Length : 477 3End|582 518 545 330 Spacing Weight Matrix |Broad v 4‘
I I I 1 | I I ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
2,034 15 -5,182 ATG 12355 822
10 -4,84¢ TIG 12337 804
1€ -5,€20 16 12304 771
14 -4,415 GIG 122¢8 735
5 -€,3¢e4 GIG 12232 €99
14 -4,930 TG 12220 €87
12 -5,31¢ GTIG 12081 558
18 -€,0€5 TG 120€7 534
1€ -5,234 GIG 12040 507
13 -4,73¢ ATG 12010 47
2, 18 -4,155 GTG 117¢€4 231
4 1, 7 -€,091 TG 11745 21€
] 1, e 1€ -€,091 ATG 11740 207
14 -5,71 1,188 17 -7,011 GTG 11€77 144
15 -¢€,03¢ 1,03% 13 -7,107 GACTACCC, GIG 11580 57

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

L’ORf la plus longue = 822 pb ATG 12 355, gap de 6pb

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?

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

Le START 12 355 n’est pas conservé

DECISION:

ATG 12 355




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 :

Color Key for Alignment Scores

lelll_|
0 50 100 150 200 250
Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_17, function unknown, 273 e-157
Emperor_19, integrase, 275 211 2e-54
EpicDab_18, integrase, 276 209 6e-54
sallySpecial 17, integrase, 266 199 8e-51
Rahul_19, tyrosine integrase, 275 192 6e-49
Weirdol9_Draft_45, function unknown, 411 191 2e-48
Coeur_19, integrase, 273 187  2e-47
GRU3_17, putative integrase, 297 171 2e-42
Cracklewink_50, tyrosine integrase, 410 170 4e-42
McGonagall 18, integrase, 298 169 9e-42
Jeanie_18, integrase, 298 169 9e-42
Zombie_32, integrase, 398 167  2e-41
% % %k .
nr:
Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
producing significant alig Download ~ Selectcolumns ¥ Show | 100V | @
select all 700 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results ~ Multiple alignment MSA Viewer
Max Total Query E Per. Acc
pescrveon Sclenfic Name Score Score Cover value Ident Len Accession
tyrosi [c: e 284 284 98% 5e92 50.00% 272 WP _027011485.1
[Ce Cs 280 280 95% 290 51.33% 272 WP_205917729.1
integrase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 280 280 95% 2e-90 51.33% 272 CAB0883992.1
integrase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 279 279 95% 3e-90 51.71% 272 CAB1005300.1
integrase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 279 279 95% 3e90 51.33% 272 CAB0972377.1
tyrosine-t [c: hadale] Corynebacterium hadale 278 278 96% 7e90 53.79% 272 WP _095275381.1
rosine-type recombinase/integrase [Cor m diphtheri Coryne m di 278 278 95% 8e-90 51.33% 272 WP_088298575.1
tyrosine-type re nase/integrase [C ¥ c 1< 278 278 95% 1e-89 50.95% 272 WP_342351201.1
Corynebacterium diphtheriae 278 278 95% 1e-89 50.95% 272 CAB0S65317.1
Corynebacterium diphtheriae 278 278 95% 1e-89 51.33% 272 CAB0918901.1
integrase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 277 277 95% 289 51.33% 272 CAB0565583.1
R [C: c 277 277 95% 2e-89 50.95% 272 WP_106361636.1
integrase [Corynebacterium diphtheriae] Corynebacterium diphtheriae 276 276 95% 5e-89 50.57% 272 CAB0612923.1
n tyrosi c oculi] Corynebacterium oculi 275 275 98% 2e-88 50.56% 270 WP_169786392.1




& hover to see the title K click to show alignments Show Conserved Domains Alignment Scores <40 [M40-50 [J50-80 [W80-200 [>=200

100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

Superfanilies XerD superfamily

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

I | | | | |
1 50 100 150 200 250

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 ?

Cd : INT_C_like_2; Uncharacterized site-specific tyrosine
recombinase, C-terminal catalytic domain.

PFAM : Phage_integrase ; Phage integrase family

PDB : Gp33; Bacteriophage, Brujita, DNA-binding, Integrase, DNA
BINDING PROTEIN; HET: ACT, GOL; 1.847A {Mycobacterium phage
Br

Uniprot : VINT_BPMFR Integrase OS=Mycobacterium phage FRAT1
0X=12388 GN=int PE=3 SV=1




20

P06155

2A3V A

5SHXY_B

P37317

P21442

P06956

1219 A

5)K0_C

4ABE_A

Q38067

SVFZ_ A

P25426

6EMY_B

P42540

P20709

5C6K_A

1AOP_A

P04890

P08320

P36932

VINT_BPPHS Integrase OS=Enterobacteria
phage phi80 OX=10713 GN=int PE=3 SV=1

site-specific recombinase Intl4; Protein-DNA
complex, RECOMBINATION; 2.8A {Vibrio
cholerae O1 biovar eltor str. N16961}

Tyrosine recombinase XerA; recombinase,
XerA, RECOMBINATION; HET: MSE, PO4; 2.5A
{Thermoplasma acidophilum DSM 1728}

VINT_BPSFV Integrase OS=Shigella phage Sf6
0X=10761 GN=int PE=3 SV=1

VINT_BPHC1 Integrase OS=Haemophilus phage
HP1 (strain HP1c1) OX=1289570 GN=int PE=1
Sv=1

RECR_BPP1 Recombinase cre OS=Escherichia
phage P1 OX=10678 GN=cre PE=1 SV=1

Integrase; PROTEIN-DNA COMPLEX, DNA
BINDING PROTEIN-DNA COMPLEX; HET: PTR,
MSE; 2.8A {Enterobacteria phage lambda}
SCOP:

Tyrosine recombinase XerH; Xer, tyrosine
recombinase, site-specific recombinase,
chromosome dimer resolution, cell cycle

PROBABLE TYROSINE RECOMBINASE XERC-
LIKE; CELL CYCLE, CHROMOSOME DIMER
RESOLUTION, PAB0255; HET: SO4; 2.99A
{PYROCOCCUS A

INTG_BPPF1 Putative integrase
0S=Pseudomonas phage Pf1 OX=2011081
PE=3 SV=2

Gp33; Bacteriophage, Brujita, DNA-binding,
Integrase, DNA BINDING PROTEIN; HET: ACT,
GOL; 1.847A {Mycobacterium phage Br

VINT_BPMFR Integrase OS=Mycobacterium
phage FRAT1 OX=12388 GN=int PE=3 SV=1

Int protein; transposase protein-DNA complex,
tyrosine recombinase, Y-transposase, Tn916-
like conjugative transposon, an

VINT_BPL2 Probable integrase/recombinase
0S=Acholeplasma phage L2 OX=46014 PE=3
Ssv=1

VINT_BPL54 Integrase OS=Staphylococcus
phage L54a OX=10727 GN=int PE=3 SV=1

Integrase; Integrase, tyrosine recombinase,
integration, site-specific recombination,
hydrolase; 1.9A {Enterobacteria ph

SITE-SPECIFIC RECOMBINASE XERD; XERD,
RECOMBINASE, DNA BINDING, DNA
RECOMBINATION; 2.5A {Escherichia coli} SCOP:
d.163.1

VINT_BPP22 Integrase OS=Salmonella phage
P22 OX=10754 GN=int PE=3 SV=1

VINT_BPP4 Integrase OS=Enterobacteria phage
P4 OX=10680 GN=int PE=3 SV=2

VINT_BPP2 Integrase OS=Escherichia phage P2
0OX=10679 GN=int PE=1 SV=2

100

100

100

100

100

99.98

99.97

99.97

99.97

99.97

100

100

100

100

100

100

100

100

100

3.7e-30

5.3e-30

1.1e-29

1e-29

2.3e-29

1.3e-29

9.8e-29

5.2e-28

6.6e-28

3.3e-28

ZEFEE

5.3e-32

4.9e-31

2e-30

8.9e-31

5.3e-30

6.3e-30

3.5e-30

2.9e-30

2.8e-30

198.68

191.05

189.91

195.11

189.82

191.19

181.53

184.06

178.31

183.27

209.44

203.6

196.31

191.04

198.05

189.26

188.18

197.72

201.28

194.7

271

26

27.5

26.2

26.4

22.3

255

293

28.7

26

5/1%2)

28.6

293

281

26.9

289

29

28.2

27.8

26.8

264

260

262

264

254

264

255)

260

260

257

265

265

262

259

269

255

256

262

257

402

320

317

385

337

343

283

363

292

333

318

333

317

289

354

292

290

387

337
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BGEHY_B
P42548
P268709

1ABP_A
PB4896
PB83268

PB6155

SHXY_B
P37317

PB6956

5JK8_C
4ABE_A
038067
PB6723
1Z1B_B
P27077
1X06_B
P27078
0163368
8BJV_B
P26214
082484

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

Le gene apres est un immunity repressor ou helix-turn-helix-
trancription factor

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

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

, DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
Outside

Membrane

Inside
0 50 100 150 200 250

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
10

o o o
» o ©®

Probability

©
N

Inside

0.0

150 200 250

Sequence

100

Est-ce que la fonction

proposée fait partie de liste

SEA PHAGe on a soit « serine integrase » soit « tyrosine integrase »




de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?

DECISION:

Tyrosine Integrase

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 18
Coordonnées du Stop 12 362
Direction (For/Rev) Rev
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 103
Coordonnées du Start retenu 12709
Fonction prédite hele transertptional regulator?)

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

/anoPS complete sqance, TROROBEKIIUBRECHICHe 3' overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 7/9
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0.0
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Nucleotide Position
Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
Color Key for Alignment Scores
a0 40-50
N
o 50 100
Est-ce que le candidat est
4 ’
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?
score €
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPs_Draft_18, function unknown, 115
McGonagall_19, imsunity repressor, 116
Jeanie_19, immunity repressor, 116
Bakery_54, immunity repressor, 137
Doggs_37, immunity repressor, 126
Arri_S1, imeunity repressor, 137
VanDeWege_S1, immunity repressor, 137
Valary_50, immunity repressor, 137
Twister6_S0, immunity repressor, 137
Togo_47, immunity repressor, 137

bhkkhkkkkRE




- Y .
v v - v v -
reoulator (G Connebacterum dihiher... 123 123 85%  1e33 67.68% 101 WP 2366064581
regulator [C Conmedacterum dotmhed... 121 121 85% 6e33 6667% 101 WP 2268136731
reoulator [C: Conmebactedumdictihed... 121 121 85%  7e33 6667% 107 WP 3107951031
reoulator (G Connebacterum dictiherd... 119 19 81% 3032 6842% 97 UJLS40661
I by, intermedius st NCTC S011) G B N8 81%  le31 6737% 97 EKSH6SI1
regulaor [Cx syigtum) Conmedacterium sigtum 117 117 86%  3e.31 50.00% 102 QQUTB3E1
rooulator [C: Conmebacteriumdiohiher... 116 116 76%  Se31 T7079% 101 WP 3300261481
1Cs by, ravis) [~ 114 114 TI% 3030 T024% 88 UWFO23111
regulatce [C Conmedectecium digtihed... 113 13 86% 1620 S5728% 104 WP 2050178291
(” Ly, otards) Conmebacterum dotiher... 112 112 73% 1620 71.76% 91 OWNST024.1
reoulator (G Connsbacterumdichihed... 192 112 86% 2020 S631% 104 WP 1063617361
reouiator [C Conmetocterm heidee... 112 112 85% 2020 S859% 101 WP_112768907.1
regulatoe [C: accolens) Conmebacterium accolens 112 112 85% 3620 S060% 101 WP 2840008511
rooulaton (G Conmebacterum heidelbe... 111 111 85% 8029 S850% 112 WCZIJ641)
regulator [C Conmebacterium freiburg... 110 110 85% 2028 $9.60% 101 WP 0512561391
regulator [C: s¥iatum) Conmedoctecum siglum 109 100 85% 3628 S657% 101 WP 3065027551
Conmebactecumdichihed... 108 108 71%  Se28 7108% 88 ARBATIIZZ
reoulator [C Conmedacterum propingy... 108 108 86%  Ge-28 S7.00% 102 WP 2845719101
reoulaor [C Connebacterum diotihed... 108 108 86% 1627 5340% 104 WP 0862085441
rooulaton [ siatum) Conmebacterium siriatum 107 107 85% 2027 S455% 101 WP 2847907261
reoubator I sriatum) Conmebacterum siriatum 107 107 86% 3027 S500% 102 HATGG26290.1
reoukator [Ce Conmebacterium progingy... 106 106 86% 8027 S300% 102 WP 2845042491
regulator [C Connebacterium pseudod... 106 106 85%  8e27 S5556% 101 WP 2845872481
— ==
v v - - v -
ey reoulator (G Connbacterumdictihed... 123 123 85%  1e33 67.68% 101 WP 2356964581
Dekx-turm. he reoulator [Ct Conmebacterium diohiheri... 121 121 85% Ge-33 6667% 101 WP 2268136731
hels el reaulator [C: Conmebacterium dighthed... 121 121 85%  7e-33 6667% 107 WP 3107951531
ekt rooulator Gt Conmebacterumdictiben... 119 119 81% 3032 6842% 97 UN540861
HIH famdy. I by intermedius st NCTC 011} G M8 118 81% 131 6737% 07 EIKSS6531
reguate [C: s¥iatum) Conmedocedumsiigtum 117 17 86%  3e31 S0.00% 102 QQUTBMB1
Dol rooulator [Ct Connebacterium dighther... 116 116 76%  Ge31 70.79% 101 WP 3303261481
e 1 by, gravis) [~ L1414 TI% 3030 T024% 88 UWFO2IILY
reoulator [C: Conmebacteum digtihed... 113 113 86% 1620 S57.28% 104 WP 2050178291
16 Ry, Otads) Conmebacterum dotihed... 112 112 73% 1620 T1.76% 91 QOWNST024.1
hekx-tun-hel rogulator (C Conmebacterum diohiherd... 192 112 86% 2029 S631% 104 WP 1063617361
Dt bl reaulator [C: Conmedacterium heidelbe... 112 112 85% 2020 S850% 101 WP _112768907.1
el regulator [C: accolens) Connebacterium gocolens 112 112 85%  3e-20 50.60% 101 WP 2840006511
Dk, rooulaor G Conmebacterumbeiiele... 111 111 85% 8020 S850% 112 WCZITG41)
Debx-turn-hali reoulator [C Conmebacterium freiburg... 110 110 85% 2028 $9.60% 101 WP 0512561391
reouatce [C: stiatum) Conmedoctecum sigum 109 100 85% 3628 S657% 101 WP 3065027551
XRE famiy, Conmebactecumdichiher... 108 108 71%  Se28 7108% 88 ARBAT9122
foeory reoulator [C Connedacterum progingy... 108 108 86%  Ge-28 S7.00% 102 WP 2845719101
D turn-ha reouatoe [C: Conmebacterum digtihed... 108 108 86% 1627 S5340% 104 WP 0882065441
bkt rooulatoe [C: sidatum) Conmebacterum siriatum 107 107 85% 2027 S455% 101 \WP 2847007261
TPA hellxty reoutator 1C siriatum) Conmebacterum siriatum 107 107 85%  3e-27 S500% 102 HAT6625290.1
b reulator [C: Connetecterum progingy... 106 106 86%  8e-27 S300% 102 WP 2845042491
u fro reouator [C: Conmebacterium pseudod... 108 106 85%  8e27 SS556% 101 WP 2845872481

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

non

DECISION:




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) :12709

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :12709

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

2% Choose ORF start =
Starts : 5 ORF Start : 12709 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length SD Scoring Matix Kibler7 = Explore

Selected: 1 ORFStop :12362 5'End 600 600 200 15

ORF Length: 348 FEnd 385 308 385 39 Spacing Weight Matiix |Broad -
]

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF

B Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length

1 i-4,011 [2,027 13 GTG |127€0 399
2 -€,718 0,707 |3 TG 12745 384

-€,€40 , 74 = ATG 12709 348
4 -4,063 2,002 13 ATG 12625 264
s -3,670 (2,154 8 ARTCGGCGTTAGCCGGGGAACT |TTG 12577 21€

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Troisieme plus longue ORF avec un ATG
score (-8)

Mais plus long ORF avec un ATG

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?




ESt-Ce que Ie Start est >Arri_51, immunity repressor, 137
Length = 137
conservé chez d’autres .
Score = 73.6 bits (179), Expect = 2e-13
homologues retrouvés par Identities = 40/100 (40%), Positives = 62/100 (62%), Gaps = 1/100 (1%)

Blastp ? Query: 1 MTSAFNQAGIIPEWTKQDRIRKARELREMKQSDLATAIGVSRGTLASIEQGVREPRRGEV 60
MT+A+ ++G +PE + + R+R ARE ++Q LA +GVSR T+++ E+G PR+ +
Sbjct: 1 MTTAY-ESGRVPEISLRHRLRIAREEAGLEQQSLAERMGVSRNTVSAAEKGKNAPRKVVL 59

Query: 61 IAISFATGVSLDWLETGKTPADDNGGGEKWAHWDSNPRPA 100
A + ATG + WLETG P G + A DSNP+P+
Sbjct: 60 NAWALATGFDVKWLETGVAPQPGPEGDDGCARRDSNPKPS 99

>VanDeWege_51, immunity repressor, 137
Length = 137

Score = 73.2 bits (178), Expect = 2e-13
Identities = 40/100 (40%), Positives = 62/100 (62%), Gaps = 1/100 (1%)

Query: 1 MTSAFNQAGIIPEWTKQDRIRKARELREMKQSDLATAIGVSRGTLASIEQGVREPRRGEV 60
MT+A+ ++G +PE + + R+R ARE ++Q LA +GVSR T+++ E+G PR+ +
Sbjct: 1 MTTAY-ESGRVPEISLRHRLRIAREEAGLEQQSLAERMGVSRNTVSAAEKGKNAPRKVVL 59

Query: 61 IAISFATGVSLDWLETGKTPADDNGGGEKWAHWDSNPRPA 100
A + ATG + WLETG P G + A DSNP+P+
Sbjct: 60 NAWALATGFDVKWLETGIAPQPGPEGDDGCARRDSNPKPS 99

>Valary_50, immunity repressor, 137
Length = 137

Score = 73.2 bits (178), Expect = 2e-13
Identities = 40/100 (40%), Positives = 62/100 (62%), Gaps = 1/100 (1%)

Query: 1 MTSAFNQAGIIPEWTKQDRIRKARELREMKQSDLATAIGVSRGTLASIEQGVREPRRGEV 60
MT+A+ ++G +PE + + R+R ARE ++Q LA +GVSR T+++ E+G PR+ +
Sbjct: 1 MTTAY-ESGRVPEISLRHRLRIAREEAGLEQQSLAERMGVSRNTVSAAEKGKNAPRKVVL 59

DECISION: 12 709 ATG

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

Collection des éléments de Rationnelle
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 (g#: 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

L 1.
0 50 100

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) value

CyranoPs_Draft_18, function unknown, 115 236  le-62

McGonagall 19, immunity repressor, 116 _82 6e-16

Jeanie_19, immunity repressor, 116 _82 6e-16

Bakery 54, immunity repressor, 137 74 le-13

Doggs_37, immunity repressor, 126 74 2e-13

Arri_51, immunity repressor, 137 74 2e-13

VanDeWege_51, immunity repressor, 137 13 2e-13

vValary 50, immunity repressor, 137 13 2e-13

Twister6_50, immunity repressor, 137 73 2e-13

%k k% .

nr:
{hover to see the title R click to show 2 show Domains li Scores <40 [M40-50 [50-80 [W80-200
100 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

ry oor.  Brinrianéurbeeixabriinakeciensasiuainévsiortns iaivaivniorttaisearobsLin irokTeRookaciexbaNiDSiPR NG i0s pSbaciaRYA
Seecitic hits
Superfanilies XRE superfamily

Distribution of the top 100 Blast Hits on 100 subject sequences

I
100

> 200




hel hel regulator [C Corynebacterium propinquum 108 108  86% 6e-28 57.00% 102 WP_284571910.1
helix-turn-heli iptional regulator [C: Corynebacterium diphtheriae 108 108  86%  1e-27 53.40% 104 WP_088298544.1
helix-tumn-heli regulator [C striatum] Corynebacterium striatum 107 107  85% 2e27 5455% 101 WP_284790726.1
TPA: hel heli regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum 107 107  86% 3e-27 55.00% 102 HAT6625290.1
heli hel iptional regulator [C Corynebacterium propinquum 106 ~ 106  86%  8e-27 53.00% 102 WP_284594249.1
helix-turn-heli regulator [C: Corynebacterium pseudodi... 106 106 85% 8e-27 5556% 101 WP_284587248.1
hel hel regulator [C Corynebacterium pseudodi... 105 105 85% 1e-26 5455% 101 WP_284504587.1
helix-tur-helix transcriptional regulator [uncultured Corynebacterium sp.] uncultured Corynebacteriu... 105 105 88% 1e-26 50.49% 108 WP_296216267.1
TPA: helix-turn-heli regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum 105 105 85% 1e-26 54.55% 101 HAT1503366.1
helix-turn-helix domain-containing_protein [C diphtheriae bv. gravis] Corynebacterium diphtheri... 103 103 60% 226 77.46% 73 UWF08262.1
heli hel iptional regulator [C accolens] Corynebacterium accolens 104 104 85% 4e26 53.54% 101 MDKA4334013.1
helix-turn-heli regulator [C: Corynebacterium 103 103 74% 4e-26 60.92% 90 WP 1417409431
helix-turn-hel regulator [uncultured C sp] uncultured Corynebacteriu... 103 103  86% 1e25 5248% 102 WP_296111086.1
TPA: hel heli regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum 102 102 85% 225 53.54% 101 HAT1137157.1
helix-turn-heli iptional regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum 100 100 85% 2e-24 5253% 101 WP_201818247.1
TPA: helix-turn-heli regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum ~ 99.4 994 85% 4e24 5152% 101 HAT1153054.1
TPA: helix-turn-heli regulator [C: striatum] Corynebacterium striatum ~ 99.0 99.0 86% 5e-24 56.00% 101 HCT5225611.1
heli hel iptional regulator [C Corynebacterium diphtheriae  99.0 99.0 80% 6e-24 58.51% 102 WP_134884368.1
helix-turn-hel regulator [uncultured C sp] uncultured Corynebacteriu... 98.6 986 85% 8e-24 51.52% 101 WP_298694171.1
helix-turn-hel regulator [C: accolens] Corynebacterium accolens ~ 98.2 982 79% 9e-24 5543% 95 WP_284641497.1
hel hel regulator [C: Corynebacterium pseudodi... 98.6 986 86% 9e-24 50.00% 102 WP_284849094.1
helix-turn-helix d taining protein [C ium diphtheriae b. gravis] Corynebacterium diphtheri... 97.1 97.1 48% 1e23 8571% 60 UWE86992.1
helix-turn-helix d ntaining protein [C Corynebacterium poyange... 97.1 971 86% 3e23 51.00% 102 QNQ91501.1
heli hel iptional regulator [C Corynebacterium poyange... 97.1 97.1 86% 4e-23 51.00% 108 WP_316932489.1
heli hel iptional regulator [C sanguinis] Corynebacterium sanguinis ~ 96.7 967 85% 5e-23 50.51% 101 WP_259927076.1
helix-turn-heli regulator [C sp. EPI-003-04-2554_SCH2473622] C sp.EPL0.. 963 963 85% 7e-23 49.49% 101 WP 064834154.1
regulator [C: hadale] Corynebacterium hadale 959 959 85% 9e-23 5455% 100 PAJ70934.1
helix-turn-heli ional regulator [C accolens] Corynebacterium accolens ~ 959 959 85% 9e-23 53.54% 101 WP_302526980.1
helix-turn-heli iptional regulator [C: Corynebacterium propinquum 95.9 959 85% 1e-22 50.51% 101 WP_284589724.1
producing significant alig ¥ Select v show [100v | @
select all 700 sequences selected GenPept raphics Distance tree of results  Multiple ali MSA Viewe|

Max Total Query E Per.  Acc.

helix-turn-hels regulator [C: Corynebacteriumf... 110 110 85% 2e-28 59.60% 101 WP_051256139.1

helix-tumn-hels regulator [Ct striatum) . 109 109 85% 3e-28 56.57% 101 WP_306592755.1

XRE family. regulator [C: Corynebacterium ... 108 108 71% 5e-28 71.08% 88 ARB87912.2

helix-tumn-hel; regulator [C: Corynebacterium ... 108 108 86% 6e-28 57.00% 102 WP _284571910.1

helix-tumn-hel; regulator [Ct Corynebacterium 108 108 86% 1e27 53.40% 104 WP_088298544.1

Rl ScientificName < re Score Cover value Ident Len  Accession
helix-tumn-hel; regulator [C: Corynebacterium ... 123 123 85% 1e-33 67.68% 101 WP_235696498.1
helix-tumn-hel regulator [C: Corynebacterium ... 121 121 85% 6e-33 66.67% 101 WP 2268136731
helix-tumn-heli regulator [C: Corynebacterium ... 121 121 85% 7e-33 66.67% 107 WP_310795193.1
helix-turn-helix regulator [Cor Corynebacteri 19 119 81% 3e-32 68.42% 97 UJL54986.1
HTH famil regulator [C: bv. str. NCTC 5011)  C .. M8 118 81% 1e-31 67.37% 97 EIK55653.1
helix-tumn-helix transcriptional regulator [Corynebacterium striatum) Corynebacteriums... 117 117 86% 3e-31 59.00% 102 QQU78348.1
helix-tum-hel regulator [C Corynebacterium... 116 116  76% 9e-31 70.79% 101 WP_339326148.1
helix-turn-helix domain-containing protein [C by, gravis] Col .. M4 114 73% 3e-30 70.24% 88 UWF02311.1
helix-turn-hels regulator [C: Corynebacterium ... 113 113 86% 1e29 57.28% 104 WP_205917829.1
regulator [C by, gravis] Corynebacterium... 112 112 73% 1e29 71.76% 91 OWN57024.1
hell hell regulator [C: Corynebacterium ... 112 112 86% 229 56.31% 104 WP_106361736.1
helix-tumn-heli regulator (C: Corynebacterium ... 112 112 85% 2e29 58.50% 101 WP_112768907.1
helix-turn-helix regulator [Cor accolens] Corynebacterium ... 112 112 85% 3e-29 59.60% 101 WP_284900651.1
helix-turn-heli regulator [C: Corynebacterium... 111 111 85% 8e-29 58.59% 112 WCZ37641.1

helix-tum-hel regulator [C: riatum] Corynebacteriums... 107 107 85% 2627 54.55% 101 WP 284790726.1

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 ?

PFAM : BetR ; BetR domain

CDD : DUF1870 ; Domain of unknown function (DUF1870)

Cd : HTH_XRE; Helix-turn-helix XRE-family like proteins. Prokaryotic
DNA binding proteins belonging to the xenobiotic response element
family of transcriptional regulators.

PDB : ComR; Streptococcus, Competence, Quorum sensing, ComR,
TRANSCRIPTION REGULATOR; 2.9A {Streptococcus suis (strain
05ZYH33

Uniprot : RPC_BP163 Repressor protein C OS=Rhizobium phage 16-3
0X=10704 GN=C PE=1 SV=4




20

21

22

23

24

25

5FD4_B

P15238

6B9T_D

6WPZ_B

P18680

6H49_A

6XGT_B

7NIN_B

P04132

8EZT A

7VT_D

TP4AA_A

2EF8_A

PF08667.14

P03034

P14819

ComR; Streptococcus, Competence,
Quorum sensing, ComR, TRANSCRIPTION
REGULATOR; 2.9A {Streptococcus suis (strain
05ZYH33

RPC_BP163 Repressor protein C
0S=Rhizobium phage 16-3 0X=10704 GN=C
PE=1SV=4

Methylphosphonate synthase;
Phosphonate, Methylphosphonate, Iron,
OXIDOREDUCTASE; HET: FMT, 2HE; 2.35A
{Nitrosopumilus m

Pfar; DNA BINDING PROTEIN; 1.993A
{Pseudomonas aeruginosa}

RPC1_BPHKO 26 kDa repressor protein
0S=Escherichia phage HK022 OX=10742
GN=CI-HTT PE=4 SV=2

0rf20; SaPI, Repressor, STRUCTURAL
PROTEIN; HET: SO4; 1.8A {Staphylococcus
aureus}

Cyanate hydratase; cyanase, HYDROLASE;
HET: MLI, FMT; 2.2A {Thermomyces
lanuginosus}

ComR; Paratox, bacteriophage, quorum
sensing, Streptococcus, ComR, natural
competence, VIRAL PROTEIN-
TRANSCRIPTION compl

RPC_BPP2 Repressor protein C
0S=Escherichia phage P2 OX=10679 GN=C
PE=1SV=1

HipB(Lp); toxin-antitoxin complex, legionella
pneumophila, structural genomics, Center

for Structural Genomics of Infect

Repressor protein CI; DNA binding
transcriptional regulator, GENE
REGULATION, GENE REGULATION-DNA
complex; 3.16A {Escher

Stl; Mobile Genetic Element, Repressor, SaPI,
HTH domain, DNA BINDING PROTEIN; HET:

MSE; 2.901A {Staphylococcus aureus}

Putative transcription factor; helix-turn-

helix, DNA binding protein, TRANSCRIPTION

REGULATOR; HET: CME; 1.95A {Enteroba

; BetR ; BetR domain

RPC1_LAMBD Repressor protein cI
0OS=Escherichia phage lambda 0X=10710
GN=cI PE=1 SV=2

RPC1_BPPH8 Repressor protein CI

OS=Enterobacteria phage phi80 0X=10713

GN=CI PE=1 SV=2
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0.001

0.0024

0.0012

0.0021

0.007

0.012

0.024

0.0088

0.022

0.013

0.027

45.11

43.09

3212

37.76

34.13

34.06

28.41

30.23

26.66
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10  2wWIUD HTH-TYPE TRANSCRIPTIONAL REGULATOR 97.6 0.0021 28.52 9.2 85
HIPB; TRANSFERASE TRANSCRIPTION
COMPLEX, SERINE KINASE, DNA-BINDING,
MERCURY DERIVATI

1 1X57_A Endothelial differentiation-related factor 1; 97.4 0.0045 27.57 9.1 90
EDF1, HMBF1alpha, helix-turn-helix,
Structural Genomics, NPPSFA, National

12 3U3W.B Transcriptional activator PIcR protein; 97.37 0.0095 33.28 75 64
ternary complex, PIcR-PAPR7-DNA, HTH
DNA-binding domain, Quorum Sensing,
HTH_3(

13 6B9R.D Hydroxyethylphosphonate dioxygenase; 97.37 0.013 35.89 8.3 83
Phosphonate, Hydroxymethylphosphonate,
Iron, OXIDOREDUCTASE; HET: GOL, 2HE;
1.802A

14  3TYSA Predicted transcriptional regulator; 97.35 0.0059 2791 9.4 78
Structural Genomics, Center for Structural
Genomics of Infectious Diseases, CSGID,

15 3F6W_C XRE-family like protein; helix-turn-helix DNA 97.33 0.0051 26.78 8.5 74
binding protein xenobiotic response
element family of transcriptional regu

16  7XI1_A anti-CRISPR protein AcrIF24; Anti-CRISPR, 97.32 0.017 32.59 8.3 59
Acr, Inhibitor of type I-F Cascade, IMMUNE
SYSTEM; 2.53A {Pseudomonas aerugino

17 gJFOC AcrlIA15; TIA type anti-crispr protein, VIRAL 97.26 0.0072 31.82 5.9 61
PROTEIN; 2.3A {Staphylococcus delphini}

18  6B9T_D Methylphosphonate synthase; 97.26 0.033 34.51 9.5 75
Phosphonate, Methylphosphonate, Iron,
OXIDOREDUCTASE; HET: FMT, 2HE; 2.35A
{Nitrosopumilus m

Visualization
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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
geénes ?

Oui le gene avant = integrase et le gene apres helix turn helix




Est-ce que ce géne code pour | DeepTMHMM - Predictions
une protéine Predicted topologi be downloaded in .gff3 f t and .3line f t
. . orma Sline rorma
transmembrana|re (TM) ? reaicte opologies can be downioaded In . an
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: Immunity repressor

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Geéne # 19
Coordonnées du Stop 13016
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 103
Coordonnées du Start retenu 12813
Fonction prédite excise




Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

anoPS complete sTuEce, TRORYBSKIIBIRGCHICS%e 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 819
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

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

Color Key for Alignnent Scores

a0 40-50

IQILW

Score 3
Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_19, function unknown, 67

Gusanita_41, helix-turn-helix DNA binding domain protein, 69
Emperor_22, helix-turn-helix DNA binding protein, 65
SallySpecial_19, helix-turn-helix ONA binding protein, 63
GMAS_208, function unknown, 59

Idaho_17, DNA binding protein, 85

GRU3_20, function unknown, 62

Elesar_38, helix-turn-helix DNA-binding protein, 84

sk bkl kg
;

Mk z d

Sequences producing significant alignments

selectall 100 sequences selected

Descripton Scientfic Name
byeathetical peotein VH15 05680 (Corvnebacterum uicerans) Connebacterum woerans
don g crcten
helx-tum-helx domain-containing orotein [Qermabacter finkensis] Dermabacter iniuensis
e 10 cecten [ 30, AYS-1) c 0. A375-1
hekbx-fum-hek domain-CONaINng Arotein [AG0000sS casel] Aoreocous casel
Reotein CWCI9 02120 [Ce Cor
Deltm-hekx domain-Conaining arotein Racterum] bacterium
hebetan-helx domain-containing arotein [Devriessd agamanum) Devriesen agamane
Iyohetical crotein (Mycobacterum se.) Mviagaienym sa.

helxtam-helx domain-containing orotein (Mcrocelta 50 ) Microcela s0.
Dekx-trm-helkx domain-containing orotein RDacterium) bacterium
hekx-turn-helx domain-containing orotein Racterum) bactedum
ONA Connebacterium dehihesiae
Debxenhek 10 roten sd) Ghusaeicibacier soll
TPA: helx-tum-helix bacterum] Acidothermaceae bacterum
Dekx-tun-helx domain-containing orotein (Celuosimicrobium caliutans] Cathosimicrobium cohans
Dekx-bam-hek ining orotein [Py limicola) Phy amicola
Reotein HMPREF2946 07410 | 50, HMSCO62G12) Actinconyces so HMSO062G12
E TPA: helkx-turm-helix Dbactesum) Nitrosowraies bacterum
sacisionase and transcretional regulator (Gordonia chage GMAS) Gordonla ohags GMAS
Deitx:tum-helt DNA binding demain crotein [Artfvobacter ohage Gusanta) Ahrobacter chaoe Gusanita
hel feotein wolwensis
eix:turn-hellx domain containing eeotein (unculiured Caudovicales phaos] wnoutured Caudoviraies 0haos
Dl turn-he Reotein [ClavRacter michiGanensis] Clavibacter
heftx-turm:-helix doenain-containing Reotein [Mycodactenum acuascum) Mhysobactedum aouaticum
binethesical arctein BST13 35350 AMvoobacterium aauaticum) Mysobacterum aauatin
D turm-heltx domain-containing crotein [Afobacter 50, UM1) Ahrodacter 50, UM1
Dedix-turn:hel Reotein [Or a0 ainacae) O laminarise
Deilx:tum-heitx domain-containing erotein [Rhadococcys 50, EPR-147] Rhodocoocys 50, EPR:147
feotein Bhodocoooys
DNA-binding. protein (Clavibacter michioanensis subse, michiGanensis) Clavibacier michioanensis subso, mchig-.
b tum:heitx domain-containing rotein [Rofia nasimurium) Bothia nasimurium
Ddi-tum-hel ining ceotein (Ao lamia majanohamenis
Dedlxctum-he oeotein (Gh haootnicolal Giutamicbacter haloohyiocoia
Dot helix domain-containng ceotein (Rnadococcys tascians| RNOd0C00CS tascuans
b bel reotein (Rhodococcys fascians] Rhodocooaus tancians
Deilx:turm:-hellx domain-containing Reotein 50, 8K022) Sreclomoes 50, BK022
orotein [uncultured s0) unatured Microbactetium so.
Ddlx-tum-hel Reotein fascians) Bhodocoocus fascians
TPA: helix-tum-helix domain containing Reotein [Acidomhermaceae bacterium] Acidothermaceae bacterium
IPA ceotein Dactechm] Acidemcrobaies bacterum
TPA: Pyocin activator eotein PriN [Caudoriioetes 50.) Caudovirioetes 50,

578
578
578
570
570
562

566
566
558

410
470
466
462
466
466
466
470
466
462
458
462
462
454
454
454
451
478
a7
451
451
4“7
454
a7
447

Total Query
v
w2 N%
709 8%
612 %
605 82%
601 85%
601 76%
601 89%
503 8%
589 8%
518 1%
578 8%
578 80%
570 94%
ST0 85%
562 74%
562 85%
566 7%
566 8%
568 9%
470 0%
470 &%
466 7%
%62 0%
466 9%
466 7%
466 Te%
470 w2%
466 To%
%2 1™
458 7%
62 9%
%62 &%
454 TE%
454 Te%
454 88%
451 8%
a8 1%
“r %
451 &%
451 &%
“7r T
454 TO%
47 Te%
447 %

¢

0.001
0.001
0.001
0.001

6066% 62
58903% 62
5000% 66
5455% 61
5088% 60
5882% €0
%67% T2
51.72%
50.00%
5385%
S357%
59.26%
4921%
4561%
54.00%
4561%
S1.92%

2328888832

g

4821%
462% 70

g

oa%
4464%
4340%
51.06%
37.10%
45.10%
45.10%
3750%

46.15%
46.15%
37.10%
40.00%
47.06%
n22%
33.90%
40.35%
6042%
4375%
40.35%
3020%
46.94%
4255% S0
41.18% 66
3621% 66

2228283338383 IBIBS 288

4

WP_260361840.1

WP 048343072 1

RAVME23 1
MEX8168118.1
WP _058234152.1

YP_Q0S273617.1
WNMT2261.1
189087 1

CAB416063.1

MEYEO2IN26.1
WP _237236078.1
WP _272737436.1
WP _171919166.1
165103.1
WP_179277582. 1
120335191
WP_206038354.1
WP_094630624.1
HEYS$201640.1
HET6917187.1
DAQES406 1
WP _257418416.1
HX24621.1

Dfix-turn-he seotein [C cedulans] colhfans
u TPA: hafix-turm-helix domain <ortaining ceotein [Strectoseonnciacens bacterum) Sreptoscorangiacede bacterum

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 de
réponse

Rationnelle

Quel start Glimmer et
GeneMark suggeérent-ils ?

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne
pas de résultats) :12813

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) :12831

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

2% Choose ORF start [o]® =)
Statts: 7 ORF Start : 12906 Cdn 11Cdn2i Cdn3 i Length SD Scoring Matrix Kibler? v Explore
Selected : 1 ORFStop :13016 5'End 167 167 500 18
ORF Length: 111 TEnd 581 468 484 186 Spacing Weight Matrix |Broad v 4'
] I I ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF

2 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
1 §-3,838 (2,112 (10 -4,79€  TGACTAGACAACGGGTAGTITT GIG 12813 204

2 -€,571 0,778 14 -7,€€8 TITTGTGACTAAGTTICTITITAAT ATG 12831 18¢

3 -4,49¢ 1,791 7 -5,718 GITCTITTAATATGACAGATAAG TTG 12843 174

4 -5,1€7 1,4¢€3 5 -€,5€5 CCCTIGTCACTGTCACGTGGCGET GCIG 1250€ 111

B -5,834 1,138 18 -7,232 AGCTGGTCACCTAACCCCGGAA ATG 12933 24

€ -3,158 2,443 10 -4,118 TCACCTAACCCCGGAAATGAAG TTIG 12935 78

7 -3,887 2,088 14 -4,584 CCCGGAAATGAAGTTGCCGGGC GTG 12948 €9

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Le start de GeneMark (12831) est un ATG. Le start de
glimmer (12813) est un GTG mais il conduit a une ORF plus
longue, un chevauchement moindre et a un meilleur score.

(mais hit identiques avec I’autre start) :

duci

p g significant ali Selectcolumns ¥ Show | 100Y | @

istance tree of resylts  Multiple alignment MSA Viewer

goment

2 selectall 100 sequences selected GenPept

000000000000 OEOEEE O

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?




Est-ce que le start est & Download v GenPept Grahics v Next “Descriptions
hypothetical protein VH15_05880 [Corynebacterium ulcerans]

Conser\lé Chez d'autres Sequence ID: KKO87258,1 Length: 62 Number of Matches: 1
homologues retrouvés par

Blastp ‘, 78.2 bits(191) Se-17 Compositional matrix adjust. 37/61(61%) 45/61(73%) 0/61(0%)
.

Query 7  MTDKLLTTAEVAERLGISPVTVIWRVRAGHLTPEMKLPGVNGAYLFNPASIOQLTKETQS 66
Me+KLLTTA VA+ LG+ TVTWR R G LTP MKLPGSNGAYLF+P I+QL +
Sbjct 1 MSNKLLTTAAVAKILGLPHSTVTWRARTGRLTPAMKLPGINGAYLFOPREIEQLASKKGP 60
Query 67 A 67
A

sbjct 61 A 61

& Downloadv  GenPept Graphics ¥ Next A Previous <Descriptions

helix-turn-helix domai i protein [Brachy p ]

Sequence 10: WP_269361840.1 Length: 62 Number of Matches: 1
See 1 more title(s) v See all Identical Proteins(IPG)

Range 1: 3 to 58 Ge

b Related Information
‘ Identical Proteins - Identical

70.9 bits(172) 4e-14 Compositional matrix adjust.  33/56(59%) 39/56(69%) 0/56(0%) proteins to WP_269361840.1

Query 8 TOKLLTTAEVAERLGISPVTVTWRVRAGHLTPEMKLPGVNGAYLFNPASIDQLTKE 63
4+ KLLT EVAERLGI+ TV4WRV G L P KLPG NGAYLF+ +DeL E

Sbjet 3 SSKLLTNVEVAERLGIARQTVSWRVARGQUEPVQKLPGRNGAYLFDEEQUDRLAAE 58

DECISION: 12813

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

Rationnelle
Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :
(q#: s#) : [alignment] ; e-value :
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 40-50
lcl”-m
0 50

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
CyranoPS_Draft_19, function unknown, 67 136  2e-32
Gusanita 41, helix-turn-helix DNA binding domain protein, 69 48 B8e-06
Emperor_22, helix-turn-helix DNA binding protein, 65 48 8e-06
sallySpecial 19, helix-turn-helix DNA binding protein, 63 48 le-05
GMA5_20, function unknown, 59 _47  2e-05

*** nr:




100 sequences selected @

HTH_17 superfamily

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

| IR, RSP R, (S (TR RETERTN (PSR UNEPENE A UNTERNPERT USRI §
mikFrNmToKLETTaEvAERLGIdPYTVTURVRAGHLIPENKL PGV NGAYLFNbASIOOLTHET QSR

protein VH15_05880 [C ulcerans] Corynebacterium ulcerans 782 782 91% 5e-17 60.66% 62 KKO87258.1
helix-tum-helix domain-contz protein 709 709 83% 4e-14 58.93% 62 WP _269361840.1
helix-tum-helix d protein [D jinjuensis] Dermabacter jinjuensis 612 612 92% 210 50.00% 66 WP_096882434.1
helix-tur-helix d taining protein [C: sp. A375-1] Cellulomonas sp. A375-1 60.5 605 82% 6e-10 54.55% 61 WP_048343072.1
helix-turn-helix d taining protein casei] Agrococcus casei 601 60.1 85% 6e-10 50.88% 60 WP_086992702.1
protein CWC39 02120 [C Corynebacterium heidelbergense 60.1 60.1 76% 8e-10 58.82% 60 RAV34623.1

heli helix d protein [bacterium] bacterium 601 60.1 89% 1e-09 56.67% 72 MBK8168118.1
helix-tur-helix d protein [Devriesea Devriesea agamarum 593 593 86% 2009 51.72% 71 WP_058234152.1
hypothetical protein [Mycobacterium sp.] Mycobacterium sp. 589 589 83% 2009 50.00% 62 MDF2826881.1
helix-tum-helix d t protein [Microcella sp.] Microcella sp. 578 578 77% 509 53.85% 56 MDO9590038.1

hel helix d protein [bacterium] rium 578 578 83% 5e09 5357% 59 MBKB168434.1
helix-tur-helix d protein [bacterium] bacterium 57.8 578 80% 7e-09 59.26% 66 MBK8168292.1
DNA-binding protein [C: Corynebacterium diphtheriae 570 570 94% 1e-08 4921% 62 CAB0923827.1
helix-tur-helix d 1 protein soli] Glutamicibacter soli 570 570 85% 1e-08 4561% 63 WP_161450204.1
TPA: hel helix d protein bacterium] bacterium 562 562 74% 3e-08 54.00% 60 HXR41760.1
helix-turn-helix d protein [C cellulans] Cellulosimicrobium cellulans 562 562 85% 3e-08 4561% 62 WP_157759411.1
helix-turn-helix d protein limicola] Phytoactinopolyspora limicola 566 566 77% 4e-08 51.92% 101 WP_166345202.1
hypothetical protein HMPREF2946_07410 [Actinomyces sp. HMSC062G12] Actinomyces sp. HMSC062G12 566 566 83% 4e-08 4821% 101 OFQ23805.1
TPA: helix-turn-helix domain-containing protein bacterium] Nitrospirales bacterium 558 558 O7% 5e-08 44.62% 70 HEX9285267.1
hypothetical protein [Leifsonia sp.] Leifsonia sp. 555 555 83% 508 5000% 59 MAT17174.1
helix-tur-helix d protein [uncultured Acti sp] uncultured myces sp. 562 562 89% 6e-08 43.33% 104 WP_207911466.1
TPA: helix-turn-helix domain protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 562 562 89% 7e-08 43.33% 106 DAX82379.1
helix-tum-helix domain-containing protein variabilis] Isoptericola variabilis 562 562 89% 7e08 43.33% 104 MBF1252321.1
TPA: heli helix domain protein [C: iri n.] Caudoviricetes sp. 562 562 89% 8e-08 43.33% 106 DAR87009.1
protein CBR64_00030 [C cellulans] ellulosimicrobium cellulans 558 558 B85% 1e07 4561% 106 ARUS0140.1
helix-tum-helix d protein [C sp. 138E] Cellulosimicrobium sp. I38E 543 543 92% 2007 40.32% 67 WP_156532974.1
TPA: helix-turn-helix domain protein [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 551 551 89% 2e-07 4167% 106 DAN08877.1

protein A0J59_14960 [C sp. 138E] Cellulosimicrobium sp. I38E 543 543 97% 2007 3846% 73 KZM77960.1

TPA: helix-turn-helix domain protein [C. icetes sp.] Caudoviricetes sp. 551 551 89% 2e-07 41.67% 106 DANOBS77.1
protein A0J59_14960 [C sp. I38E] Cellulosimicrobium sp. I38E 543 543 97% 2e-07 3846% 73 KZM77960.1
protein lacticum] Microbacterium lacticum 535 535 83% 3e-07 4643% 61 WP 3144294621
TPA: helix-turn-helix domain protein [C. i p.] Caudoviricetes sp. 547 547 89% 3e-07 4167% 106 DAO74759.1
protein GCM10025863_06820 Microbacterium suwonense 535 535 71% 4e07 5833% 72 BDZ38068.1
helix-tumn-helix d I protein Microbacterium suwonense 535 535 71% 4e-07 58.33% 70 WP 286303025.1
TPA: helix-tum-helix domain-containing protein sp] Rhodoglobus sp. 531 531 86% 5e07 49.18% 66 HOW00973.1
Helix-tum-helix d taining protein sp. 1u370.1] Microbacterium sp. ru370.1 531 531 89% 5e07 4500% 71 SDO77819.1
DNA-binding protein bacterium] Actinomycetota bacterium 524 524 79% 1e-06 5283% 69 RPI11310.1
helix-tumn-helix domain-containing protein sp. FXJ9.536] Rhodococous sp. FXJ9.536 520 520 79% 1e-06 47.17% 60 WP 255969728.1
helix-tum-helix domain-contz protein [C sp. VKM Ac-1376] [ ium sp. VKM Ac-1376 520 520 68% 1e-06 5217% 62 WP 194626840.1
TPA: helix-turn-helix domain protein [C. icetes sp.] Caudoviricetes sp. 516 516 86% 2e-06 43.10% 64 DAI53416.1
protein bacterium] Streptosporangiaceae bacterium 512 512 79% 2e-06 49.06% 61 MCW2900027.1
helix-tum-helix domain-conts protein [C auriscanis] Corynebacterium auriscanis 520 520 86% 2e06 46.55% 80 WP 282939148.1
protein N579_08860 [C: 090104]  C i 512 512 86% 2e-06 43.10% 64 ERJ43622.1
helix-tum-helix domain-cont protein unclassified Microbacterium 512 512 73% 3e06 5306% 59 WP_143016360.1
helix-tum-helix domain-containing protein [D sp. HSID17554] Dermabacter sp. HSID17554 512 512 73% 3e06 5102% 64 RUP86599.1
helix-tum-helix d t: protein [D sp. HSID17554] Dermabacter sp. HSID17554 508 508 73% 3e-06 51.02% 62 WP 161970202.1
helix-tum-helix domain-cont protein ia bacterium] bacterium 508 508 80% 3e-06 49.09% 59 MBK6602370.1
protein sp. GCS4] Microbacterium sp. GCS4 504 504 85% 4e-06 4561% 59 WP 152926074.1
helix-tum-helix domain-cont protein bifidus] Gulosibacter bifidus 504 504 80% 4e06 40.74% 66 WP_110477041.1
helix-tumn-helix domain-cont protein timonense 508 508 83% 5e-06 46.43% 70 WP 130864622.1
helix-tum-helix domain-containing protein [Gordonia westfalica] Gordonia westfalica 504 504 82% 5e-06 47.27% 65 WP 159441558.1
DNA binding domain-containing protein, excisionase family [Gordonia westfalica] Gordonia westfalica 504 504 82% 5e06 47.27% 74 SDU50629.1
protein DI609_07700 [C Corynebacterium urealyticum 504 504 73% 6e-06 51.02% 77 PZ0O99721.1
and i regulator [Gordonia phage Gordonia phage SallySpecial 501 501 77% 7e06 50.00% 63 YP_010674640.1
TPA: helix-turn-helix d 1 protein | bacterium] bacterium 497 497 T1% 8e-06 47.92% 63 HEY5482789.1
helix-tum-helix domain-cont protein carri] Metallococcus carri 501 501 77% 9e06 44.23% 73 NHN55809.1
Qhover to see the title & click to show alignments Shawconserveduomains Alignment Scores <40 [40-50 [50-80 [W80-200 [M>=200 @

PFAM :

DUF1233 ; Putative excisionase (DUF1233)




Cd avec proba : HTH_MerR-like; Helix-Turn-Helix DNA binding

domain of MerR-like transcription regulators. Helix-turn-helix (HTH)

MerR-like transcription regulator, N-terminal domain.

PDB : AlpA family phage regulatory protein; excisionase, mobile
genetic elements, recombination, DNA BINDING PROTEIN; 2.11A {A

Uniprot : VXIS_BPSF5 Excisionase OS=Shigella phage SfV OX=55884

GN=xis PE=3 SV=1

9

~
*®

P15238
6B91_0

GHPZ_B
7NIN_B
PBA4132
L. °2:uvoDo. 2

7
e
6B9R_D
3TYS_A
- 3
JAI1_A
8JFO_C
JIVT_D
7P4A_R
[ELEZ]
P14819
L
2JVL_A
< | S
J1Z1_R

Aligned
Nr Hit Name Probability E-value Score SS cols

1 S5FD4_B ComR; Streptococcus, Competence, 98.46 0.000022  45.11 gl5) 69
Quorum sensing, ComR, TRANSCRIPTION
REGULATOR; 2.9A {Streptococcus suis (strain
05ZYH33

2 P15238 RPC_BP163 Repressor protein C 98.39 0.000034  43.09 8.9 65
0S=Rhizobium phage 16-3 OX=10704 GN=C
PE=1SV=4

3 6B9T_D Methylphosphonate synthase; 98.22 0.00011 444 9 65
Phosphonate, Methylphosphonate, Iron,
OXIDOREDUCTASE; HET: FMT, 2HE; 2.35A
{Nitrosopumilus m

4 6WPZ_B Pf4r; DNA BINDING PROTEIN; 1.993A 97.94 0.00057 3212 9 90
{Pseudomonas aeruginosa}

5 P18680 RPC1_BPHKO 26 kDa repressor protein 97.93 0.00051 37.76 75 68
0S=Escherichia phage HK022 OX=10742
GN=CI-HTT PE=4 SV=2

6 6H49_A 0rf20; SaPI, Repressor, STRUCTURAL 97.92 0.001 3413 9.2 78
PROTEIN; HET: SO4; 1.8A {Staphylococcus
aureus}

7 6XGT_B Cyanate hydratase; cyanase, HYDROLASE; 97.78 0.0024 34.06 9.3 74
HET: MLI, FMT; 2.2A {Thermomyces
lanuginosus}

Target
Length

324

263

457

95

235

157

181




8 6G1T_A

9 PF06806.16

10 2KW_A

1 P51705

12 PF04936.16

13 6HLKA

14  7LWRA

15 PF11112.12

16  P25135

17 P21681

AM32; Repressor, Protein-DNA complex,
Type 1V secretion system, DNA BINDING
PROTEIN; HET: EPE; 1.93A {Enterococcus
faeca

» DUF1233; Putative excisionase (DUF1233)

Putative excisionase; excisionase, DNA
binding, wHTH motif, Structural Genomics,
NORTHEAST STRUCTURAL GENOMICS
CONSORTIU

VCOX_BPHC1 Regulatory protein cox
0S=Haemophilus phage HP1 (strain HP1c1)
0OX=1289570 GN=cox PE=4 SV=1

; DUF658 ; Protein of unknown function
(DUF658)

Redirecting phage packaging protein C
(RppQ); Redirecting packaging protein, DNA
Binding protein, Homo-dimer, phage inte

Terminase, small subunit; DNA Packaging,
Terminase, VIRAL PROTEIN; 2.35A
{Enterobacteria phage P21}

; PyocinActivator ; Pyocin activator protein
PrtN

VG090_BPPF1 10.1 kDa protein
0OS=Pseudomonas phage Pf1 0X=2011081
PE=4 SV=1

VAPL_BP186 Protein apl OS=Escherichia
phage 186 OX=29252 GN=apl PE=4 SV=1

98.94

98.93

98.91

98.9

98.88

98.86

98.84

98.81

98.8

98.79

1.9e-8

3.1e-8

4.7e-8

1.1e-7

5.8e-8

8e-8

1.8e-7

1.4e-7

1.7e-7

1.1e-7

50

43.81

451

42.49

51.11

48.65

38.48

43

43.87

6.1

6.1

6.4

75

6.9

6.8

6.6

6.2

6.4

5.6

62

61

66

67

56

59

54

59

63

67

122

70

78

79

186

153

54

73

920

87

Oui le gene avant = immunity repressor ou helix-turn-helix
transcriptional regulator

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format
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Membrane

Inside
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Probability
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DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

10 20 30

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

Inside

10 20 30
Sequence

60

60

Oui mais a voir comment le nommer




excise

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS
Gene # 20
Coordonnées du Stop 13218

Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre géne Ove 8
Coordonnées du Start retenu 13009

Fonction prédite NFK

Décision #1 : Est-ce un géne ?
Collection des éléments de Rationnelle

réponse

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

YES BOTH




anoPS complete sTce, TRORYBSKIIBIRGFICHR%e 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
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0.5p%5 1 e TR e s BT " S T e IR e B B b TR |
0011"'111A\MN\1L111111111
" 712800 13200 13600 14000 14400 14800
@
2
L)
>
5
8
(=]
?'g 12800 13200 13600 14000 14400 14800
05F & Wm0 S M e e ﬁTﬂ(\— f
Y-a-t-il des éléments PP N S S T U S Sy T T Y O A S Sy 1
i " 10, 12800 13200 13600 14000 14400 14800
supportant un potentiel '
codant ?
0S5 = Auwr — TR LI et et e e TR e
00\11[111111111|A11141111
8 | 10, 12800 13200 13600 14000 14400 14800
gl
=
o
Q
w
§< 0.5 pP—t——— 1 + bt o —y P~ e w one— — -
é A/L
2
§00[\J\\1/\ﬂ1111|¢41111A|11/\’\| I
S| yo, 12800 13200 13600 14000 14400 14800
05F: wew 11 on Wr—‘hr—w—‘-ﬂw e arf | — e
0011[11111(1||nﬂ11;|11|1
¥ 12800 13200 13600 14000 14400 14800
Nucleotide Position

Querys CyranoPS_20
(69 letters)

Distribution of 1 Blast Hits on the Query_ Sequence

Mouse-over 10 show defline and scores. Click 1o show alignments.
Color Key for Alignment Scores

. "
o 50
Score 13
. Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Est-ce que le candidat est
CyranoPS_Draft_20, function unknown, 69 140 9e-34

retrouvé chez d’autres
, . >CyrancPS_Draft_20, function unknown, 69
génomes annotés ? e

Score = 140 bits (354), Expect = 9e-34
Identities = 69/69 (100%), Positives = 69/69 (109%)

Query: 1 MUKEORDWAIKLTASILEGSINQREIENSKYDLEAIVOEAFEFMKETGTYGLFLFEDMFM 60
MLKEDROWATKLTASTLEGS INQRE IENSKYDLEATVOEAF EFMKETGTYGLFLFEDHFM
Sbjct: 1 MLKEDRDWAIKLTASILEGSINQREIENSKYDLEAIVDEAFEFMKETGTYGLFLFEDHEM 60

Query: 61 EIARKHRRA 69

ETARKHRRA
Sbjct: 61 EIARKMRRA 69

A Nosignificant similarity found. For reasons why,glick here




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

NON

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) : 13009
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne

donne pas de résultats) : 13009

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

== = <

2% Choose ORF start

Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

Starts : 3 ORF Start : 13009 SD Scoring Matiix m Explore
Selected : 1 ORFStop :13218 S'End 581 278 418 129

ORF Length: 210 FEnd/519 370 519 81 Spacing Weight Matrix |Broad v Q

I I ]

StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
z Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
2 -4,178 1,94¢ 1€ -5,400 GITIGAGIIC ATG 1
3 -3,405 2,321 10 -4,3¢€8 TITTGAAGATCACTIT ATG 33

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF la plus longue avec le GTG 13009 @ 210pb , chevauchement de 8

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 ?

Pas de hit

DECISION:

START GTG & meilleur score et ORF la plus longue et chevauchement
ok

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 :
Rien

*** nr:

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

Rien
7
Est-ce que la séquence
L, 1 2L1L B Exportin-1; Nuclear Export, PKI NES, CRM1, 66.57 21 23.92 29 37 127
protelq ue s'a I lgne avec u ne RanGTP, NUCLEAR PROTEIN; NMR {Homo
sapiens}
7. A
protéine de fonction
, 2 PF02108.20  ;FliH ; Flagellar assembly protein FliH 63.48 50 20.06 39 65 144
annotée venant de la PDB ou
7 3 PF17657.5 ; DNA_pol3_finger ; Bacterial DNA 62.74 17 22.61 1.9 17 164
a utre base d e d onnees |O rs polymerase III alpha subunit finger domain
') .
d u n crl ble H H Pred avec u ne 4 PF16925.9 ; TetR_C_13; Tetracyclin repressor-like, C- 60.77 36 16.23 3.6 40 115
—_ 0, terminal domain
proba >=90% et une
? 5 1SGM_A Putative HTH-type transcriptional regulator 57.99 60 17.94 39 44 191
couve rtu re acce pta b I e: yxaF; TRANSCRIPTION, Structural Genomics,
PSI, Protein Structure Initiative,
6 PF06570.15 » DUF1129; Protein of unknown function 54.17 66 21.34 3.6 42 201
(DUF1129)
7 PF17934.5 ; TetR_C_26 ; Tetracyclin repressor-like, C- 51.55 57 15.73 43 42 108
terminal domain
8 6AZH_A TetR family transcriptional regulator; 48.78 87 17.05 4 42 192

Regulator, TRANSCRIPTION; HET: MSE; 1.75A
{Clostridium perfringens}

Resubmit Section

69

DUF1129 Prote]

7YS9_B
TetR_C_4  YsiA-.
B60FB_A

2RH8_A
20G7_A
TetR_C_37 Tetrac

TAFII28 TAFII2
1VI6_A

R Coagulase Staph 2
4YZE_D
10KK_A
1Q0R_A

DUF6858 _Fanily o
TetR_C_41 Tetrac

Ce géne est-il situé a coté de

genes de fonction connue et

dans une région du génome
qui montre une forte

"Aucune synténie observée".




conservation de l'ordre des
geénes ?
Est-ce que ce géne code pour
une protéine DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
transmembranaire (TM) ? | Outside
:mbrane
Inside
0 10 20 30 40 50 60 70
DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0
0.8
>
206
Q
©
Q
£ 04
0.2
Inside
90 10 20 30 40 50 60 70
Sequence
Est-ce que la fonction non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
DECISION: NKF

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 21
Coordonnées du Stop 13348
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 11
Coordonnées du Start retenu 13229
Fonction prédite Membrane protein




Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?

Gen

eMarks

yanoPS complete suence, TROROBEMBiREeAICHRRe 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
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Nucleotide Position

Est-ce que le candidat est

retrouvé chez d’autres non
génomes annotés ?
Est-ce que le candidat est en
contradiction avec les non
principes d’annotation ?
oul

DECISION:







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) : 13211

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 13229

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

% Choose ORF start (o] @3]
Starts : 4 ORF Start : 13244 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length 5 - -
SD Scoring Matrix Kibler7 v Explore
Selected : 1 ORFStop :13348  S5'End 400 400 400 15 4’
ORF Length : 105

TEnd 657 229 657 105 Spacing Weight Matrix |Broad v
[

] 13247

I

Genomic

StajRaw SD Spacer Final ORF

Length
13229 120

Sequence of the Region Start|Start

Distance|Score

-5,7€1

3 Score Z Value
1 i-4,€51 |1,65€¢ 13

Upstream of the Start Codon|Position

GTGCATGACTCAARCACA ATG

3 -7,7€9 0,183 8 -3,894

CCTGCTCCGCATGGICTACCGC ATG

4 -5,452 1,324 14

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORF la plus longue : ATG 13 157 @1 192pb , chevauchement de 62pb
ORf de 138pb GTG 13211 @ chevauchement 8pb
ATG 13229 2l ORf de 120pb  gap de 11pb

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 ?

rien

DECISION:

ATG 13229, bon ORF et gap de 11

(a voir avec 13211 car meilleur score et ORF plus long )

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 :
rien

*** nr .

rien

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 proba de 70% : VSP ; Giardia variant-specific surface protein

FeoB_assoclated

Aligned
Nr Hit Name Probability E-value Score Ss cols
1 PF03302.17 ; VSP ; Giardia variant-specific surface 70.05 27 21.55 3.6 33
protein
2 PF12669.11 ; FeoB_associated ; FeoB-associated Cys-rich 64.92 33 17.18 38 25
membrane protein
3 Q5UQGO YR486_MIMIV Putative PAN domain- 63.67 46 19.95 37 36
containing protein R486 OS=Acanthamoeba
polyphaga mimivirus 0X=212035
GN=MIMI_R486 PE=1
4 Q66676 VGE9_EHV2 Uncharacterized gene E9 55.57 90 211 4.4 44
protein OS=Equine herpesvirus 2 (strain
86/87) OX=82831 GN=E9 PE=3 SV=1
5 PF07406.15  ; NICE-3 ; NICE-3 protein 51.64 90 19.5 37 31
6 8E73_B3 NDUBS; respiratory supercomplex, nadh-cyt 49.73 100 18.18 3.6 28

c oxidoreductase, membrane complex,
ELECTRON TRANSPORT; HET: PC1, ZMP,
FMN, CD

Target

Length

403

43

223

205

178

68

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

"Aucune synténie observée".




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

oul.
DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: alpha TM

OULSIdE | —
Inside
0 10 20 30 40

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0
0.8
£ 06
£ 0a

- Membrane

0.2 Inside
—— Qutside
—— Signal

0.0 0 10 20 30 40

Sequence
Est-ce que la fonction non
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par
SEA-PHAGES ?
DECISION: Membrane protein
Basic Phage Information
Nom du Phage CyranoPS
Géne # 22
. 1
Coordonnées du Stop 3580
Direction (For/Rev) for
Gap/chevauchement avec un autre Ove 8
géne
Coordonnées du Start retenu 13 341
Fonction prédite NFK




Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

annotation (Glimmer, YESBOTH
GeneMark)?
Y-a-t-il des éléments
supportant un potentiel GeneMarks :

codant ?




yanoPS complete s%ce, ‘Fm'iﬁ‘éPJ&RﬁeFfB%Ee 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9

(.0
0.5h | " A‘—‘. Su = s h—| .
00 \ H,\\M LJ/\\]&\ Lol
o 13600 14000 14400 14800
@
/\ﬂ
3
s ) o L
B 0.5 1 a} [T " 1
5
8
a /,/ \
00 [ I
- 13200 13600
1.0
\
05 w4 Yl
|
L1 J I\ L
{00
" 10 13200 13600
05 1 ~uua ' — — o e —d ey, e
OO\JI\\J/\\\I\\[\\JtJ\I\\
g | g, 12800 13200 13600 14000 14400 14800
g
3
o
Q
w
E«i\'os I A e d I — — -
§ A
2
§00M1/\A\J\ L1l o ovon oo Myl
1o, 12800 13200 13600 14000 14400 14800
0.5 Tr—‘#r‘r“—"r‘ — ara i i el N T o
| 00 | \\ Lo
O 12300 13200 13600 14ooo 14400 14800

Nucleotide Position

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

rien

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

Pas d’homologues

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) : 13386

Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne
donne pas de résultats) : 13341

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

=R EcH ==

4% Choose ORF start

Starts : 5 ORF Start : 13434 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length .. Scoting Matix m Explore
Selected: 1 ORFStop :13580 5'End 467 333 467 45
ORF Length: 87 3End 600 462 492 195 Spacing Weight Matrix |Broad v 4}
I ]
StajRaw SD Genomic |Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
B Score Z Value |[Distance|Score Upstream of the Codon|Position |Length
1 -4,352 1,8€1 11 -5,3582 AR ATG 13341 240
2 -5,€€3 1,221 13 -€,734 ATG 1338¢ 185
3 -5,€24 1,240 € -€,925 ARTG 13470 111
4 -4,252 1,510 17 -5,553 GIG 13438 83

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

ORf la plus longue = 240pb & ATG 13341, chevauchement de 8
ORF 195pb 2 ATG 13386, gap de 38pb

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 ?

NON

A No significant similarity found. For reasons why,glick here

DECISION:

13 341

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

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :




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

*** PhagesDB :
rien

*** nr .

rien

A No significant similarity found. For reasons why,click here

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 proba de 81% : DUF4826 ; Domain of unknown function
(DUF4826)

1 PF16108.9 ; DUF4826 ; Domain of unknown function 81.31 13 24.54 4.6 36
(DUF4826)

2 PF11116.12  ; DUF2624 ; Protein of unknown function 785 25 21.65 5 43
(DUF2624)

3 3CEX_B Uncharacterized protein; Enterococcus 62.2 39 18.36 3 24

faecalis, structural genomics, EF_3021, PSI-
2, Protein Structure Initiative, Midwe

4 2H5N_D Hypothetical protein PG_1108; hypothetical 61.91 50 18.27 5.7 48
protein, SAD, MCSG, PSI, Structural
Genomics, Protein Structure Initiative, M

5 PF03748.18  ; FliL ; Flagellar basal body-associated 53.35 31 19.41 1.8 20
protein FliL

6 PFO7606.15  ; DUF1569 ; Protein of unknown function 53.06 80 18.36 3.4 30
(DUF1569)

7 PF11716.12  ; MDMPI_N ; Mycothiol maleylpyruvate 51.35 68 16.56 2.8 23

isomerase N-terminal domain

8 2F22_ A BH3987; PUTATIVE DNA DAMAGE- 50.77 43 185 21 15
INDUCABLE (DINB) PROTEIN, STRUCTURAL
GENOMICS, JOINT CENTER FOR
STRUCTURAL GENOMICS, JCSG, P

9 2QNL_A Uncharacterized protein; PUTATIVE DNA 48.07 89 16.92
DAMAGE-INDUCIBLE PROTEIN,
STRUCTURAL GENOMICS, JOINT CENTER
FOR STRUCTURAL GENOMIC

w

24

Visualization

126

83

172

133

92

151

135

162

Resubmit Section

g

20NL_A
DUF1786 Protein

8FX9_A
FHTT_A

2YQY_A

Dioxygenase_N C
Innd8 Innunit
4N6C_B

DUF664__Protein
DUF6557 Fanl

DinB _DinB fanl

DinB_2 DinB_su

Ce géne est-il situé a coté de
genes de fonction connue et

Gene apres = WhiB family transcirptor




dans une région du génome
qui montre une forte
conservation de l'ordre des
geénes ?

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

Outside
Membrane

Inside

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

10 20 30 40

50 60

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0
0.8
>
£ 06
Q
3
£ 04
0.2
Inside
0.0 10 20 30 40 50 60
Sequence
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 CyranoPsS
Geéne # 23
! 13743
Coordonnées du Stop
Direction (For/Rev) For
\ Ove 21
Gap/chevauchement avec un autre géne
Coordonnées du Start retenu 13558
Fonction prédite NKF
Décision #1 : Est-ce un gene ?
Collection des éléments de Rationnelle
réponse
Est-ce que le candidat a été trouvé
par un pg d’auto-annotation NO
(Glimmer, GeneMark)?
Y-a-t-il des éléments Green frame below
supportant un potentiel N
/anoPS complete sBnmance, FRORMBEKRIUBiREAICH%e 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
codant ? -
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Query=
(61 letters)

Distribution of 4 Blast Hits on the Query Sequence

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

o ]
0 50

Score
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Schiebs_21, function unknown, 62 32 0.74
EpicDab_22, function unknown, 106 30 2.2
Mbo4_11, minor capsid protein, 156 29 4.8
Donovan_48, function unknown, 130 29 4.8

>Schiebs_21, function unknown, 62
Length = 62

Score = 31.6 bits (7@), Expect = 0.74
Identities = 20/47 (42%), Positives = 24/47 (51%), Gaps = 6/47 (12%)

Query: 12 PSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCK-HRPALNPP 57
P+ H +C CRR FAA VP DG IC DC+ + A PP
Sbjct: 11 PDRASAH--RCECCRRKFAAGHVPT---DGLLICRDCRAEQEAAAPP 52

>EpicDab_22, function unknown, 106
Length = 106

Score = 30.0 bits (66), Expect = 2.2
Identities = 19/55 (34%), Positives = 25/55 (45%), Gaps = 6/55 (10%)

Query: 5 PHTNEFRPSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCKHRPAL--NPP 57
PTER+ +CV C R+FA P D+ +C DC+ AL PP
Sbjct: 48 PSTTEQRRAALLAAKPRCVDCERLFAPRVEPPRDL----LCRDCRTARALAQEPP 98

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

This candidate gene was revealed when we analyzed large gaps in

the annotation (gap 546 bp)

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) : NA

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

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

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
résultant ?

Est-ce que le start est
conservé chez les

homologues voir Starterator
?

NON

Query=
(61 letters)
Distribution of 4 Blast Hits on the Query Sequence

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

L |1
0 50

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value
Schiebs_21, function unknown, 62 32 0.74
EpicDab_22, function unknown, 106 30 2.2
Mbo4_11, minor capsid protein, 156 29 4.8
Donovan_48, function unknown, 130 29 4.8

>Schiebs_21, function unknown, 62
Length = 62

Score = 31.6 bits (70), Expect = 0.74
Identities = 20/47 (42%), Positives = 24/47 (51%), Gaps = 6/47 (12%)

Query: 12 PSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCK-HRPALNPP 57
P+ H +C CRR FAA VP DG IC DC+ + A PP
Sbjct: 11 PDRASAH--RCECCRRKFAAGHVPT---DGLLICRDCRAEQEAAAPP 52

>EpicDab_22, function unknown, 106
Length = 106

Score = 30.0 bits (66), Expect = 2.2
Identities = 19/55 (34%), Positives = 25/55 (45%), Gaps = 6/55 (10%)

Query: 5 PHTNEFRPSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCKHRPAL--NPP 57
PTER+ +CV C R+FA P D+ +C DC+ AL PP
Sbjct: 48 PSTTEQRRAALLAAKPRCVDCERLFAPRVEPPRDL---—LCRDCRTARALAQEPP 98

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




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

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :

Query=
(61 letters)
Distribution of 4 Blast Hits on the Query Sequence
Mouse-over to show defline and scores. Click to show alignments
lclll-m
0 50
Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

Schiebs_21, function unknown, 62 32 0.74

EpicDab_22, function unknown, 106 30 2.2

Mbo4_11, minor capsid protein, 156 29 4.8

Donovan_48, function unknown, 130 29 4.8

>Schiebs_21, function unknown, 62
Length = 62

Score = 31.6 bits (70), Expect = 0.74
Identities = 20/47 (42%), Positives = 24/47 (51%), Gaps = 6/47 (12%)

Query: 12 PSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCK-HRPALNPP 57
P+ H +C CRR FAA VP DG IC DC+ + A PP
Sbjct: 11 PDRASAH--RCECCRRKFAAGHVPT---DGLLICRDCRAEQEAAAPP 52

>EpicDab_22, function unknown, 106
Length = 106

Score = 30.0 bits (66), Expect = 2.2
Identities = 19/55 (34%), Positives = 25/55 (45%), Gaps = 6/55 (10%)

Query: 5 PHTNEFRPSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCKHRPAL--NPP 57

PTER+ +CV C R+FA P D+ +C DC+ AL PP
Sbjct: 48 PSTTEQRRAALLAAKPRCVDCERLFAPRVEPPRDL---—-LCRDCRTARALAQEPP 98

*** nr

Query Length 61

Other reports Distance tree of results Multiple alignment MSA viewer @

4

{ Compare these Its against the new Cl nr database @

Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy

< hover to see the title  k click to show alignments Show Conserved Domains Alignment Scores  [ll<40 [l 40-50

2 sequences selected @ No putative conserved d ins have been d

Distribution of the top 2 Blast Hits on 2 subject sequences

Query
I I | I | I |
1 10 20 30 40 50 60

[]50- 80




X Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein VH15_05895 [Corynebacterium ulcerans]
Sequence ID: KK087260.1 Length: 96 Number of Matches: 1

Range 1: 40 to 87 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
62.8 bits(151) 1le-10 Compositional matrix adjust. 27/49(55%) 35/49(71%) 1/49(2%)

Query 1 MPIDPHTNEFRPSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCK 49
MP D + E+RP +RDP GR+C C R+FAA VP P +DG R+CTDC+
Sbjct 40 MPWD-ESGEYRPYRRDPEGRRCNHCNRVFAAGCVPVPYLDGTRLCTDCR 87

X Downloadv  GenPept Graphics

hypothetical protein VN94_09850 [Corynebacterium diphtheriae]
Sequence ID: KKA80634.1 Length: 64 Number of Matches: 1

Range 1: 5 to 49 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
45.8 bits(107) 2e-04 Compositional matrix adjust.  21/45(47%) 27/45(60%) 0/45(0%)

Query 7  TNEFRPSQRDPHGRKCVKCRRIFAADAVPAPDIDGNRICTDCKHR 51
EFRP +R+P G +C C FAA VP D +G RIC+ C+ R
Sbjct 5  NGEFRPRRRNPDGIRCDDCNLTFAAGGVPPKDRNGERICSSCRQR 49

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): 3.76964

Visualization

Resubmit Section
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FYDLN_acid Prot
S T
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02581
cd8B8729
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L Vjydi_zZnRibbon _________________4

SHIH_L
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E _______________________SKamN 2
E /KA J
g zinc_ribbons 2 2

Cys_rich_KTR _C




Nr Hit

1 PF11781.13

2 2GMG_A

3 PF09538.15

4 3HOG_X
5  SIP7L
6  8QS5BA
7 Q25B)1

8 PF01155.24

9 ¢d00729

10 PF13717.11

1 7NVU_L

12 PF08274.17

Select All Forward Forward Query A3SM

Name

; zf-RRN7 ; Zinc-finger of RNA-polymerase
I-specific TFIIB, Rrn7

hypothetical protein Pf0610; winged-helix
like protein with metal binding site,
Structural Genomics, PSI, Protein Struct

; FYDLN_acid ; Protein of unknown
function (FYDLN_acid)

DNA-directed RNA polymerases I, II, and
111 subunit RPABC4; Transcription, Multi-
protein complex, Polymerase, DNA-bindin

DNA-directed RNA polymerases I, II, and
111 subunit RPABC4; transcription; 3.52A
{Saccharomyces cerevisiae}

Small CPxCG-related zinc finger protein;
zinc-finger, METAL BINDING PROTEIN;
NMR {Haloferax volcanii DS2}

Y04_HIS11 Uncharacterized protein ORF4
0S=His1 virus (isolate Australia/Victoria)
0X=654912 GN=ORF4 PE=4 SV=1

; HypA ; Hydrogenase/urease nickel
incorporation, metallochaperone, hypA

rubredoxin_SM; Rubredoxin, Small
Modular nonheme iron binding domain
containing a [Fe(SCys)4] center, present in
rubrery

; zinc_ribbon_4 ; zinc-ribbon domain

RNA polymerase II subunit K; Initiation,
TRANSCRIPTION; HET: ZN; 2.5A {Sus
scrofa}

; YidM_Zn_Ribbon ; PhnA Zinc-Ribbon

Model using selection

Probability

94.14

94.13

93.97

93.87

93.59

93.16

92.74

92.69

92.66

92.53

9237

9233

E-value

0.1

0.1

0.16

03

0.24

0.31

0.22

0.42

0.22

Download HHR

Score

25.32

32.97

3443

30.45

26.14

31.92

2468

30.47

22,03

2243

27.15

238

Seems to have at least 4 cys that could bind Zinc

ss

25

24

25

2.1

Color Seqs

Aligned
cols

30

34

34

35

30

47

42

27

31

45

28

Wrap Seqs

Target
Length

32

105

107

63

46

56

48

13

34

37

58

30

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

"Aucune synténie observée".




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

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular

Outside
Membrane

Inside
0 10 20 30 40 50

DeepTMHMM - Posterior Probabilities
1.0

Probability
o o
o Y

©
IS

o
N

Inside

o
o

0 10 20 30 40 50
Sequence

You can download the probabilities used to generate this plot here

Predicted Topologies

>Unnamed | GLOB

60

60

Est-ce que la fonction

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

DECISION:

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Nom du Phage CyranoPS
Géne # 24
Coordonnées du Stop 14146
Direction (For/Rev) For




Gap/chevauchement avec un autre géne

Gap 135

Coordonnées du Start retenu

13877

Fonction prédite

NKF

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de Rationnelle
réponse
Est-ce que le candidat a été trouvé
par un pg d’auto-annotation NO
(Glimmer, GeneMark)?
Y-a-t-il des éléments Red frame below
supportant un potentiel N
co dan t ) yanoP$S complete sequence, ?E@F&’\%‘ﬁﬁﬁf‘dﬂhﬁ?&f’ﬂgge 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
) (1.0 rﬁ]
0505 wﬁj‘—‘—ra = "“‘—\ Quih IR T B
\ |
0.0 | | “ L \1 | H‘\‘\}NV‘( | 1 H‘\ | | | | | | | |
1: 12800 13200 13600 14000 14400 14800
§ J/\.“F\
§~< 055 1 — '—‘J\H‘—*‘*‘j‘—% " ' I —_——n ], e
B / N
& | | j‘/\
| | | | | | I A | LA | | | | [N
0.0 /J _L \
1' 0 12800 13200 13600 14000 1440{0\ 14800
‘ M
v
/4\ ‘\ [ “ /VWN \ ‘|
ﬁ_qﬁ J | | ;
051 4 Wm0 9 N N |
/v/ “ “ ! 1\ Tj
\
00 \J\'\w Ll Ly \‘\] | L L ldy 1\\ \\ N’/
‘1:0 12800 13200 13600 14000 14400 14800

05 1 P

i
[ [ — ™ I T B et e e Y e BT e o e o
\

\\
L
le L0001 L VANl L A ]

\
0.0

g | 1o, 12800 13200 13600 14000 14400 14800

gl

3

o

'3

(2]

E‘/

8< 05 PR R —_ —

&

2 N\ / |

g , \

§00)\\/\M\L\\\ Cor e Ml
0 2800 13200 13600 14000 14400 14800

M

|
05f wiw i ou V—Tr—f”—‘n—‘—‘r‘ : —— a0 P R e
| |
|
[ \}\ ! L 1“”/\\ |

.00 12800

13200 13600 14000 14400 14800
Nucleotide Position




Non
Query Length 89
Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

Otherreports @

A No significant similarity found. For reasons why,click here

Est-ce que le candidat est en
contradiction avec les We are filling a gap (546 bp)
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) : NA

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

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

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
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 ?

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
(phagesDB et/ou nr) avec

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB : no hits found




une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?

*** nr:
Query Length 89
Otherreports @

A

No significant similarity found. For reasons why,click here

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 ?

Resubmit Section

44 77

R _Tubulin-bindinglie __________soou_l 2
R ___1EGP_A 2
[ _1CIO_A 2

Hitlist
Show 25 $  Entries Search:
Aligned
Nr Hit Name Probability E-value Score SS cols
1 800U_I Nucleoprotein; D10-symmetry, N-RNA, 36.17 68 29.25 21 34
nucleoprotein, RSV, VIRAL PROTEIN; 2.9A
{Trichoplusia ni}
2 1EGP_A EGLIN-C; PROTEINASE INHIBITOR; 2.0A 31.74 50 19.31 0.4 12
{Hirudo medicinalis} SCOP: d.40.1.1
3 PF03246.18 ; Pneumo_ncap ; Pneumovirus 30.92 7 29.17 14 34
nucleocapsid protein
4 1CIQA CHYMOTRYPSIN INHIBITOR 2; CLEAVED 27 52 18.53 0 8
INHIBITOR, SERINE PROTEASE INHIBITOR;
2.2A {Hordeum vulgare} SCOP: d.40.1.1
5 PF22111.1 ; MtrC-MtrF_N ; Decaheme cytochrome ¢ 24.66 450 18.28 4 42

Target
Length

391

45

392

40

128

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

"Aucune synténie observée".




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

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular + SP

Outside
Signal

Inside
0 20 40 60 80

DeepTMHMM - Posterior Probabilities

1.0

Probability
o o
o [++]

o
>

o
N

—— Outside
Signal

o
=}

0 20 40 60 80
Sequence

You can download the probabilities used to generate this plot here

Predicted Topologies

>Unnamed | SP
MLDVASQTTSFNIPALLRLIPVVTFLVSSRPNEPYRPIGGMTLTFLTSVGDTRALPPSRRSWPECGAILPLTHNHYQLMIGTIHEHTNP
SSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSSS00000000000000000000000000000000000000000000000000000000000000

##gff-version 3

# Unnamed Length: 89

# Unnamed Number of predicted TMRs: 0
Unnamed signal 1 27

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

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage CyranoPS
Gene # 25
Coordonnées du Stop 14576
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne Gap 546
14 127

Fonction prédite

WhiB family transcription factor

Décision #1 : Est-ce un gene ?

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 ?




/anoPS complete sBaance, FROROBESRRRECH2Re 3 overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres
génomes annotés ?

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

Color Key for Alignment Scores

40-50

lelll
0

50 100

Sequences producing significant alignments:

CyranoPS_Draft_23, function unknown, 149
Trax_62, WhiB family transcription factor, 251
Neville 63, WhiB family tramscription factor, 251
Rimmer_91, WhiB family transcription factor, 86
Petra64142_Draft 98, function unknown, 86
Pat3_90, function unknown, 86

mul6_54, function unknown, 171

Gator_91, WhiB family transcription factor, 86
DoctorDiddles_92, WhiB family transcription factor, 86
Daikon_Draft_94, function unknown, 86
Cookies_90, WhiB family transcription factor, 86

Score  E
(bits) Value

jw
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=3
w
3
v
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Est-ce que le candidat est en
contradiction avec les
principes d’annotation ?

Non

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) : 14 127
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne

donne pas de résultats) : 14 127

Est-ce que le start est

g‘& Choose ORF start
Starts: 13 ORF Start : 14367 Cdn1 Cdn2 Cdn3 Length

oo ]
m Explore

SD Scoring Matrix

associé a un RBS (Ribosome | Seected:1  gprsip 1457 sEndlso0 00 500 12 ST
. . . ) ORF Length: 210 IEnd 667 480 607 450 Spacing Weight Matrix |Broad -
Binding Site) de bon score ? [ [ : , ] ]
StajRaw SD Genomic [Spacer Final Sequence of the Region |Start|Start ORF
3 Score Z Value |Distance|Score Upstream of the Start Codon|Position |Length
l ........ -€,745 0,€93 7 -7,9€7 CATAATCACTACCAATTAATGA TIG 14115 4¢€2
2 -4,138 1,9¢€¢ 10 -5,097 CAATTAATGATTIGGARACAATTIC ATG 14127 450
3 -€,380 0,871 11 -7,380 GCARAGATCTCACTAACACCTGT ATG 14175 402
4 -3,2€5 2,351 s -4,€€3 TACTGATCCGGCGGACTGGGAC TIG 14208 3€5
S -4,473 1,802 1€ -5,€5% AGCGATAGGGCAAGCCAAGCTA GIG 14274 303
€ -4,454 1, 12 -5,500 AGTGTGIGGCGGGTGCCCGCTC ATG 14258 282
7 -3,545 2, 7 -4,7€7 ACCGGACACE AAGATATT GIG 14349
S; 1, ; -€ ;’lE CACC—CI'CI:?F;CC" ;’Aé};; T;’f;- ;4;5" 180
10 -5,452 1, 8 -€,577 CITACAGTTIGCTICCGCATCACG ATG 14412 1€5
11 -€,302 o, 10 -7,2€1 CACGATGTICIGACGCGCTAGCT ATG 14430 147
12 -4,703 1, 18 -€,101 GARAGAACGTGCGACCACCGCC GIG 1445¢ 8l
13 -€,292 0, 10 -7,251 CTACCGCGCCCCGGTCGCCCCG GIG 145€5 12
Est-ce que le start prédit ORF la plus longue 1 462pb TTg 14115, gap 534pb
conduit au plus long ORF? | ORF de 450 @ ATG 14127 [ 546pb
Sinon, est-ce que I'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 & Download v v Next “Descriotions

conservé chez les

homologues voir Starterator
?

hypothetical protein VH15_05900 [Corynebaclerium ulcerans]
Sequence ID: KKO87261.1 Length: 122 Number of Matches: 1

Range 1: 6 to 106

0%) 10/106(9%)

CAVQALEQPD 6!

HDALH--T 63

¥ Next A Previous <«Descriptions

50.1 (118) 2e 06(5
Query 15  TCMA Q
TC + + CA AL
Sbjct TCCLP v‘\ECAF‘ E\L( ECPLLAQCA)
Query 70 TVHAA 115
HA
sbjct 6 TLVADGAPLWAAHGA 106
& Download v Graphics
MAG TPA: T iption factor WhiB [Caudoviricetes sp.]

Sequence ID: DAQ68547,1 Length: 175 Number of Matches: 1

Range 1: 33 to 118 GenPep!

50.1 bits(118) 7e-04 Compositional matrix adjust.  29/90(32%)

Query 25  OWOL ch PG w LDLAIGQAKLVCGGCPLMQACAY
sbjct 33 )u ..wu, s«wv M-Amc *uwi;vuug—
Query 84  TLSPGLQLLR nvw 113
sbjct 91 Gfm:rq-]v: TRMVAAGESVD A.m 18

V.AI“Q-AAO( LA’\FL 90




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

DECISION:

ATG 14127, bon score, orf de grande taille

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 :

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

(4“ 40-50 50-80 ~ 80-200  [IIE2000
N
0 50 100

Score E

Sequences producing significant alignments: (bits) Value

CyranoPS_Draft_23, function unknown, 149 308  3e-84
Trax_62, WhiB family transcription factor, 251 36 0.039
Neville_63, WhiB family transcription factor, 251 35 0.051
Rimmer_91, WhiB family transcription factor, 86 34 0.15
Petra64142_Draft_ 98, function unknown, 86 34 0.15
Pat3_90, function unknown, 86 34 0.15
mulé_54, function unknown, 171 34 0.15
Gator_91, WhiB family transcription factor, 86 34 0.15
DoctorDiddles_92, WhiB family transcription factor, 86 34 0.15
Daikon_Draft_94, function unknown, 86 34 0.15
Cookies_90, WhiB family transcription factor, 86 34 0.15
% % %k nr:
.
Descriptions Graphic Summary Alignments Taxonomy
] ing significant alij Download “ Select columns ' Show
selectall 10 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple MSA Viewer
Max Total Query E Per.  Acc.

Description Scientifc Name Score Score Cover value Ident Len  Accession
protein VH15_05900 [C ulcerans] c ulcerans 501 501 67% 2e-04 3585% 122 KKOB7261.1
TPA factor WhiB [C sp] Caudoviricetes sp. 501 501 59% 7e-04 32.22% 175 DAOBBSAZ.1
L protein [C: Corynebacterium matruchotii 501 501 59% 7e-04 32.22% 175 VEI99900.1
protein [C Corynebacterium freiburgense 493 493 T71% 0001 3364% 161 WP 200246074.1
TPA: Transcription factor Whi [Caudoviricetes sp.] Caudoviricetes sp. 497 497 59% 0001 3222% 175 DADE009A.1
TPA factor WhiB [C spl Caudoviricetes sp. 493 493 59% 0001 31.11% 174 DAK60273.1
TPA factor WhiB sp.ciCCv12] Siphoviridae sp. ctCCv12 489 489 59% 0001 3222% 154 DAD90O1L1
protein [C matruchotii Corynebacterium matruchotii 478 478 51% 0002 3205% 132 WP_126299849.1
TPA factor WhiB spl Bacteriophage sp. 478 478 T1% 0003 37.04% 138 DASA6745.1
TPA factor WhiB [C: sp] Caudoviricetes sp. 447 447 89% 0024 2857% 118 DAI61031.1




Qhover to see thetitle W click to show alignments [ Show Conserved Domains Alignment Scores  [ll<40 [40-50 [50-80 [E80-200 [W>=200

10 sequences selected @ have been click on the image below for detailed results.

Query seq. furlesfoolrTcnpoior piLwiLolar
Superfanilies Hhib

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 : WhiB ; Transcription factor WhiB

PDB : Transcriptional regulator WhiB1; nitric oxide, sigmaA, iron-

sulfur, tuberculosis, Wbl protein, SIGNALING PROTEIN; HET: S

Uniprot : WHIB_BPMT4 Probable transcriptional regulator

WhiBTM4 0S=Mycobacterium phage TM4 0X=88870 GN=whiBTM4

PE=1SV=1
2

1 50AY_A Transcriptional regulator WhiB1; nitric 99.73 4.5e-17 112.66 8.5 75 94
oxide, sigmaA, iron-sulfur, tuberculosis, Wbl
protein, SIGNALING PROTEIN; HET: S

2 60NU_A Transcriptional regulator WhiB1; Iron-sulfur 99.65 Te-15 101.7 7.2 69 76
cluster, transcription regulation, redox-
sensing, TRANSCRIPTION; HET: MSE,

3 7KUG_C Probable transcriptional regulator WhiB7; 99.65 1.5e-15 101.76 7.6 67 79
Redox-sensitive, Iron-sulfur cluster,
transcription, activator; HET: SF4, MSE;

4 Q9zX29 WHIB_BPMT4 Probable transcriptional 99.65 1.1e-15 101.65 6.7 76 76
regulator WhiBTM4 OS=Mycobacterium
phage TM4 OX=88870 GN=whiBTM4 PE=1
Sv=1

5 7KUF_A Probable transcriptional regulator WhiB7; 99.64 9.5e-16 105.57 5.9 81 92
Redox-sensitive, Iron-sulfur cluster,
transcription, activator; 2.6A {Mycobact

6 8CWT_E Redox- and pH-responsive transcriptional 99.64 1.5e-15 104.14 6.7 76 920
regulator WhiB3; redox sensor,
transcriptional factor, TRANSCRIPTION; HET:
TRS,

7 8CYFA Redox- and pH-responsive transcriptional 99.63 1.8e-15 106.32 6.8 77 102
regulator WhiB3; redox sensor,
transcriptional factor, protein-DNA complex,
TRA

8 8DY7_H Transcriptional regulator WhiB; RNA 99.62 2.6e-15 102.62 6.2 75 87
polymerase, Transcription factor, Iron
cluster, TRANSCRIPTION-TRANSFERASE-DNA
comple

9 TF7N_A Transcriptional regulator WhiB4; apo-WhiB4, 99.57 8.7e-15 106.93 5.8 88 126
helix-turn-helix domain, intrinsically




10 PF02467.20

1" 8D5V_A

12 PF08097.15

13 PF20056.3

14 PF10576.13

15  Q70LD4
16 cd09637
17 064262

18  PF01930.21

19 Q8QL42

20 7AE1_P

; Whib ; Transcription factor WhiB 99.56 2.2e-14 92.75

Probable transcriptional regulator WhiB6; 99.55 5.7e-14 101.08
redox sensor, transcriptional factor, protein-
DNA complex, TRANSCRIPTION, TRAN

; Toxin_26 ; Conotoxin T-superfamily 55.61 71 17.02
; DUF6455 ; Family of unknown function 54.95 45 2317
(DUF6455)

» EndIII_4Fe-2S ; Iron-sulfur binding domain 53.7 7.6 19.28

of endonuclease III

Y223_AFV1Y Uncharacterized protein 27.05 78 24.01
ORF223 OS=Acidianus filamentous virus 1

(isolate United States/Yellowstone)

0OX=654909

Cas4_I-A_I-B_I-C_I-D_II-B; CRISPR/Cas 26.79 42 23.77

system-associated protein Cas4. CRISPR
(Clustered Regularly Interspaced Short Pali

VG69_BPMD2 Gene 69 protein 26.08 70 24.84
0OS=Mycobacterium phage D29 OX=28369
GN=69 PE=4 SV=1

; Cas_Cas4 ; Domain of unknown function 23.56 89 2235
DUF83
Y207_SIRV1 Uncharacterized protein 207 23.52 83 236

0S=Sulfolobus islandicus rod-shaped virus 1
0X=157898 GN=207 PE=4 SV=1

DNA-directed RNA polymerase III subunit 2239 66 28
RPC6; HUMAN, TRANSCRIPTION, SHORT
RNAs; 2.8A {Homo sapiens}
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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 l'ordre des
geénes ?

"Aucune synténie observée".

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

DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format
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o
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DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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DeepTMHMM - Posterior Probabilities
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Est-ce que la fonction
proposée fait partie de liste
de fonctions approuvées par

SEA-PHAGES ?

Oui

DECISION:

WhiB family transcription factor

Student Gene Annotation Worksheet

Basic Phage Information

Coordonnées du Start retenu

Nom du Phage CyranoPS
Géne # 26
Coordonnées du Stop 14851
Direction (For/Rev) For
Gap/chevauchement avec un autre géne
14576

Fonction prédite

HNH endonuclease

Décision #1 : Est-ce un gene ?

Collection des éléments de
réponse

Rationnelle

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

NO

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

Red frame below

yanoPS complete ssmuﬁce, ?m'ﬁﬂ‘&‘d&}?éef’&ﬂ‘a%‘e 3’ overhang (TCCCGCGCCAGCCC), Order 2, Window 96, Step 12, 8/9
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Est-ce que le candidat est
retrouvé chez d’autres non
génomes annotés ?

Est-ce que le candidat est en

principes d’annotation ? large gap in the annotation

. .. This candidate gene was revealed when we analyzed the terminal
contradiction avec les

?
DECISION: )

Question : after whiB, there are 335 bp until the end. Is there a gene in this region with low coding
potential? BlastX was performed against Phagedb (region used as query is highlighted in orange)

CGCTAGCTATGATTGCCTTAGGCGCTGATCTAGATACAGTTCACGCGGCACTGAAAGAACGTGCGACCACCGCCGTGGCGCAATGGTATGTAGACCACCCCCCAAAGGGCACACGCGCCCGCTACCGCGCCCCGGTCGCCCCGGTGGGGGACTA
GCGATCGATACTAACGGAATCCGCGACTAGATCTATGTCAAGTGCGCCGTGACTTTCTTGCACGCTGGTGGCGGCACCGCGTTACCATACATC

1

2 4 6 8 1 12 14 16 18 20 22 24
MNVIC R'P P PIKIG H
ive

26 28 30
TR PLPRPGRPGGGI

y.
[5TGGCCGGGTGGGGCGGTAGGCGCGCCCAGAAGCTCACACAGCTATGCCTAGCAACATATGGTGATCGTTGTCATTTGTGCGGTCGACGCGGTGCCACA
TTCCCGTGTGCGCGGGCGATGGCGCGGEGCCAGCGGGECCACCCCCTGATICACCGECCCACCCCGCCATCCGCGCGGGTCTTCGAGTGTGTCGATACGGATCGTTGTATACCACTAGCAACAGTAAACACGCCAGCTGCGCCACGGTGT

123456 7891011121314
MV IVVIC

gene 26

2 3 456 9 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27
EA G W G GRIURIA QKILIT QJENC JLNA T I¥HG JDIR)C HILHC
14576-14851

32 34 3

6 38 40 42 44 46 48 50
A G W G GRIRAQKILT QLicLiA T¥IGDIRY

C HID C

AVIP Q

28 29 30 31 32 33
G AT

52 54 56
G RURIG A T

whiB gene 26

T T
14,450 14,500

-

T
14,550

Y
AACAGCGGATCATGTCGTACCAAGATCTCTTGGCGGCACTGATGAACTGGAGAACCTAAGACCTGCTCATGGTTCCTGCAACTACTCACGCGGTAACACGCCCTTGCATGTATGGCGCGCGAAACACCCTATTCATTCTTCACAGCGTCCTGAACTCTCGCCACGGTGGGGCGGETAGCCCCGCCACCGCCGTGGACTTTTTAAAAAATGAGTGCCTAGGAAGTCCCGCGCCAGCC]
TGTCGCCTAGTACAGCATGGTTCTAGAGAACCGCCGTGACTACTTGACCTCTTGGATTCTGGACGAGTACCAAGGACGTTGATGAGTGCGCCATTGTGCGGGAACGTACATACCGCGCGCTTTGTGGGATAAGTAAGAAGTGTCGCAGGACTTGAGAGCGGTGCCACCCCGCCCATCGGGGCGGTGGCGGCACCTGAAAAAT 'ACTCACGGATCCTTCAGGGCGCGGTCGGY

15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33

1 2 3 45 6 7 8 9 101112131415 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56
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gene gene 27
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26
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AH G s c NNBsIRIG PJEOH WEWIRIAKIH PJIDH s s Q ROP JENLDS PJRIW G G =

T T
14,600 14,650

NJEDCIENG S P AP A

96 98 100 102 1e4 106 108 1180 112 114 116
T ATDYH VOV)P RIS JEDG G T JDNENENEIN ILURDP A K G S C NI¥BS RIG N T PILIHVIWIRIAKIH PIINH S S QR PIEMNS PRW G G x
gene 26 alternative

g - - -
- & a
—aea -
14,700 14,750 14,800 14,850 14,900
Query=

(335 letters)

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 40-50 50-80 [ 80-200  IINSE20000
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>Schiebs_25, HNH endonuclease, 101
Length = 101

Score = 111 bits (277), Expect = 8e-25
Identities = 52/86 (60%), Positives = 58/86 (67%)
Frame = +1

Query: 10 WGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCNYSR 189
WGGR AQ LT L L TYGD CHLCGR GATTADH+VPRS GG D L NLRPAHG CN +R
Sbjct: 4  WGGRAAQALTALVLITYGDVCHLCGRPGATTADHLVPRSRGGDDSLGNLRPAHGPCNSAR 63

Query: 190 GNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 267
+ L W +HP+ + P S W
Sbjct: 64 QDMTLAEWFRRHPLTAPDTPPPSRDW 89

>RRH1_20, HNH endonuclease, 91
Length = 91

Score = 110 bits (274), Expect = 2e-24
Identities = 53/86 (61%), Positives = 62/86 (72%)
Frame = +1

Query: 10 WGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCNYSR 189
W GR AQ+LT L LATYGD CHLCGR GATTADHVVPR GG + ++NLRPAH SCN R
Sbjct: 8  WSGRVAQRLTALTLATYGDVCHLCGRAGATTADHVVPRVQGGDNSIDNLRPAHLSCNSRR 67

Query: 190 GNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 267
G+ PL +R ++PI + P S RW
Sbjct: 68 GDMPLDQYRTRYPIVTGAPP--SRRW 91



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) : NA

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

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

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) ?
Si le plus long pas retenu,
quel est I’écart intergéne
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 ?

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
(phagesDB et/ou nr) avec

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source :

*** PhagesDB :




une e-value < 10 et une
couverture acceptable ?

>Schiebs_25, HNH endonuclease, 101
Length = 101

Score = 112 bits (281), Expect = 2e-25
Identities = 53/89 (59%), Positives = 60/89 (67%)

Query: 1 MAGWGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCN 60
M+ WGGR AQ LT L L TYGD CHLCGR GATTADH+VPRS GG D L NLRPAHG CN
Sbjct: 1 MSRWGGRAAQALTALVLITYGDVCHLCGRPGATTADHLVPRSRGGDDSLGNLRPAHGPCN 60

Query: 61 YSRGNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 89
+R+ L W +HP++ P S W
Sbjct: 61 SARQDMTLAEWFRRHPLTAPDTPPPSRDW 89

>RRH1_20, HNH endonuclease, 91
Length = 91

Score = 110 bits (274), Expect = 2e-24
Identities = 53/86 (61%), Positives = 62/86 (72%), Gaps = 2/86 (2%)

Query: 4 WGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCNYSR 63
W GR AQ+LT L LATYGD CHLCGR GATTADHVVPR GG + ++NLRPAH SCN R
Sbjct: 8 WSGRVAQRLTALTLATYGDVCHLCGRAGATTADHVVPRVQGGDNSIDNLRPAHLSCNSRR 67

Query: 64 GNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 89
G+ PL +R ++PI + P S RW
Sbjct: 68 GDMPLDQYRTRYPIVTGAPP--SRRW 91

>GMA5_27, function unknown, 92
Length = 92

Score = 107 bits (268), Expect = 8e-24
Identities = 50/76 (65%), Positives = 57/76 (75%)

Query: 4 WGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCNYSR 63
WGG+ A+ LT L LATYG CHLCGR GA+TADHV+PRS GG D L+NLRPAH SCN SR
Sbjct: 7 WGGQVAKTLTSLTLATYGRVCHLCGRPGASTADHVIPRSRGGRDALDNLRPAHLSCNQSR 66

Query: 64 GNTPLHVWRAKHPIHS 79
G+ L WAHP+S
Sbjct: 67 GDMTLDEWFASHPLPS 82

*** nr:

& Downloadv  GenPept Graphics

HNH endonuclease [Corynebacterium striatum]
Sequence ID: HCT5225606.1 Length: 107 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 89 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps

133 bits(335) 5e-38 Compositional matrix adjust.  62/89(70%) 72/89(80%) 0/89(0%)

Query 1  MAGWGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCN 60
M+ WGGR+AQ LT+L LATYG RCHLCGR GATTADHVVPRSLGGTDEL NLRPAH SCN

Sbjct 1  MSRWGGRKAQGLTRLTLATYGTRCHLCGRDGATTADHVVPRSLGGTDELTNLRPAHSSCN 60

Query 61 ¥SRGNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 89

+ PLH+WR ++P+++ SPRW
Sbjct 61 YKRKDMPLHIWRERYPMNAQAIQSRSPRW 89

X Downloadv  GenPept Graphics

MULTISPECIES: HNH endonuclease signature motif containing protein [unclassified Corynebacterium]
ID: WP_083314907.1 Length: 107 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 89 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
132 bits(333) 1e-37 Compositional matrix adjust.  61/89(69%) 72/89(80%) 0/89(0%)

Query 1  MAGWGGRRAQKLTQLCLATYGDRCHLCGRRGATTADHVVPRSLGGTDELENLRPAHGSCN 60
M+ WGGR+AQ LT+L LATYG RC+LCGR GATTADHVVPRSLGGTDEL NLRPAH SCN
Sbjct 1  MSRWGGRKAQGLTRLTLATYGTRCYLCGRDGATTADHVVPRSLGGTDELTNLRPAHSSCN 60

Query 61 YSRGNTPLHVWRAKHPIHSSQRPELSPRW 89
Y R + PLH+WR ++P+++ SPRW
Sbjct 61 YKRQDMPLHIWRERYPMNAQAIQSRSPRW 89




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: 75
Query MSA diversity (Neff): 12.7961

Visualization

Resubmit Section
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7ENH_A

8D2K_A

RE_ALW26IDE Typ
cdB9643
SCTL_|

[FEELT]
7EL1_A
7HPZ_A
BKC8_A
ICEA ICEA Prote
8F43_A
B6J9N_A
NinG Bacteriop
SHNT_A
6056_B

8FLI_B
BHOX_A

Aligned Target
Nr Hit Name Probability E-value Score SS cols Length

1 7ENH_A CRISPR-associated endonuclease Cas9; 97.8 0.0003 35.41 4.
Inhibitor, Complex, VIRAL PROTEIN; HET:
NI; 2.097A {Staphylococcus aureus}

o

64 166

2 S5HOM_A HNH endonuclease; Thermophilic 97.61 0.00012 34.74 1.
bacteriophage, HNH Endonuclease, DNA
nicking, HYDROLASE; 1.52A {Geobacillus
virus E2}

o
ks

130

b

3 8D2K A CRISPR-associated endonuclease, Csn1 97.56 0.00085 43.37 S.
family; Cas9, AcCas9, Crispr, RNA BINDING
PROTEIN, RNA BINDING PROTEIN-DNA-
RNA comp

1138

4 4H9D_C HNH endonuclease; Structural Genomics, 97.54 0.0032 29.26 6.
PSI-Biology, Protein Structure Initiative,
Northeast Structural Genomics Consorti

©
®

12

5 PF09665.15  ; RE_AIW26IDE ; Type Il restriction 97.52 0.001 39.62 4.
endonuclease (RE_AIw26IDE)

)
o)
>
&

IS
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6 cd09643 Csn1; CRISPR/Cas system-associated 97.5 0.0022 40.14 6.
protein Cas9. CRISPR (Clustered Regularly
Interspaced Short Palindromic Repeats)
and
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7 8CTL_D IscB; CRISPR, IscB, HEARO RNA, omega 97.38 0.00087 39.69 3.
RNA, RNA BINDING PROTEIN-RNA-DNA
complex; 3.1A {synthetic construct}

o
=}

8 40GE_A HNH endonuclease domain protein; 97.35 0.0012 42.64 4. 1101
CRISPR-Cas, Cas9, HNH, RuvC, RNA-
guided DNA endonuclease, cytoplasmic,

Hydrolase; HET:

9 P13340 END7_BPT4 Recombination endonuclease 973 0.0019 32.67 3.
VII OS=Enterobacteria phage T4
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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 l'ordre des
geénes ?

"Aucune synténie observée".

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

No




DeepTMHMM - Predictions

Predicted topologies can be downloaded in .gff3 format and .3line format

DeepTMHMM - Most Likely Topology | Type: Globular
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Sequence

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

SEA-PHAGES ?

DECISION: HNH endonuclease (although coding potential low with GeneMark)




