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

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 1 

Coordonnées du Stop  397 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 60  

Coordonnées du Start retenu 77 

Fonction prédite terminase, small subunit 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

GeneMarkS montre un potentiel codant. 

 



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

génomes annotés ? 

NR: 

 
Contre la PhageDB on retrouve plusieurs hit avec des e value basses. 

 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

En fonction de ORF 1 : il faut un espace d’au moins 50pb avec le 
gene precedent qui est dans la direction opposée  
 
 

DECISION: OUI  
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne 
pas de résultats) : 77 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 143 
 

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ATG 77 = ORF la plus longue 321pb 
ATG 143 = ORF de 255pb 
TTG 86 = ORF de 312 pb 
 

->  Favoriser celui de glimmer à 77 : ORF le plus long 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

 
Pas d’information sur Starterator  

 

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

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

Nr :

 



 

 
 
Phage DB : 

 

 
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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
 
(q6: s11) :  

 
 
*** nr : 

 
 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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



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

couverture acceptable ? 

 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

OUI 
 

DECISION: terminase, small subunit    
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Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 2 

Coordonnées du Stop  1808 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove de 47 



Coordonnées du Start retenu 351 

Fonction prédite Large terminase subunit 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

Il y a un potentiel codant prédit par la carte de Genemark 

.  
 



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

génomes annotés ? 

Oui 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

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

DECISION: OUI  
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF 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. 

 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
Nr.  

 
 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

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



 
 

 
 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 



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 
OS=Mycobacterium phage L5 OX=31757 GN=13 PE=3 SV=1 
Pfam : TerL_nuclease ; Terminase large subunit, endonuclease 
domain 
CD : DEXHc_RE_I_III_res; DEXH-box helicase domain of type III 
restriction enzyme res subunit. Members of this cd includes both 
type I and type III restriction enzymes. 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

OUI 
 

DECISION: Terminase, large subunit 
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Basic Phage Information 

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


Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 3 

Coordonnées du Stop  2898 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 55 

Coordonnées du Start retenu 1864 
 

Fonction prédite portal protein 
 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

GeneMarkS montre un potentiel codant :  
 

 



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

génomes annotés ? 

 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

Ove > 30 bp 

 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

. ATG 1855 � ORF la plus longue de 1044pb , gap de 46pb 
ATG 1864 � ORF de 1035pb, gap de 55pb, meilleur score  
TTG 1858 � 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 
Blastp ? 

START 1855 pas conservé : 

 
START 1864, le plus conservé ! :  
 

 
 
 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

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

 

 
 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
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, 
SO4, GOL; 2.9A {Corynebacterium diphtheriae} 
Uniprot : PORTL_BPPHC Probable portal protein OS=Streptomyces 
phage phiC31 OX=10719 GN=34 PE=3 SV=1 
 
Pfam : Phage_portal_2 ; Phage portal protein, lambda family 
CD : pas de hit  
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: portal protein 
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Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 4 

Coordonnées du Stop  3614 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 1  

Coordonnées du Start retenu 2898 
 

Fonction prédite Endolysine 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES GeneMark only 



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

codant ? 

Oui il y a un potentiel codant avec GeneMarkS 

 
 



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

génomes annotés ? 

 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

non 

DECISION: OUI 
 

  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   2898 

 
 

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORf 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 :  



 
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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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



 

 



*** nr : 

 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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 
OX=28369 GN=10 PE=1 SV=1 
PDB : L-alanyl-D-glutamate peptidase; l-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 



 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Oui le gene avant code pour une portal protein 
 

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

Non 



 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

OUI  
 

DECISION: Endolysine 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 5 

Coordonnées du Stop  3799 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap de 74 

Coordonnées du Start retenu 3689 
 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

Original GeneMark call @bp 3689 

 
Y-a-t-il des éléments 

supportant un potentiel 
codant ? 

GeneMarkS : potentiel codant détecté 



  
 

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

génomes annotés ? 

NON

 
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 gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF : ATG3689 la plus longue = 111pb meilleur score , gap de 74pb 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

 
NA 

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

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
DECISION: Indiquez le start retenu et justifiez brièvement. 

 
 



 
 

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

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
*** nr : 
 
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 ? 

"Pas de correspondance pertinente" 



 

 
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 gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

OUI le gène avant est une endolysine  



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

OUI

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

non 
 

DECISION: Membrane protein  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 



Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 6 

Coordonnées du Stop  4078 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène 
Gap de 0 si on conserve le gène 6  
 
(Si on retire le 6 ; GAP de 185pb) 

Coordonnées du Start retenu 3800 
 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

GeneMarkS : il  ya du potentiel codant tout le long

 
 

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

génomes annotés ? 

 



Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 
non 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
  

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORf la plus longue � 279pb GTG 3800 

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 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 



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 proba de 72% : 140L_IIV6 Uncharacterized protein 140L 
OS=Invertebrate iridescent virus 6 OX=176652 GN=IIV6-140L PE=4 
SV=1 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: NKF 
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Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 7 

Coordonnées du Stop  5504 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 8 

Coordonnées du Start retenu 4071 
 

Fonction prédite 
major capsid and protease fusion protein 

 
 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 
GeneMarkS :  



 



 



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

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 



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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

2eme ORF le plus long 

Avec un ATG 

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

BlastP avec le premier start proposé :  
 
 
 
 
 
 
 

 
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: 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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

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



 

 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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

 
  
 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: major capsid and protease fusion protein 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 8 

Coordonnées du Stop  5958 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 1  

Coordonnées du Start retenu 5506 
 

Fonction prédite head-to-tail adaptor 
 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

L’ORF la plus longue 465pb -> TTG 5494, chevauchement de 11 
L’ORF pour l’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 

réponse 
Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

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



 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
 
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 OX=10724 GN=15 PE=1 SV=1 

 
 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Oui le gene avant est une major capsid  



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

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

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

SEA-PHAGES ? 

oui 
 

DECISION: head-to-tail adaptor 
 

 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 9 

Coordonnées du Stop  6326 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove de 1  



Coordonnées du Start retenu 5958 
 

Fonction prédite Tail terminator 
 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ?  

 
 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne 
pas de résultats) : 5958 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 5958 
 

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

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF la plus longue 

ORF la plus longue avec un ATG 

Score de -7.170 

 

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: 5958 

 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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



 

 
 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
Uniprot : TTTP_BPN15 Tail tube terminator protein OS=Escherichia 
phage N15 OX=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, l.1.1.1 
 
Pfam : Phage_tail_U ; Phage minor tail protein U 
 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

Oui 
 



qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 
Est-ce que ce gène code pour 

une protéine 
transmembranaire (TM) ? 

non

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Oui 
 

DECISION: Tail terminator 

 
Student Gene Annotation Worksheet 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 10 

Coordonnées du Stop  6737 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 12 



Coordonnées du Start retenu 6339 
 

Fonction prédite Major Tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 
 

 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF le plus long 

Score de -2 

ATG 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

 
– 



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

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
DECISION: 6339 

 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

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

 
 
 



 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
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_BPPAJ Structural protein 3 OS=Pseudomonas 
phage PAJU2 OX=504346 PE=1 SV=2 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Gene avant : minor tail protein 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: 

Major Tail protein 

 
Student Gene Annotation Worksheet 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 11 

Coordonnées du Stop  7165 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 2 

Coordonnées du Start retenu 6740 
 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 



Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 
 

 
 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 
 

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

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

Plus long ORF avec un ATG 

 

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: 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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
*** nr : 
 



 

 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

Pfam : Minor_capsid_2 ; Minor capsid protein 
Uniport : GPG_BPMU Putative capsid assembly protein G 
OS=Escherichia phage Mu OX=10677 GN=G PE=2 SV=1 



 
 

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Aucune synthénie  

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 



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

SEA-PHAGES ? 

Non 
 

DECISION: NKF 

 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 12 

Coordonnées du Stop  7448 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 1 

Coordonnées du Start retenu 7167 
 

Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

 

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

génomes annotés ? 

 

 
 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: oui 
 



 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne 
pas de résultats) :7167 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) :7167 
 

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

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

Meilleur score, 

ORF le plus long 

ORF le plus long avec un ATG 

 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

– 

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

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 

DECISION: 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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

Listez le meilleur hit Blastp pour chaque source : 
 
*** PhagesDB : 
 
RIEN 
 
*** nr : 
(q#: s#) : [alignment] ; e-value : 
 
Note : Vous avez peut-être déjà trouvé ces informations à partir de 
la décision d'annotation #2. Il suffit de fournir une seule 
correspondance de chaque base de données. 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

"Pas de correspondance pertinente"  

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Répondez Oui ou Non. Une fois que vous avez pris une décision 
quant-à-la fonction du gène, vérifiez la liste des fonctions officielles 
de SEA-PHAGES (SEA-PHAGES Official Function List) pour vous 
assurer que vous suivez les directives de nommage des fonctions. 
Les fonctions qui ne figurent pas sur la liste approuvée doivent être 
soigneusement examinées pour être approuvées. 
 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

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


Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 13 

Coordonnées du Stop  9212 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 103 

Coordonnées du Start retenu 7551 
 

Fonction prédite tape measure protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

 



 

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

génomes annotés ? 

 
 



 
 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

 Plus long orf 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 ? 

 
DECISION: 7551 

 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 



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

 
 

 

 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

Uniprot : TMP_BPPHC Probable tape measure protein 
OS=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} 

 

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Gene precedent est inconnu  



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON ?

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Oui. 
 

DECISION: tape measure protein 

 
 
 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 13 

Coordonnées du Stop  9212 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 2 



Coordonnées du Start retenu 7551 
 

Fonction prédite tape measure protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 



 

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

génomes annotés ? 

 
 



 
 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

 Plus long orf 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 ? 

 
DECISION: 7551 

 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 



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

 
 

 

 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

Uniprot : TMP_BPPHC Probable tape measure protein 
OS=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} 

 

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Gene precedent est inconnu  



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

NON ?

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Oui. 
 

DECISION: tape measure protein 

 
 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 14 

Coordonnées du Stop  10393 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 1 

Coordonnées du Start retenu 9212 



 

Fonction prédite Minor tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 

 
 

 

 
 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 



 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF le plus long 

ATG 

Score : -5 

 

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: 9212 

 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 



 

 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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 OX=10677 GN=P PE=1 SV=1 

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Oui  
Gene avant : tape measure protein 
 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

non 

DECISION: Minor tail protein 

 
 
 
 
 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 15 

Coordonnées du Stop  11328 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 4 



Coordonnées du Start retenu 10390 

Fonction prédite Minor tail protein 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 



 



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

génomes annotés ? 

 
 
 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 



DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF le plus long (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 
Blastp ? 

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

DECISION: 10390 
 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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



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

 
 
 

 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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 OX=31532 PE=3 SV=1 



 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
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 

Gène # 16 

Coordonnées du Stop  11537 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 16 

Coordonnées du Start retenu 11343 



Fonction prédite NKF 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 
 

 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 
 

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

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

Plus long ORF 

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 
Blastp ? 

 
DECISION: 11343 

 
 
 

 
 

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



 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** PhagesDB : 

 
*** nr : 

 

 
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 
OX=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 
 
 

 

 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Gene apres = integrase ? 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Répondez Oui ou Non. Une fois que vous avez pris une décision 
quant-à-la fonction du gène, vérifiez la liste des fonctions officielles 
de SEA-PHAGES (SEA-PHAGES Official Function List) pour vous 
assurer que vous suivez les directives de nommage des fonctions. 
Les fonctions qui ne figurent pas sur la liste approuvée doivent être 
soigneusement examinées pour être approuvées. 
 

DECISION: NKF 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

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


 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 17 

Coordonnées du Stop  11534 
 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap  6 

Coordonnées du Start retenu 12355 
 

Fonction prédite Tyrosine integrase 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

 
 

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

génomes annotés ? 

 
 



 
 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 
*** nr : 

 
 



 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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 
OX=12388 GN=int PE=3 SV=1 
 
 





 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

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

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
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 

Gène # 18 

Coordonnées du Stop  12 362 

Direction (For/Rev) Rev 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 103 

Coordonnées du Start retenu 12 709  

Fonction prédite Immunity repressor (ou helix-turn-
helix transcriptional regulator?) 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

 YES BOTH 



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

codant ? 

 

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

génomes annotés ? 

 



 

 
 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: oui 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

Troisième 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 le start est 
conservé chez d’autres 

homologues retrouvés par 
Blastp ? 

 
 

DECISION: 12 709 ATG  
 
 
 

 
 

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

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

protéine de fonction 
annotée lors d’un BlastP 
(phagesDB et/ou nr) avec 
une e-value < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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



 
*** nr :

 



 
 

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 
OX=10704 GN=C PE=1 SV=4 





 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

Oui le gene avant = integrase et le gene apres helix turn helix  



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

Oui  
 

DECISION: Immunity repressor 

 
Student Gene Annotation Worksheet 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 19 

Coordonnées du Stop  13016 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 103 

Coordonnées du Start retenu 12813 
 

Fonction prédite excise 

 
 
 



Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

 
 



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

génomes annotés ? 

 
 

 
 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

NON 
 



DECISION: OUI 
 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

Le start de GeneMark (12831) est un ATG. Le start de 
glimmer (12813) est un GTG mais il conduit à une ORF plus 
longue, un chevauchement moindre et a un meilleur score. 

(mais hit identiques avec l’autre start) : 

 
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: 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 : 

 
 
*** nr : 



 

 

 
 
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 

 
 



 
 
Oui le gene avant  = immunity repressor ou helix-turn-helix 
transcriptional regulator 

 
Oui mais à voir comment le nommer 
 



excise 

 
Student Gene Annotation Worksheet 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 20 

Coordonnées du Stop  13218 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 8  

Coordonnées du Start retenu 13009 

Fonction prédite NFK 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 



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

codant ? 

 
 

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

génomes annotés ? 

 

 
 



Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

NON 
 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne 
pas de résultats) : 13009 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 13009 
 

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF 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 < 10-4 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  
 
 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 

"Aucune synténie observée". 



conservation de l'ordre des 
gènes ? 

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

non 
 

DECISION: NKF 

 
Student Gene Annotation Worksheet 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 21 

Coordonnées du Stop  13348 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 11 

Coordonnées du Start retenu 13229 

Fonction prédite Membrane protein 

 
 
 



Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 

GeneMarkS 

 
Est-ce que le candidat est 

retrouvé chez d’autres 
génomes annotés ? 

non 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

non 
 

DECISION: OUI 
 

 



 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF la plus longue : ATG 13 157 � 192pb , chevauchement de 62pb 
ORf de 138pb GTG 13211 � chevauchement 8pb  
ATG 13229 � 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 < 10-4 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 

 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

OUI.

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

non 
 

DECISION: Membrane protein 

 
 

 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 22 

Coordonnées du Stop  13580 
 

Direction (For/Rev) for 

Gap/chevauchement avec un autre 
gène 

Ove 8 

Coordonnées du Start retenu 13 341 

Fonction prédite NFK 

 



 
Décision #1 : Est-ce un gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
 

 

  

  

  

  

  

  

  

Rationnelle 
Est-ce que le candidat a été 

trouvé par un pg d’auto-
annotation (Glimmer, 

GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 
GeneMarkS :  



 
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: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

Coordonnées du start données par Glimmer (mettre NA si ne donne 
pas de résultats) : 13386 
Coordonnées du start données par GeneMark (mettre NA si ne 
donne pas de résultats) : 13341 
 

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

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORf la plus longue = 240pb � ATG 13341, chevauchement de 8  
ORF 195pb � 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 

 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

*** 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 81% : DUF4826 ; Domain of unknown function 
(DUF4826) 

 

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

Gene apres = WhiB family transcirptor 



dans une région du génome 
qui montre une forte 

conservation de l'ordre des 
gènes ? 

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 

 
 
 

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

SEA-PHAGES ? 

 
 

DECISION: NKF 

 



Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 23 

Coordonnées du Stop  13743 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Ove 21 

Coordonnées du Start retenu 13558 

Fonction prédite NKF 

 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

(Glimmer, GeneMark)? 
NO 

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

codant ? 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

Green frame below 
 

  



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

génomes annotés ? 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

This candidate gene was revealed when we analyzed large gaps in 
the annotation (gap 546 bp) 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

 

Est-ce que le start est 
conservé chez les 

homologues voir Starterator 
? 

NON 

 
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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 
*** nr : 

 



 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 



 
 
Seems to have at least 4 cys that could bind Zinc 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

 
hypothetical 

DECISION: NKF 
 

 
 
 

Student Gene Annotation Worksheet 
 

Basic Phage Information 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 24 

Coordonnées du Stop  14146 
 

Direction (For/Rev) For 



Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 135 

Coordonnées du Start retenu 13877 

Fonction prédite NKF 

 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

(Glimmer, GeneMark)? 
NO 

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

codant ? 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

Red frame below 
 

  



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

génomes annotés ? 

Non 

 
Est-ce que le candidat est en 

contradiction avec les 
principes d’annotation ? 

We are filling a gap (546 bp) 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
*** nr : 

 
 
 

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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 

 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 



Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 
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  CyranoPS 

Gène # 25 

Coordonnées du Stop  14576 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène Gap 546 

Coordonnées du Start retenu 14 127 

Fonction prédite WhiB family transcription factor 
 

 
 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

annotation (Glimmer, 
GeneMark)? 

YES BOTH 

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

codant ? 
 



 

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

génomes annotés ? 

 



Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 
Non 

DECISION: OUI 
 

 
 
  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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 
associé à un RBS (Ribosome 
Binding Site) de bon score ? 

 
 

 
Est-ce que le start prédit 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

ORF la plus longue � 462pb TTg 14115, gap 534pb  
ORF de 450 � ATG 14127 � 546pb 

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: 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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

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

 
 
 
*** nr : 

 



 

 
Est-ce que la séquence 

protéique s’aligne avec une 
protéine de fonction 

annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

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 OS=Mycobacterium phage TM4 OX=88870 GN=whiBTM4 
PE=1 SV=1 

 

 



 
Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

 



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 

Nom du Phage  CyranoPS 

Gène # 26 

Coordonnées du Stop  14851 
 

Direction (For/Rev) For 

Gap/chevauchement avec un autre gène  

Coordonnées du Start retenu 14576 

Fonction prédite HNH endonuclease 

 
 

Décision #1 : Est-ce un gène ? 
 

Collection des éléments de 
réponse 

Rationnelle 

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

(Glimmer, GeneMark)? 
NO 

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

codant ? 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Red frame below 
 



 
 
 
 
 

 
  



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

génomes annotés ? 
non 

Est-ce que le candidat est en 
contradiction avec les 

principes d’annotation ? 

This candidate gene was revealed when we analyzed the terminal 
large gap in the annotation 

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) 

 

 



  



 
Décision #2 : Quel est le start du gène ? 

 
Collection des éléments de 

réponse 
Rationnelle 

Quel start Glimmer et 
GeneMark suggèrent-ils ?   

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

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

 
 

 

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

plus long conduit à un 
chevauchement excessif 

avec un autre ORF (>30bp) ? 
Si le plus long pas retenu, 
quel est l’écart intergène 

résultant ?  

 

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 < 10-4 et une 
couverture acceptable ? 

 
 
*** nr : 
 

 
 



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

protéine de fonction 
annotée venant de la PDB ou 
autre base de données lors 

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

couverture acceptable ? 

 
 
 

Ce gène est-il situé à côté de 
gènes de fonction connue et 
dans une région du génome 

qui montre une forte 
conservation de l'ordre des 

gènes ? 

"Aucune synténie observée". 

Est-ce que ce gène code pour 
une protéine 

transmembranaire (TM) ? 

No 



 
Est-ce que la fonction 

proposée fait partie de liste 
de fonctions approuvées par 

SEA-PHAGES ? 

 
oui 

DECISION: HNH endonuclease (although coding potential low with GeneMark) 
 

 
 


