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Page d’accueil du site Mediante 
 

 
Une fois logué sur l’interface vous accédez à la page d’accueil de l’application. 
Cette page reprend les différentes parties de l’application et donne une 
explication succincte de leurs fonctionnalités. Sur cette page il est possible de 
charger la procédure de commande des lames produites sur la plate-forme. 
 

 
 
Les différents onglets vous permettent Le menu du haut vous permet de 
sélectionner la partie de l’application vers laquelle vous souhaitez vous dirigez : 

- Recherche,  
- Listes de Gènes,  
- Microarrays, 
- Télécharger, 
- Annotation, 
- Blast. 

 
 
A tout moment une aide est disponible en haut à gauche de chaque page du site 
Mediante. Cette page d’aide permet de comprendre l’ensemble des 
fonctionnalités disponible sur la page en cours. Elle apparaît sous la forme d’une 
fenêtre popup qui doit être autorisée sur les préférences de votre navigateur dans 
les options.  



Recherche des séquences d’intérêts 
(Recherche) 

 
 

Cette interface de recherche permet facilement de parcourir l’ensemble des 
annotations présentes dans la base de données Mediante. Vous devez dans un 
premier temps sélectionner l’espèce sur laquelle vous souhaitez avoir des 
informations. 
 

Vous avez la possibilité de rechercher des séquences de plusieurs manières :  

 
 
Options de recherches : 
-  Mots-clés : recherche approximative sur la description des séquences, 
-  Accession number : recherche exacte sur l’accession number des séquences, 
- Bandes chromosomiques : recherche sur la position chromosomique des 
séquences, 
- Gene Ontology : recherche approximative sur les termes GO annotant les 
séquences, 
- Oligo_adhoc : recherche sur les annotations des séquences faisant partie du 
groupe des oligos adhoc (Puces : PCR, microRNAs, autres espèces), 
-  Gene symbol : recherche approximative sur le gene symbol des séquences, 
-  Gene ID : recherche sur le Gene ID Mediante, 
-  Unigene ID : recherche exacte sur le cluster Unigene ID, 
-  Oligo_externe : recherche sur les annotations des séquences faisant partie du 
groupe des oligos externes (Puces : Affymetrix, Agilent, Illumina et Phalanx), 
- RNG Oligo ID : recherche exacte sur le Oligo ID Mediante repris dans le 
fichier .GAL. 



Sur cette interface de recherche, il existe la possibilité de charger une liste de 
termes à rechercher à l’aide du chargement d’un fichier. Ce fichier doit être un 
fichier de format texte avec uniquement les termes à rechercher séparés par des 
« retour-chariot ». 
 
La requête peut contenir des * pour effectuer une recherche approximative, et 
les termes de recherche doivent être séparés par des « , ». A la suite du 
lancement d’une recherche, les résultats sont retournés sous forme d’un  tableau 
reprenant les accession_number, les symbols et les descriptions des séquences 
trouvées :  
 

 
 
En cliquant sur le lien de l’accession_number vous accéderez au descriptif de la 
séquence trouvée par la recherche (cf. Page de description des gènes). 
 
 
Dans le cas d’une recherche d’un microARN par exemple la requête « mir-155 » 
sur les Oligo_adhoc retourne les résultats suivants :  
 

 
En cliquant sur la référence du microARN, vous accédez à la page de 
présentation des microARNs (cf. Page de description des microARNs). 



Les Listes de Gènes 
(Listes de Gènes) 

 
L’onglet « liste de gènes » vous permet de sauvegarder en base de données des 
listes de gènes qui vous intéressent. Vous aurez ainsi, grâce à cette 
fonctionnalité la possibilité de tester les sets d'oligonucleotides désignés et 
stockés sur Mediante contre vos séquences d'intérêts.  
 

 
La page d’accueil reprends vos projets de listes de gènes déjà stockés dans la 
base de données Mediante et immédiatement chargeables dans l’interface. Vous 
avez la possibilité de créer une nouvelle liste en sélectionnant un organisme et 
en tapant un descriptif pour cette nouvelle liste. 
 
Une fois la nouvelle liste créée, il faut à présent lui associer des séquences sur 
lesquelles vous souhaitez travailler. Vous pouvez pour cela basculer vers la 
recherche de séquences d’intérêts via l’interface de recherche de gènes, soit 
uploader une liste de séquences par l’intermédiaire d’un fichier au format 
FASTA. 
 

 
 
Dès que vous avez associé des séquences à votre projet vous pouvez lancer un 
Blast contre les oligonucleotides Mediante désignés pour l’organisme 
sélectionné. 



………… 
 
La page de présentation du Blast reprend les séquences de votre set de 
séquences par tranche de 20 séquences. Pour chacune de ces séquences, vous 
avez la possibilité de visualiser les matchs ESTs en gris et les cross-hybridations 
potentiels le long du transcrit (cf. Page de présentation des gènes, pour plus 
d’informations).  
En dessous, vous visualisez l’ensemble des oligonucleotides qui matchs la 
séquence. Vous pouvez à ce niveau sélectionner l’oligonucleotide que vous 
pensez être le plus adéquat pour la détection microarray de ce transcrit si la 
sélection par défaut ne vous convient pas (cf. Le Brigand et al., NAR, 2006).  
Les deux boutons à droite de chaque transcrit vous permet soit de revenir à la 
sélection par défaut soit de ne pas sélectionner d’oligonucleotide. 
 
Code couleur des oligonucleotides :  

- partie haute de l’oligonucleotide :  
o jaune : oligonucleotide sélectionné, 
o vert   : oligonucleotide disponible à la sélection, 
o bleu  : oligonucleotide par défaut. 

- partie basse de l’oligonucleotide :  
o vert    : match avec 100% identité, 
o orange: match avec > 95% identité, 
o bleu   : match avec < 90% identité. 



Lorsque vous avez sélectionné le(s) oligonucleotides pour vos séquences 
d’intérêts, vous revenez à la page récapitulative de votre projet de liste de 
gènes : 
 

 
 
Vous avez la possibilité ici de sauvegarder votre sélection ou de recevoir un 
mail récapitulant votre sélection. Vous pouvez également transmettre ce projet 
de liste de gènes à un collègue afin de valider votre sélection. Pour cela vous 
devez envoyer un mail à l’administrateur de Mediante (lebrigand@ipmc.cnrs.fr) 
afin de définir votre liste de collègues. Une fois cette liste de collègues mise à 
jour, vous pourrez transmettre votre projet afin d’avoir une sélection en 
collaboration avec d’autres équipes. Historiquement, ce processus a été mis en 
place afin de permettre la sélection des « meilleurs » oligonucleotides pour 
chaque séquence pour la mise en place des puces pangenomiques ResoGen 25k 
homme et souris. 
 
L’objectif numéro 1 est ici de vous constituer une sélection d’oligonucleotide 
dont vous pourrez récupérer les annotations et ainsi vous permettre de construire 
votre propre puce dédiée. 
 
L’objectif numéro 2 de cette interface est de vous construire (créer) une liste de 
gènes d’intérêt afin de pouvoir utiliser cette liste dans les autres parties de 
Mediante et notamment au sein de l’interface de visualisation des microarrays 
(cf. Image manager). Vous aurez par exemple la possibilité de faire appel à vos 
listes de gènes afin de visualiser directement les spots sur les lames que vous 
aurez chargé dans le système de gestion des projets personnels. Des graphes 
personnalisés seront alors accessibles très rapidement compte tenu du fait que 
ces listes de gènes représentes vos gènes d’intérêt. 



 Interface de gestion des projets de recherche 
(Microarrays) 

 
 
Cette partie de l'application vous permet de gérer très facilement l’ensemble de 
vos projets de recherche dont la commande de lames est réalisée au sein de 
l’interface Mediante. La gestion de ces projets est organisée à la manière d'un 
LIMMS (Laboratory Information Management Systems) classique dédié à la 
gestion des puces à ADN produites sur les plate-formes transcriptome de Nice, 
Evry et Strasbourg.  
 
Lorsque vous arrivez pour la première fois sur cette page, aucun projet 
personnel n’est enregistré. Vous devez alors suivre le lien pour la création d’un 
nouveau projet de commande de lames : 
 

 
 
L’interface de dépôt de projet se présente ainsi : 
 

 
Veillez à bien renseigner l’ensemble des informations en étant le plus précis 
possible. Ces informations seront par la suite des informations reprisent 
pour la publication de vos lames dans les bases de données publiques tel 
GEO, le jour ou vous aurez décidé de publier votre projet de recherche. 
 

 
 



Une fois votre projet crée,  vous avez accès à une liste d’action concernant votre 
projet de recherche :  

Edition des caractéristiques de votre projet, 

 Visualisation synthétique des hybridations des lames de votre projet, 

 Lancement de l’outil d’analyse de votre projet (cf. Image manager), 

 Ajout d’une commande de lames à votre projet de recherche. 
 
L’étape suivante logique est donc de commander des lames au sein de votre 
projet de recherche en cliquant sur l’icône correspondant. 
 

 
Plate-formes disponibles :  

  
Type de lames disponibles : 

 
 
 
 



Vous devez absolument renseigner 4 informations sur cette interface de 
commande : 
• le nombre  
• le type de lames  
• la plate-forme souhaitée.  
De plus vous devez cocher la case hybridation si vous souhaitez que la plate-
forme hybride vos lames. 
 
Au niveau de la commande de lames, nous vous conseillons même si vous êtes 
aguerris dans la pratique des puces à ADN de prendre contact avec le 
responsable de la plate-forme qui produira vos lames afin de discuter du plan 
expérimental de votre projet. 
  
Voici la liste des contacts suivant les plate-formes :  

- Nice-Sophia-Antipolis : Pascal Barbry (barbry@ipmc.cnrs.fr), 
- Evry CEA : Franck Amiot (franck.amiot@cea.fr), 
- Strasbourg IGBMC : Bernard Jost (jost@titus.u-strasbg.fr). 

 
Lorsque vous validez ce formulaire, un e-mail de confirmation vous est envoyé 
automatiquement pour confirmer votre commande. Votre commande rentre dans 
un processus informatique suivit au jour le jour par l’ensemble des personnels 
des plate-formes afin de répondre le plus rapidement possible à votre demande. 
Des e-mails sont envoyés à chaque étape de ce processus afin de vous tenir au 
courant de l’évolution de votre commande. 
 

 
 
Le statut de votre commande est visible entre parenthèse juste à coté de la 
description de votre commande. 
 
Voici un descriptif rapide de ces statuts :  

- wait : en attente d’acceptation de production des lames par la PF, 
- devis : en attente de la réception du devis signé par vos soins, 
- sample : en attente de réception de vos ARNs, 
- prod : en attente de production des lames par la PF, 
- hybrid : en attente de l’hybridation de vos lames par la PF, 
- biostats : en attente de la validation des analyses statistiques, 
- send : en attente de paiement et de clôture, 
- close : commande clôturée. 

 



Une fois que des lames sont attribuées par la plate-forme, il faut renseigner les 
hybridations en terme d’annotations des échantillons hybridés et en terme de 
résultats d’hybridation.  
Dans le cas présent, si vous avez demandé que l’hybridation soit effectuée sur la 
plate-forme, vous vous retrouver avec votre projet se présentant ainsi : 
 

 
 
Si vous n’avez pas demandé l’hybridation, vous recevrez vos lames par courrier 
et procéder à leur hybridation dans votre laboratoire. Vous avez la possibilité de 
récupérer le fichier nécessaire à la quantification de vos lames : le fichier .GAL 
avec l’icône ( ) situé immédiatement à droite de chaque code barre des lames 
qui vous ont été attribuées. En cliquant sur cet icône vous ouvrez une fenêtre 
popup qui vous donne le pattern virtuel de spotting par bloc : 
 

 
 
Vous voyez ici le pattern de dépôt du bloc 1 de la lame qui contient 48 blocs 
dans le cas des lames pan-génomqiues. Vous avez la possibilité de récupérer le 
fichier .GAL et de rechercher des gènes à travers le pattern virtuel. 
 
En récupérant le fichier .GAL, vous avez maintenant la possibilité de quantifier 
vos lames sous un logiciel de quantification tel que GenePix Pro6.0 (utilisé sur 
la plate-forme de Nice). Une fois la quantification effectuée, vous pouvez 



renseigner la partie « résultats » de la collecte d’information concernant vos 
lames en cliquant sur le lien « load » de la lame concernée. 
 
 
 Vous arrivez ensuite sur l’interface de chargement des résultats : 
 

 
 
Vous devez sélectionner le type d’hybridation effectué : 1 couleur ou 2 couleurs. 
 

 
 
L’application vous demande ensuite de remplir ce formulaire contenant des 
données extrêmements importantes concernant votre expérimentation :  

- les dye utilisés : Cy3, Cy5, ou autre, 
- les références des échantillons hybridés (conditions expérimentales), 
- les fichiers images .Tiff, soit une image contenant les 2 channels, soit 1 

image par channel suivant votre logiciel de quantification, 
- le fichier de quantification .GPR issus de GenePixPro 
- le fichier .GPS de settings genePix (optionnel). 

 



Veillez à bien renseigner l’ensemble des ces informations pour compléter cette 
collecte d’informations concernant les résultats d’hybridation. 
Pour compléter la collecte d’informations concernant une lame, vous allez 
maintenant devoir renseigner la partie concernant les protocoles expérimentaux 
utilisés pour l’hybridation des lames ainsi que des informations concernant les 
échantillons hybridés : il s’agit de la partie « MIAME » de la lame. MIAME 
(Minimum Information Concerning Microarray Experiment) est une norme 
définie pour collecter toutes les informations permettant de reproduire 
l’expérimentation. Il s’agit d’informations cruciales pour la sauvegarde de votre 
expérience. Ces données seront nécessaires pour la publication de vos résultats 
dans les bases de données publiques telle que GEO. 
 

 
 
Vous devez dans un premier temps renseigner les données concernant le 
processus d’hybridation de votre lame. 
Ensuite vous allez ajouter des marquages à ces informations concernant la 
provenance et les traitements effectuées avant obtention des ARNs que vous 
avez hybridés sur votre lame en Cy3 et en Cy5 (ou autres dyes). 
 
Pour chaque marquage, vous allez devoir renseigner le formulaire de la page 
suivante afin de valider un marquage sur la lame que vous êtes en train de 
renseigner. Ces informations se séparent en 4 catégories liées les unes aux 
autres : 

- sujet : il s’agit d’un patient ou d’une culture cellulaire par exemple, 
- échantillon : il s’agit d’une partie du sujet, un tissu par exemple, 
- extraction : il s’agit de l’extraction d’ARN effectué sur l’échantillon, 
- marquage : il s’agit du marquage effectué sur cette extraction d’ARN. 

 
Toutes ces informations sont extrêmement importantes pour la bonne 
sauvegarde de votre expérimentation. 



Nous vous conseillons, si vous ne connaissez pas le domaine des puces à ADN, 
de vous renseigner sur MIAME et ses implications dans le domaine de la 
sauvegarde des informations issus des expérimentations des puces à ADN : 
 
http://www.mged.org/Workgroups/MIAME/miame.html 
 

 



Dans le cas ou vous avez demandé les hybridations sur la plate-forme, vous allez 
avoir accès à un nouvel icône concernant votre projet de recherche :  

 
Cet icône permet de visualiser et de récupérer les analyses bio-statistiques 
effectuées sur la plate-forme pour votre projet de recherche. Ces analyses se 
composent de 2 types d’informations :  

- les fichiers normalisés de vos lames, 
- les fichiers et les images des différentes « Top Table » de gènes 

différentiellements exprimés suivant vos différentes conditions 
expérimentales. 

 
 
Une fois la collecte d’informations effectuée pour vos lames, vous allez avoir 
accès à l’interface d’analyse de Mediante, appelée par ailleurs « Image 
manager » (cf. Image Manager). 

 
 

 
 



Interface d’analyse des lames  
(« Image manager ») 

 
Vous arrivez sur la page de sélection des lames. Cette page permet de 
sélectionner les lames que vous allez ensuite visualiser de manière interactive. 
Nous vous conseillons de ne pas sélectionner plus de 6 lames afin de garder 
au logiciel l’ensemble de son potentiel de rapidité et d’efficacité d’analyse.  
 

 
 
Avant toute chose, vous devez sélectionner au moins une lame afin de débloquer 
les liens du menu de cette interface. Vous avez la possibilité à l’aide de la 
« select box » dans la partie des lames disponibles de trier les lames en fonction 
des conditions expérimentales des références de dye entrés dans la partie 
« résultats » de la collecte d’informations. 
 
Une fois au moins une lame sélectionnée, vous avez accès à l’ensemble du 
menu :  

- Visualisation : permet de visualiser les spots sur les lames sélectionnées, 
- Données : permet de charger des données brutes sur un set de gènes, 
- Fichiers : permet le téléchargement de fichiers pour externaliser vos 

données vers d’autres logiciels d’analyse et de soumission aux bases de 
données publiques, 

- Chromosome : permet la visualisation de la position chromosomique 
d’un set de gènes, 

- Graphe : permet de générer des graphes à partir des données brutes et 
normalisées. 



Visualisation des spots :  
 

 
 
Cette interface se compose de  3 parties importantes :  

- partie gauche : formulaire d’interrogation des spots à visualiser, 
- partie du milieu : image générée par votre requête, 
- partie de droite : visualisation interactive des informations concernant 

les spots en visualisation. 
 
Le formulaire d’interrogation permet de sélectionner ce que vous désirez voir : 
soit un bloc en entier, soit une liste de gènes sélectionnés par copier/coller de 
leur symbol ou de leur Id Mediante, soit par annotation Gene Ontology, soit par 
les listes de gènes créées par ailleurs (cf. listes de gènes). Une nouvelle option 
permet également de visualiser les gènes targets des microARNs définis par le 
logiciel du Sanger (miRanda). Dans la dernière « select box » de la partie 
gauche vous avez le choix entre l’ensemble des microARNs stockés sur 
Mediante afin de définir un set de gènes à visualiser. Vous pouvez regarder les 
images soit en channel rouge, soit vert soit en image composite. 
La partie centrale permet de voir les spots et d’estimer ainsi la crédibilité des 
informations issues de l’analyse statistique. Vous pouvez par exemple détecter 
des spots qui ne sont en réalité qu’une tache sur la lame et qui pourtant sont 
ressortie à l’analyse statistique.   



La partie de droite de l’interface permet en baladant la souris sur l’image de 
récupérer des informations sur les données brutes et normalisées des spots. Cette 
partie permet également de manager un « panier de gènes » que vous pourrez 
sauvegarder en base et utiliser dans les autres parties de l’interface d’analyse 
Mediante. Cette partie de la page permet donc de visualiser des informations 
concernant les spots que vous êtes en train de visualiser dans la partie centrale. 
Le bouton de sauvegarde permet de sauvegarder en base la « panier de gènes » 
courant afin d’y avoir accès lors d’une prochaine visite sur le site Mediante. 



Télécharger des données : 
 

 
 
 
Cet onglet permet le téléchargement de données issues des fichiers de 
quantifications concernant les gènes du  « panier de gènes » courant. Vous avez 
la possibilité de sélectionner les lames et les colonnes qui vous intéressent afin 
de télécharger un fichier au format tabulé ouvrable sous Excel. 
 
Dans le cas où vous n’avez pas de gènes dans votre « panier de gènes » le 
résultat de la requête sera nul et le fichier sera donc vide. 
 



Télécharger des fichiers pré-formattés : 
 

 
 
Cette partie permet de télécharger des fichiers pré-formattés permettant 
d’exporter vos données vers d’autres logiciels d’analyses :  

- LimmaGui : export d’une archive contenant l’ensemble des fichiers 
permettant une analyse sous LimmaGui (R environnement), 

- GeneAnova : export d’un fichier pour analyse sous GeneAnova, 
- MEV : export d’un fichier pour analyse sous MEV, 
- GEO soft : création d’une archive permettant la soumission de votre 

projet sous GEO, 
- Tab2Mage-ML : export d’un fichier pour la soumission à ArrayExpress, 
- Ingenuity pathways : export d’un fichier pour analyse sous Ingenuity. 

N’est disponible que lorsque des top tables de gènes ont été uploadées. 
 
Pour l’export il faut sélectionner votre format de fichier ainsi que les lames pour 
lesquelles vous souhaitez exporter des données. 
 
Dans le cas de la création d’une archive permettant la soumission de votre projet 
à GEO (Gene Expression Omnibus), nous vous recommandons de faire 
particulièrement attention à bien avoir rempli l’ensemble des informations de la 
collecte d’informations des lames concernant la partie MIAME (cf. Gestion des 
projets de recherche). La soumission de votre projet de recherche à une base de 
données publiques,  sera explicitement demandé au moment de la publication de 
vos résultats sous forme d’article. Les informations MIAME sont obligatoires 
afin de soumettre votre projet de recherche à ces bases de données publiques. 



Visualisation par chromosomes :  
 

 
 
Cette partie de l’application permet de visualiser rapidement la position 
chromosomique de l’ensemble des gènes du « panier de gènes ». Cette option 
vous permet de découvrir d’éventuelles parties du génome impliquées dans 
l’explication des conditions que vous étudiez dans votre projet de recherche. 
 
Dans le cas ou vous n’avez pas de gènes dans votre « panier de gènes » le 
résultat de la requête sera nul et le résultat également. 



Génération des graphes  
 

 
 
Grâce à cette partie de l’ «Image Manager» vous allez pouvoir générer tout un 
ensemble de graphes vous permettant de commencer une analyse et de faire des 
contrôles qualités concernant les données des lames de votre projet de recherche. 
Le formulaire comporte plusieurs informations importantes pour la génération 
des graphes :  

- Microarray : la sélection des lames à visualiser. Pour les graphes une 
lame, il s’agira toujours de la lames annotée M1, 

- Graph type : sélection du type de graphe que vous souhaitez réaliser, 
- Parameters : permet de modifier certains paramètres de seuil, 
- Filters : filtres sur les points a visualiser : sur les top tables des analyses 

ou sur le « panier de gènes » courrant. 
  
Voici les differents type de graphes que vous pouvez générer :  
- Cy3 Signal distibution (Raw data) 
- Cy5 Signal distibution (Raw data) 

- Cy3 and Cy5 Signal distibution per feature groups (Raw data) 

- Log2(Cy3) versus Log2(Cy5) regression Plot (Raw data) 

 



- MA Plot with Cy3 and Cy5 signals (Raw data) 

- ForeGroud ratio versus Background ratio (Raw data) 

- MA Plot with Cy3 and Cy5 normalized signals (Normalized data) 

- Volcano Plot (Normalized data from top table) 

- Global MA Plot (Normalized data from top table) 

- M1-Log2(Cy3) versus M2-Log2(Cy5) regression Plot (Raw data) 
- M1-Log2(Cy3) versus M2-Log2(Cy3) regression Plot (Raw data) 
- M1-Log2(Cy5) versus M2-Log2(Cy5) regression Plot (Raw data) 

- M1-M versus M2-M Plot (Normalized data) 

- M1-A versus M2-A Plot (Normalized data) 

 



Interface de téléchargement de fichiers d’annotations 
(Télécharger) 

 
 

 
 
Sur cette page, vous avez la possibilité de télécharger tous les fichiers 
d’annotations des différentes puces produites sur les plate-formes, notamment 
les annotations concernant les puces ResoGen pangenomiques 25k homme et 
souris, soit au format FASTA soit au format Excel. 
 
Vous avez également accès à des informations concernant le base de données 
Mediante, et plus particulièrement sur les oligonucleotides de la base de 
données et sur leur qualité suivant les critères définit dans notre processus de 
sélection des meilleurs oligonucleotides décrit dans Le Brigand et al., NAR, 
2006. 



Interface de lancement des Blasts 
 
 

 
Vous pouvez lancer des Blasts directement sur les serveurs de l’IPMC contre 
des bases pré-formattés grâce à cette interface. 
 
Voici les différentes bases contre lesquelles vous pouvez Blaster des séquences :  

 
 
Vous pouvez sélectionner vos séquences à Blaster soit en entrant un 
accession_number Genbank reconnus par Mediante soit en uploadant un  fichier 
de séquences au format FASTA.  
D’autres paramètres sont modifiables comme la e-value permettant de modifier 
la stringeance du Blast, le W qui permet de modifier la longueur des mots 
recherchés, le S permettant de choisir les brins d’appariement (1 = brin +, 2 = 
brin -, 3 = les 2 brins) ainsi que le F qui masque les séquences ou non en terme 
de séquences répétées. 



 
 
La page de présentation des résultats d’un Blast de la séquence 
accession_number NM_000016 contre la base des oligonucleotides Mediante 
vous donne cette page. Vous pouvez voir l’alignement repéré,ou cliquer sur 
l’oligo_ID pour avoir des informations sur l’oligonucleotide qui match la 
séquence (cf. Page de description des oligonucleotides). 



Page de description des gènes 
 
Pour chaque transcrit existant dans la base de données Mediante, il existe une 
page reprenant l’ensemble des annotations présent dans la base de données 
concernant ce transcrit. Il existe plusieurs onglets catégorisant les différentes 
annotations, l’onglet principale reprend les annotations principales, avec des 
liens vers les bases de données publiques les plus importantes concernant les 
annotations des séquences biologiques, ainsi que la présentation des 
oligonucleotides matchant le transcrit : 
 

 
 
Le graphe concernant les oligonucleotides matchant le transcrit permet de 
visualiser de manière synthétique les différentes puces commerciales permettant 
l’étude transcriptomique du gène représenté dans sa structure exonique. En 
passant la souris sur les diffèrents oligonucleotides, vous avez des informations 
les concernant et en cliquant dessus, vous accéderez  à la page de description des 
oligonucleotides.  
 
En ce qui concerne la couleur des oligonucleotides de la ligne RNG/MRC , il 
s’agit des oligonucleotides de la collection Mediante et le code couleur est 
différent en fonction de leur caractéristiques :  



   oligonucleotide Mediante, 
 meilleur oligonucleotide pour la détection du transcrit, 

      oligonucleotide présent sur la puce RNG 25k, 
 oligonucleotide présent sur la puce IPMC locale 2k,  

 
La première partie de ce graphe correspond aux 2 paramètres permettant notre 
sélection du meilleur oligonucleotide, méthode décrite dans Le Brigand et al., 
NAR, 2006 : en rouge la courbe des X_HYBRID score, et en gris les matchs 
NB_EST.  
Ces informations sont obtenues en découpant le transcrit en pseudo-
oligonucleotides de 50mers et  en calculant leur paramètres X_HYBRID et 
NB_EST. 
 
 
Le deuxième onglet de cette page permet de voir l’ensemble des annotations de 
la Gene Ontology associé à ce transcrit. Il n’existe ici pas la relation de filiation 
entre les termes de la GO mais uniquement le listing des différents termes et un 
lien vers le site de la Gene Ontology. 
 

 
 
Le troisième onglet permet de visualiser les références bibliographiques 
associées au transcrit. Ces annotations sont directement issues du fichier 
Genbank. Un lien Pubmed est disponible afin d’aller rechercher cette 
publication sur le site Pubmed. Une autre information importante est 
l’annotation GeneRif permettant d’avoir en une phrase le topic général de la 
publication. 
 

 



Enfin le dernier onglet intitulé « EST match » reprend les annotations des 
NB_EST des différents oligonucleotides matchant directement ce transcrit afin 
d’avoir une visualisation globale de l’expression de ce transcrit en fonction des 
tissus et de l’histologie des tissus. 
Pour chaque transcrit, un comptage des distincts ESTs matchés par les 
oligonucleotides spécifiques du transcrits est fait, puis en fonction des catégories 
de tissus dont sont issus ces ESTs on réalise ce graphe. Noter bien que 
l’intensité des bandes de « pseudo-expression » est fonction non seulement du 
nombre d’ESTs du tissu matché mais aussi de la représentativité du tissu sur le 
nombre d’ESTs annotés en terme de tissus. Il existe par exemple 10 fois plus 
d’ESTs annotés « brain » que d’ESTs annotés « stomach ». On procède donc a 
une normalisation des nombres d’ESTs par catégorie afin d’avoir une bonne 
intensité de « pseudo-expression » par tissus. 
 

 
Un match EST est définit comme étant un match de plus de 95% d’identité sur 
la totalité du 50mer oligonucléotidique par un EST présent dans la base de 
données dbESTs. 
 



Page de description des oligonucleotides 
 
 
Pour chaque oligonucleotide Mediante ainsi que pour les oligonucleotides 
commerciaux, il existe une page de présentation. Le code couleur à droite du 
titre de présentation de la page reprend la couleur des oligonucleotides sur le 
graphe de description des oligonucleotides pour un transcrit (cf. Page de 
description des gènes). 
 

 
 
Sur cette page vous avez accès aux caractéristiques de l’oligonucleotide ainsi 
qu’aux principales annotations du ou des transcrits (si variant d’epissage). 
La position de l’oligonucleotide est indiquée en fin d’annotation et vous pouvez 
en cliquant sur les flèches, parcourir les différents oligonucleotides du transcrit 
spécifique.  
 
Le graphe immédiatement en dessous, vous indique la spécificité de 
l’oligonucleotide contre nos 3 bases de données de transcrits de références : 
Ensembl, Refseq et Mediante.  



 
Ce graphe est le reflet des matchs Blasts de l’oligonucleotide contre ces bases de 
transcrits, en fonction de la stringeance de l’appariement.  
 
Les différentes catégories de stringeance sont :  

- 0 : e-value = 10 
- 1 : e-value = 1 
- 2 : e-value = 1e-1 
- 3 : e-value = 1e-2 
- 4 : e-value = 1e-3 
- 5 : e-value = 1e-4 
- 6 : e-value = 1e-15 
- 7 : e-value = 1e-20 

 
Ce graphe permet très visuellement de comprendre l’évolution des cross-
hybridations de l’oligonucleotide au sein de ces bases de données. Un 
oligonucleotide matchant un transcrit avec une e-value de 1e-20 correspond à un 
match parfait, si cet oligonucleotide match un autre transcrit à une e-value de 1e-
4 alors il y a détection d’une cross-hybridation de cet oligonucleotide dans la 
base de données pour un match de 25 bases de manière parfaite.  
 
C’est à l’aide de ce graphe que le système Mediante définit la valeur de 
spécificité de l’oligonucleotide notée X_HYBRID (cf. Le Brigand et al., NAR , 
2006).  
 
 
Le second onglet de la page de description des oligonucleotides reprend les 
matchs ESTs de cet oligonucleotides au sein de dbESTs (cf. Page de 
description des gènes).Un match EST est définit comme étant un match de plus 
de 95% d’identité sur la totalité du 50mer oligonucléotidique par un EST présent 
dans la base de données dbESTs. 



Page de description des microARNs 
 
Pour des raisons de stockage de l’information en base de données, les 
microARNs sont associés à la catégorie des Oligo_adhoc, avec les 
oligonucleotides PCR et d’autres projets.  
 
La recherche des microARNs peut se faire dans la partie « Recherche » de 
Mediante en tapant la référence Sanger dans la boite de recherche : 
 
Exemple : mir-155 

 
 
 
Les résultats de la requête renvoient un listing des sondes désignées pour l’étude 
de l’expression des microARNS trouvées par la requête. Il n’est pas nécessaire 
d’entrer l’espèce pour cette recherche. 



En cliquant sur un résultat, vous accédez à la page de présentation de la sonde 
avec le listing des microARNs matures matchés par la sonde. Les microARNs 
étant extrêmement conservés à travers les espèces, il n’est pas rare d’avoir 
plusieurs matures matchés par la même sonde. 
 
 

 
 
En cliquant sur le lien « predicted targets » d’un microARN mature, vous 
accédez à la page de présentation du microARN mature. 
 



 
 
Cette page reprends la plupart des infos présent sur la page précédente mais il 
existe de nouvelles annotations directement issues des informations données par 
les différents logiciel de prédiction de targets de ce microARN. Vous avez le 
choix entre plusieurs logiciels de prédiction :  

 



Page de description des chromosomes 
 
 

 
 
Cette page est accessible soit par l’interface de recherche, soit en cliquant sur la 
page de description des gènes sur la bande cytologique indiquée au niveau de la 
position chromosomique du transcrit.  
 
Cette interface permet de parcourir très facilement les génomes des espèces 
représentées dans la base de données Mediante (homme, souris et rat). Après 
avoir choisie une espèce, vous pouvez sélectionner un chromosome puis une 
bande chromosomique particulière afin d’obtenir un agrandissement de la bande 
et de voir le listing des transcrits présents sur cette bande cytologique. Vous 
pouvez facilement ensuite vous rediriger sur la page de description des transcrits 
(cf. Page de description des gènes). 


