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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Notion de motif

o Alphabet génétique : A = {A,C,G,T}
@ A" : ensemble des motifs de longueur n sur A
@ 4" motifs de longueur n

@ /, motif de longueur n : dans A"

Exemple : dinucléotides

Motifs de A2
motif [AATACTAG ... TT] . .
ode | T T2 [ 3 . |16 ' =Neei=3
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modélisation stochastique d’évolution des génes

Principe de nos modéles stochastiques d’évolution de motifs
Exemple avec une séquence de dinucléotides :

Modele Modele
physique stochastique

Séquence init. | Probabilités d’occurrence initiales a t = 0
AAAAAAAAAA | Paa(0) =1,Pac(0),...
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Modélisation stochastique d’évolution des génes

Principe de nos modéles stochastiques d’évolution de motifs
Exemple avec une séquence de dinucléotides :

Modele Modele
physique stochastique

Séquence init. | Probabilités d’occurrence initiales a t = 0
AAAAAAAAAA | Paa(0) =1,Pac(0),...

Evolution Probabilités d’occurrence a t = 1,2, ...
AA,AA,AC,AAAA | Paa(l) < 1,Pac(1) > 0,Pag(1) =0
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modélisation stochastique d’évolution des génes

Principe de nos modéles stochastiques d’évolution de motifs
Exemple avec une séquence de dinucléotides :

Modele Modele
physique stochastique

Séquence init. | Probabilités d’occurrence initiales a t = 0
AAAAAAAAAA | Paa(0) =1,Pac(0),...

Evolution Probabilités d’occurrence a t = 1,2, ...

AA,AAAC.AAAA | Paa(1) < 1,Pac(l) > 0,Pag(l) =0
AA,GA,AC,AAAA | Paa(2) < 1,Pac(2) > 0,Pca(2) > 0,Pag(2) =0
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modélisation stochastique d’évolution des génes

Principe de nos modéles stochastiques d’évolution de motifs
Exemple avec une séquence de dinucléotides :

Modele Modele
physique stochastique

Séquence init. | Probabilités d’occurrence initiales a t = 0
AAAAAAAAAA | Paa(0) =1,Pac(0),...

Evolution Probabilités d’occurrence a t = 1,2, ...

AA,AA,AC AAAA | Paa(l) < 1,Pac(l) > 0,Pac(l)=0
AA,GA,AC,AA AA PAA(Z) < l,PAc(Z) > O,PGA(Z) > O,PAG(Z) =0
AA,GA,AC,AA,TA PAA(3) < 1-PAC(3) > O,PGA(3) > O,PTA(3) > O,PAc;(3) =0
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modélisation stochastique d’évolution des génes

Principe de nos modéles stochastiques d’évolution de motifs
Exemple avec une séquence de dinucléotides :

Modele Modele
physique stochastique

Séquence init. | Probabilités d’occurrence initiales a t = 0
AAAAAAAAAA | Paa(0) =1,Pac(0),...

Evolution Probabilités d’occurrence a t = 1,2, ...

AA,AA,AC AAAA | Paa(l) < 1,Pac(l) > 0,Pac(l)=0

AA,GA AC,AAAA | Paa(2) < 1,Pac(2) > 0,Pga(2) > 0,Pag(2) =0
AA,GA,AC,AA, TA PAA(3) < 1-PAC(3) > O,PGA(3) > O,PTA(3) > O,PA(,'(?)) =0
AA,AAAC,AA, TA | Paa(4) < 1,Pac(4) > 0,Pca(4) = 0,P1a(4) > 0,Pag(4) =0
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Equation différentielle d’évolution

Notations

i,/ : deux motifs de taille n
Pa¢(j — 1) - probabilité que j mute en i/ pendant At
Pi(t) : probabilité d’occurrence de i au temps t

At suffisamment petit pour avoir au plus une substitution pendant
cet intervalle de temps

| A\

Probabilité d’occurrence du motif i au temps t + At

Pi(t + At) = Z Pi(t) x Pat(j — i)
J

A\,
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Equation différentielle d’évolution

. Pi(t+ At) - Pi(t)
P{ — I 1 1
i(t) = Jim, At

Pi(t) = Z Pi(t) x P(j — i) — Pi(t)

P(j — i) : probabilité de substitution instantanée d'un motif j en
un motif /

y
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Equation différentielle d’évolution

Pi(t) = Z Pi(t) x P(j — i) — Pi(t)

P,(t) = [Pi(t)]*; : vecteur colonne des probabilités
d'occurrence des 4" motifs de taille n
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Equation différentielle d’évolution

PI(t) = Z Pi(t) x P(j — i) — Pi(t) J

P,(t) = [Pi(t)]*; : vecteur colonne des probabilités
d'occurrence des 4" motifs de taille n

|l Notation matricielle

P/ (t) = My - Pa(t) — Po(t) = (M, — 1) -Pp(t)

An

M, : matrice de substitution (4",4") telle que m; j = P(j — i)
I, . matrice identité (4",4")

An : matrice des taux de substitution instantanée (4”,4")

V.
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Matrice des taux de substitution instantanée

ure de la matrice A; (nucléotides)

A C G T
A x ayp a3 a4
C [a1 * a3 a
G a31 az2 *  asg
T \as1 asp a3 *
o Eléments diagonaux : aj; = — Y., a.i
@ Ainsi les colonnes somment 3 0 )
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Matrice des taux de substitution instantanée

ure de la matrice A; (nucléotides)

A C G T
A * a1p ai3 aig
C a1 * a3 aa
G a31 az2 *  asg
T \as1 asp a3 *
o Eléments diagonaux : aj; = — Y., a.i
@ Ainsi les colonnes somment 3 0 )
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modeéles de substitution de nucléotides utilisés

Modéle de substitution 1P : Jukes et Cantor, 1969

a o o

S 2 o %
* Q Q

x
o %
a

Toutes les substitutions ont un taux identique «

4

Modéle de substitution 2P : Kimura, 1980

* foa p
B x B «
a f ox p
B a B x
Distinction entre les transitions « et les transversions (3
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Modeéles de substitution de nucléotides utilisés

Modéle de substitution 3P : Kimura,1981

Distinction entre :
@ les transitions «

o les transversions de type | § (AT et C+G)

o les transversions de type Il v (A<~>C et G T)

Notation des modéles de substitution

1P, 2P, 3P : Modéles de substitution de nucléotides
1PS, 2PS, 3PS : Modéles de substitution de motifs

4
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Résolution analytique de I'équation différentielle d’évolution

Rappel : Equation différentielle d’évolution

P;;(t) =An- Pn(t)

Quand la matrice des taux de substitution instantanée A, est
diagonalisable :
An:Qn'Dn'Qn_l
D, : matrice diagonale (4",4") des valeurs propres

@, : matrice (4",4") des vecteurs propres

Qn_l : matrice inverse de Q,
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Résolution analytique de I'équation différentielle d’évolution

Py(t) = @n - Da- Qq™ - Palt) )

|} Solution classique (Lange, 2005)

Pn(t) = Qn - ePrxt. Qn_l - P,(0)

matrice diagonale des exponentielles des valeurs
propres de A, X t

P,(0) : vecteur des probabilités d’occurrence initiales des 4"
motifs de taille n
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Inversion du sens d’évolution

Sens d'évolution direct
Pn(t) _ Qn . eDn><t . Qn—l X P,,(O)

P,(0) : Probabilités d’occurrence actuelles des motifs

P,(t) : Probabilités d’occurrence futures des motifs

| Inversion

Sens d'évolution inverse

Pa(t) = Qn-e Pt Q.1 Py(0)

P,(t) : Probabilités d’occurrence passées des motifs

P,(0) : Probabilités d’occurrence actuelles des motifs
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Comment déterminer les valeurs et vecteurs propres de A, ?

Probléme

Taille des matrices de substitution A,

Matrice de substitution As :
410 — 1048576 termes
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Approche classique pour le modéle analytique 3PS

Propriétés de la matrice de substitution A, de type 3PS
@ Décomposable en blocs

@ Décomposition particuliére

Approche utilisée par Frey et Michel (2006), Michel (2007)

Pour |'extension des modéles 2P et 3P aux dinucléotides et
trinucléotides :

BMF : Factorisation par Matrices Blocs (Tian et Styan, 2001)
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Factorisation de la matrice de substitution A, par BMF

BMF : Factorisation par Matrices Blocs (Tian et Styan, 2001)

Structure en blocs de la matrice de substitution A,
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Factorisation de la matrice de substitution A, par BMF

G 0 0 O

B 0 G 0 0
An - Fn—l 0 0 C2 0 : Fn—l

0 0 0 G

avec :
C=By+Bi+B+ B3

e (;=By+B; —B,— B;
o G=By— By +B,— B3
0 G3=By— B, — B>+ B3
et
In—l In—l In—l In—l
1 In—l In—l —In-1 _In—l
° Fn—l 2 In—l —In-1 In—l —In-1
In—l —In-1 ~—In-1 In—l
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Modéles d’évolution stochastiques classiques

Bilan de I'approche classique avec BMF

Avantage de la technique BMF

@ Calcul des valeurs propres relativement simple

Inconvénients de la technique BMF

@ Ne donne pas les vecteurs propres

@ Spécifique au modéle 3PS

Extension des modéles stochastiques de substitution de nucléotides : approche Kronecker 19/34



Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Plan

© Modele d'évolution analytique avec Kronecker

Extension des modéles stochastiques de substitution de nucléotides : approche Kronecker



Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Approche Kronecker

Avec deux matrices carrées X(m, m) et Y(n, n)

Produit de Kronecker

X1,1 X Y X1,2 X Y ... X1,m X Y

X2,1 X Y X22 X Y ... X2,m X Y
XY = : : :

Xm1 XY Xm2XY ... X;mmXxY

4

Somme de Kronecker

XY =XQhh+Inh®Y

avec I, et I, deux matrices identité de tailles respectives (n, n) et
(m, m)
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Construction récursive de A, de type 3PS avec Kronecker

Construcion récursive pour k de na 1 :

Ak—1 Cn—k+1lk—1  @n—k+1lk—1 bn—ky1lk—1

A = | Gkl Ak bn—kt1lk—1  an—k+1lk—1

an—k+1l—1  bp—k+1lk—1 Ak—1 Cn—k+11k—1
byn—k+1lk—1 an—k+1lk-1  Cn—kt1lk—1 Ak—1

I
0 Cn—k+1lk—1  @n—k+1lk—1  bn—k+1lk—1
A = Cn—k+11k—1 0 bn—k+1lk—1  @n—k+1lk—1 BA L
an—kt1lk—1 bp—ks1lk—1 0 Cn—k+1lk—1
bn—k+1lk—1 @n—k+1lk—1  Cn—k+1lk—1 0
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Construction récursive de A, de type 3PS avec Kronecker

Avec N la matrice de substitution de nucléotides de type 3P
associée au site k :

Sk Ck ak bx
Ck Sk bk axk
ar b sk ok
bk ak ck sk

Ny =

Sk = —(ak + by + Ck)
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Calcul des valeurs et vecteurs propres de la matrice A, (3PS)

Diagonalisation : matrice de substitution de nucléotides Ny (3P)
Ne=R-S-R!

avec Sy la matrice diagonale (4,4) des valeurs propres de Nj :

0 0 0 0
S, — 0 —2(ax + bk) 0 0
o 0 —2(ak + ) 0
0 0 0 —2(by + &)

et R la matrice (4,4) des vecteurs propres de Ny :

1 1 1
1 -1 -1
=1 =i i
-1 1 -1

>v]
Il
e e

<
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Calcul des valeurs et vecteurs propres de la matrice A, (3PS)

Valeurs propres

D, matrice diagonale des valeurs propres de A, :

Dp = 69Z:l Sk

v

Vecteurs propres

@, matrice des vecteurs propres de A, :

Qn=®f R et Q' =@f R

\

Matrice des taux de substitution instantanée

Ar=QI_R-®_ .S -®1_R!
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker
Solutions analytiques avec |'approche Kronecker

Probabilités d’occurrence analytiques des motifs de taille n

Pa(t) = ®f_1(R - e - R™") - Po(0)

R : matrice (4,4) des vecteurs propres de Ny
et : matrice diagonale (4,4) des exponentielles des valeurs
propres de Ny
R~! : matrice inverse (4,4) de R
P,(0) : vecteur des probabilités d’occurrence initiales des 4"
motifs de taille n
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Bilan de I'approche Kronecker

Avantages de 'approche Kronecker

o Calcul rapide des valeurs propres
o Calcul rapide des vecteurs propres

@ Valable pour des matrices de substitution A, différentes du
type 3PS
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Solution pour un motif i; donné de taille n avec 3PS

@ Calculs longs pour les motifs de grande taille }

@ Cas oul I'on ne s’intéresse qu’a I'évolution de certains motifs

4"
1 n .
Pi,(t) =an g e2k—1 Lk[0(i2,k)]t
i2—1

X Z (H (R[0(i1, k), 8(in, k)] x R[6(ia, k),8(i3, k)] ) x P,-3(0))

I31

Avec :
o Ly = {0, —2(ak =4k bk), —2(ak aF Ck), —2(bk I Ck)}
@ R, matrice (4,4) des vecteurs propres de la matrice de
substitution de nucléotides (3P)
o 6(i, k) = [ A=) [4] +1

-/
Extension des modéles stochastiques de substitution de nucléotides : approche Kronecker 27/34




Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Solution pour un motif i; donné de taille n avec 3PS

@ Calculs longs pour les motifs de grande taille }

@ Cas oul I'on ne s’intéresse qu’a I'évolution de certains motifs

4"
1 n :
Pi,(t) =an g e2k—1 Lk[0(i2, k)]t
i2—1

X Z (H (R[0(i1, k), 8(in, k)] x R[6(ia, k),8(i3, k)] ) x P,-3(0))

I31

Avec :
o Ly = {0, —2(ak Sl bk), —2(ak F Ck), —2(bk T Ck)}
@ R, matrice (4,4) des vecteurs propres de la matrice de
substitution de nucléotides (3P)
o 6(i, k) = [ A=) [4] +1

-/
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Solution pour un motif i; donné de taille n avec 3PS

@ Calculs longs pour les motifs de grande taille J

@ Cas oul I'on ne s’intéresse qu’a I'évolution de certains motifs

4"
Pi(t) :4—1,1 Z eXhoy Lilo(i2 k)]t

i2—1

X Z (H (R[5 (i1, k), 6(i2, k)] x R[6(i2, k), (i, )]) X PI3(0)>

I31

Avec :
o Ly = {0, —2(ak =4k bk), —2(ak aF Ck), —2(bk I Ck)}
@ R, matrice (4,4) des vecteurs propres de la matrice de
substitution de nucléotides (3P)
° 6(i, k) = [ A=) [4] +1

R ——————————————————————_————_,
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Exemple : solution analytique pour le dinucléotide AG

1
PAG(H) = P3(H) = e0(P1(0) + P2(0) + P3(0) + P4(0) + P5(0) + Pg(0) + P7(0) + Pg(0)+

Pg(0) + P19(0) + P11(0) + P12(0) + P13(0) + P14(0) + P15(0) + P16(0))

+e 2@k py (0) - Py(0) + P3(0) + P4(0) — P5(0) — PG(0) + P7(0) + P5(0)

— Pg(0) — P10(0) + P11(0) + P12(0) — P13(0) — P14(0) + P15(0) + P16(0))

+ e 2@21€2)t(_py(0) + Py(0) + P3(0) — Pa(0) — P5(0) + Pg(0) + P7(0) — Pg(0)

— Pg(0) + P19(0) + P11(0) — P12(0) — P13(0) + P14(0) + P15(0) — P16(0))

+ e 2(b2te2)t (py(0) — P2(0) + P3(0) — Pa(0) + P5(0) — Pg(0) + P7(0) — Pg(0)

+ Pg(0) — P19 (0) + P11(0) — P12(0) + P13(0) — P14(0) + P15(0) — P16(0))

+ e*z("I”’l)‘(Pl(o) + P5(0) + P3(0) + P4(0) + Pg(0) + Pg(0) + P7(0) + Pg(0)

— Pg(0) — P19(0) — P11(0) — P12(0) — P13(0) — P14(0) — P15(0) — P16(0))

+e 2o thiteath2)t(_py(0) — Py(0) + P3(0) + P4(0) — P5(0) — Pg(0) + P7(0) + Pg(0)
+ Pg(0) + P10(0) — P11(0) — P12(0) + P13(0) + P14(0) — P15(0) — P16(0))

+ e 2athitaz @)t py (o) 4 Py(0) + P3(0) — P4(0) — P5(0) + P(0) + P7(0) — Pg(0)
+ Pg(0) — P19(0) — P11(0) + P12(0) + P13(0) — P14(0) — P15(0) + P16(0))

+ e 2o thitbatea)t (p (0) — Py (0) + P3(0) — Pa(0) + P5(0) — Pg(0) + P7(0) — Pg(0)
— Pg(0) + P19(0) — P11(0) + P12(0) — P13(0) + P14(0) — P15(0) + P16(0))

o

+ e 2baterthatelt py (o) - Py(0) + P3(0) — Pa(0) — P5(0) + Pg(0) — P7(0) + Pg(0)
+Pg(0) — P19(0) + P11(0) — P12(0) — P13(0) + P14(0) — P15(0) + P16(0))]
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Modéle d’évolution analytique avec Kronecker

Exemple : solution analytique pour le dinucléotide AG

1
PAG(H) = P3(H) = (P (0) + P2(0) + P3(0) + P4(0) + P5(0) + Pg(0) + P7(0) + Pg(0)+

Pg(0) + P19(0) + P11(0) + P12(0) + P13(0) + P14(0) + P15(0) + P16(0))

+e 227k py (0) - Py(0) + P3(0) + P4(0) — P5(0) — Pg(0) + P7(0) + P5(0)

— Pg(0) — P10(0) + P11(0) + P12(0) — P13(0) — P14(0) + P15(0) + P16(0))

+ e 2(@272)t(_py(0) + Py(0) + P3(0) — Pa(0) — P5(0) + Pg(0) + P7(0) — Pg(0)

— Pg(0) + P19(0) + P11(0) — P12(0) — P13(0) + P14(0) + P15(0) — P16(0))

+ e 2(b2 120 (py(0) — P2(0) + P3(0) — Pa(0) + P5(0) — Pg(0) + P7(0) — Pg(0)

+ Pg(0) — P19 (0) + P11(0) — P12(0) + P13(0) — P14(0) + P15(0) — P16(0))

+ e*z("l*l’l)'(Pl(o) + P3(0) + P3(0) + Pg(0) + Pg(0) + Pg(0) + P7(0) + Pg(0)

— Pg(0) — P19(0) — P11(0) — P12(0) — P13(0) — P14(0) — P15(0) — P16(0))

+e 2o tbitea th2)t (L py(0) — Py(0) + P3(0) + Pa(0) — P5(0) — Pg(0) + P7(0) + Pg(0)
+ Pg(0) + P10(0) — P11(0) — P12(0) + P13(0) + P14(0) — P15(0) — P16(0))

+ e 2anthitaz @)t py (o) 4 Py(0) + P3(0) — P4(0) — P5(0) + P(0) + P7(0) — Pg(0)
+ Pg(0) — P19(0) — P11(0) + P12(0) + P13(0) — P14(0) — P15(0) + P16(0))

+e 2o tbitbate)t (b (0) — Py(0) + P3(0) — Pa(0) + P5(0) — Pg(0) + P7(0) — Pg(0)
— Pg(0) + P19(0) — P11(0) + P12(0) — P13(0) + P14(0) — P15(0) + P16(0))

o

+e2baterthat )t (py(0) - Py(0) + P3(0) — Pa(0) — P5(0) + Pg(0) — P7(0) + Pg(0)
+Pg(0) — P19(0) + P11(0) — P12(0) — P13(0) + P14(0) — P15(0) + P16(0))]
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Stochastic Evolution of Genetic Motifs

@ Calcul des probabilités d'occurrence analytiques de motifs

génétiques
Courbes d’évolution
Motifs de taille 1 3 5

©

©

©

(présent-passé)

©

@

Sens d'évolution direct (présent-futur) et inverse

Solutions analytiques formelles et numériques
Modéles d’évolution disponibles : 1PS, 2PS et 3PS

n nom taille solutions analytiques formelles
1 nucléotides 42x1 =16

2 dinucléotides 42X2 — 256

3 trinucléotides 42X3 = 4096

4 | tetranucléotides 42X% — 65536

5 | pentanucléotides 42X5 — 1048576
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Page d'accueil

' LSiiT

Stochastic Evolution of Genetic Motifs

Emmanuel Benard and Christian J. Michel

Theoretical Bioinformatics, LSIT/CNRS UMRT005S - University of Strasbourg

1. Choose the motif size

MNucleotides (1) -

2. Upload the initial occurrence probabilities file:

Enter a XLS file containing the 4 initial occurrence probabilities of motifs of size 1:

Parcourir_

Example of a valid XLS file containing 4 initial occurrence probabilties of Nucleotides available here

Extension des modéles stochastiques de substitution de nucléotides : approche Kronecker
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Fonctionnalités

Stochastic Evolution of Trinucleotides EEH
Emmanuel Benard and Christian J. Michel

Theoretical Bioin formatics, LSIT/CNRS UMR700S - University of Strasbourg
Upload new initial occurrence probabilties?

Uploaded file informations.

\/

Initial sccurrence probabilities file valid

1. Evolutionary time direction:

Inverse (present-> past) -

2. Number of substitution parameters per motif site:
3 parameters: 1 transition rate (A—G = C—T), 1 transversion | rate (A~ T = C+—G), 1 transversion Il rate (A—C = G—T).

2 parameters: 1 transition rate (A—G = GesT), 1 transversion rate (A—T = A=C = GG = G=T)
ufxf=alx], vix2=blxj=clx]

1 parameter: 1 Substitution rate (G = AnG = AT = GG = G T = G T)
plxl3=alx]=blx]=c[x]

3 parameters ~ More about mutation matrices and substitution parameters

Extension des modéles stochastiques de substitution de nucléotides proche Kronecker
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Fonctionnalités

3. Substitution parameters:

Enter values for the substitution paremeters.
Non numericai or rationsi values will be replaced by the name of the comesponding parsmeter

Al the substitution parameters must have 2 numerical value to get plots.
Al the substitution parameters and their sum must be = 0 and < 1

Ste 0/ o3 20 || biorf bO || ctorf c0 |
Ste | . a1 | ornf b1 [ e 1 |
Sie 2 a[2].| a2 | b[2].| b2 | c[2].| c2 |

Substitution parameters statut

Parameters sum = "a0" + "a1” + "a2" + "b0" + "b1" + "b2" + "c0" + "c1" + "c2"

4. Choice of the probabilities to study and plot

Chooss up to 4 snalytical solutions.
By default, only the analytical solution of the motif AAA is displayed and plotted.

motif AAA »  —— -l — ~||— -

4b. Choice of the analytical solutions output format

The analytical solutions can be displayed in 4 formats: Standsrd, C, Fortran and TeX.
By default, the ansiytical solutions are displaysd in Standard format

Standard -
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Sorties

Results

Analytical solutions (Standard format):

ProbtATG{t)

0.015625 + 00005408427 30 + B0 _ g npq52007E2 =1 + V1 _ g ppoos2aens

JEZE0 + 31 + B0+ DI, g gypapgo7/EY (30 + 52 + B0+ BT L o3 uE BT + 32 + BT+ BIT L g gg125916
e - D.00117735E +a2 B2+ ellt g nopegetes
JEEEE B0+ b2+ ok '+ 0.00231898

+0.000572985

Zeia

"+ 0001005022 80 + 31+ B0+ o1t g gogqg5aET (30 + B0 + b1 + o1

EZIET + 32 + 62 + 1)

- 0.000283983/E2 122 + BT+ B2+ 2Tt _ g noogageeyp? (30 + 31 + 20+ )
+0,000552281/EZ (80 + b1 + €0+ 1t _ g gogagoapZ 0+ b1 + 0+ =T, g gogags307
JEZIE0 + 32+ 60+ 02T g gy s75aaEL R + 32+ BT 4 C2T g gpq2q72aEd 180 + 0O+ B2 4 22T gop13pdg
2T e BT 2 2t pgpgasgayEd s+ a2+ e+ el g ggqezigaEd B2 B H R0 v et g gg16a162
JEEED + 62+ o0 £ 627 L g gog77TazEEL (B0 + B2+ o0 - 62t L g goq7E30aED T + 22
EEIEE BT+t -2, g ppgeagET IS + B2 ot + 22t g ngq37630

Zers

R+ B2+ o1+ 2 L i 0003614 - 0.0001 7B TUES (8D + 21 + B0+ BItyp a2 « BT 4 (g 0026192 - 0.000264004
[EZIET 32+ BT+ IEZRD £ CO'L . (0 00191735 + 000004474097 @1 + 32+ 01 + B

JE21E0 + S0t L (0 0000772344 + 0.0000866094/E2 130 + 32 + B0 + B2 ngp2sgeas

JEiaD + 22+ b2 + O, g nogag00a/EL (a2 + b0 + b2+ cOitypZed + o1 1 00230261 + 0.000637553

JETED #3200 S B2 npqqzo7aEd(E0 22 412
t

PR R P

ot + o2 _ g 000420078

Ot L g.p00s20aEL L+ B0+ B2+ 2O

EZET e L (. 000512408 - 0.000698465/ES 20 + 2T + BY+ BT g pppagpagEd (sl s 2 e b1 SOt g pgessage

JETET B0 BT L0t g sa1EY 30+ 31+ B0+ o1t pogaszaagEd (B0 £ B+ BT £ ol
'+ 0.000910484/E7 (81 + B2+ 22+ 2Tt 4 ngp5ega0gETEY + BT+ =0+ 21 _ g ggo74TSE

g+ <2 4 (0 00224861 + 0.0000702462EL 0 + 31 + B0+ Bt _ g nogpgen

- 0.000181843/E 31 + 00 + b1+ S0t g gopgoggsqsE2 0 + 31 + B0 + 81 L g noo07E0541

- 0.000931705/E2 (50 + 21 + o0+ 11t _ g ppoosagap et + B0+ <0+ ol g gpgq23067

+0.000407291/E200 + b + o+ 1)ty p2(a2 + o2t

JEZIE0 + 31 + 20 + 2]

T+ BT+ D

2SO+ 3T+ b1+

JEZE0 + BD + b1+ )

l..EZ'(a{) +bi+ed+o

n des modéles stochastiques de substitution de nucléotides proche Kronecker
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Sorties

Plots:

{ProbtATG(t), ProbtAACIH),
BrobtX.

0201

ProbtTCG(t))

—0.05

hastiques de substitu

Stochastic Evolution of Genetic Motifs

Plot sum
ProbtAAC(E) + ProbtATGIt) + Probt TACE) + Probt TCGIt)
X

0.5 1o 15 0 15
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SEGM

http://lsiit-bioinfo.u-strasbg.fr:8080/webMathematica/SEGM/SEGM.html
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