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Présentation BUSCO

● Évaluation de l'exhaustivité des génomes, des transcriptomes et des gènes 
codant pour les protéines

● Basée sur la recherche de gènes orthologues universels, présents en un seul 
exemplaire dans les organismes d'un même clade



BUSCO : Benchmarking Universal Single-Copy Orthologs

1. Base de données d’orthologues universels préalablement construite
2. Comparaison des séquences
3. Evaluation de la complétude : nombre de gènes orthologues retrouvés
4. Rapports détaillés

https://gitlab.com/ezlab/busco 

https://gitlab.com/ezlab/busco


Fonctionnement

● BUSCO utilise
○ BLAST+ pour la recherche de séquences
○ Augustus pour la prédiction des gènes basés sur les profils de blocs
○ HMMER pour la recherche des profils issue des modèles de Markov cachés

BUSCO: assessing genome assembly and annotation completeness with single-copy 
orthologs (https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btv351)

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btv351


BUSCO's limits

● Assemblage du génome moins complet 
que l’annotation (H. sapiens)

● Annotation du génome moins complète 
que l’assemblage (A. nidulans)

● Présence de missing peuvent aussi être 
signalés (C. elegans)

Table 1.Assessment of fruitfly (D. mela,), nematode worm (C. eleg,), 
human (H. sapi,), owl limpet (L. giga,), and fungus (A. nidu,) genome 
assemblies (upper row) and gene sets (lower row) in BUSCO notation 
(C:complete [D:duplicated], F:fragmented, M:missing, n: gene 
number)
https://academic.oup.com/bioinformatics/article/31/19/3210/211866 

BUSCO: assessing genome assembly and annotation 
completeness with single-copy orthologs 
(https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btv351)

https://academic.oup.com/bioinformatics/article/31/19/3210/211866
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btv351


Used BUSCO

● Input avec une origine taxonomique connue
○ Assemblage du génome
○ Groupe de gènes annotés
○ Assemblage du transcriptome

● Outputs
○ Résumé court
○ Rapport complet: informations détaillées sur chaque gène orthologue analysé
○ Liste des gènes manquants
○ GFF file



BUSCO on Galaxy

● Input : génome assemblé, transcriptome ou 
séquences protéiques

● Sélectionner le mode en fonction de l’input
● Sélectionner la base de données de la 

lignée
● Plusieurs outputs



Output example



Output example



Compleasm



Compleasm

● Décrit comme plus rapide et plus précis que BUSCO
● On s'attend à ce que les résultats soient similaires à ceux de BUSCO

● https://github.com/huangnengCSU/compleasm 

https://github.com/huangnengCSU/compleasm


Compleasm on Galaxy

● Input : génome assemblé, 
transcriptome ou séquences 
protéiques

● Sélectionner la base de données 
de la lignée

● Plusieurs outputs



Output

● Full table



Output

● Full table busco



Output

● Short resume dans les logs de l’outil



BUSCO vs Compleasm

● Résultats similaires
○ BUSCO

■ Single :  2308 (94.2%)
■ Duplicated : 36 (1.5%)
■ Fragmented : 8 (0.3%)
■ Missing : 97 (4%)

○ Compleasm
■ Single :  2346 (95.79%)
■ Duplicated : 18 (0.73%)
■ Fragmented : 0 (0%)
■ Missing : 85 (3.47%)



TP BUSCO

GTN (suite de Funannotate) : 
https://training.galaxyproject.org/topics/genome-annotation/tutorials/funannota
te/tutorial.html#evaluation-with-busco 

https://training.galaxyproject.org/topics/genome-annotation/tutorials/funannotate/tutorial.html#evaluation-with-busco
https://training.galaxyproject.org/topics/genome-annotation/tutorials/funannotate/tutorial.html#evaluation-with-busco


Paramètres

● Use Augustus or Metaeuk ?
○ Deux prédicteurs de gènes de gènes différents
○ Par défaut → Metaeuk

■ Recherche des gènes codants pour des protéines en fonction de leur similarité avec des 
protéines de référence ou des profils protéiques

○ Augustus
■ Programmes les plus précis pour l’espèce pour laquelle il est entraîné → Programme ab 

initio
● Comment choisir ?



Comment choisir ? 

● Metaeuk : 
○ Approche basée sur des profils de séquences et des alignements multiples
○ Évaluation plus rapide, plus efficace pour traiter des données complexes

● Augustus :
○ Approche basée sur des modèles statistiques (modèles de Markov cachés)
○ Utilise des informations sur les séquences codantes connues et les introns
○ Plus précis en termes de modèles génétiques



Comment choisir ? 

● Metaeuk : 
○ Approche basée sur des profils de séquences et des alignements multiples
○ Évaluation plus rapide, plus efficace pour traiter des données complexes

● Augustus :
○ Approche basée sur des modèles statistiques (modèles de Markov cachés)
○ Utilise des informations sur les séquences codantes connues et les introns
○ Plus précis en termes de modèles génétiques

● Bilan
○ Metaeuk : adapté pour des analyses rapides et flexibles
○ Augustus : adapté pour des prédictions de gènes précises dansdes génomes eucaryotes bien 

étudiés



Tips

● Liste des lingées BUSCO : https://github.com/Gaius-Augustus/Augustus/blob/master/docs/RUNNING-AUGUSTUS.md

● Gitlab BUSCO : https://busco.ezlab.org/ 

● Github Compleasm : https://github.com/huangnengCSU/compleasm 

https://github.com/Gaius-Augustus/Augustus/blob/master/docs/RUNNING-AUGUSTUS.md
https://busco.ezlab.org/
https://github.com/huangnengCSU/compleasm

