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Importance et fonction des ARN non codants

● 80 % des variants associés aux maladies ne sont pas situées sur les gènes 
codant pour les protéines. (Manolio et al, Hindorrf et al)

● Plus de 60 % du génome humain est transcrit en ARN, mais seuls 2 % seront 
traduits en protéines.

→ Nécessité d'annoter les ARN non codants pour améliorer la 
compréhension du génotype et du phénotype 
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Types d'ARN et leur rôle

● Synthèse des protéines : ARNm, ARNt, ARNr
● Régulation de l'expression des gènes : miARN, siARN, lncARN
● Modification de l'ARN : snoRNA, gRNA
● Protection du génome : piRNA

3



Qu'est-ce qu'un long ARN non codant ?

● Transcript ne codant pas pour une protéine
● Divers rôles dans

○ Régulation des gènes
○ Modifications d'autres ARNs
○ Autres processus cellulaires essentiels

● Taille : > 200 nucléotides
● Polyadénylation
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Annotation du génome humain

https://www.gencodegenes.org/human/stats.html
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Databases et ressources

● noncode (http://www.noncode.org/) 
○ ARNnc, à l’exclusion des ARNt et ARNr

● GreyNC (http://greenc.sequentiabiotech.com/wiki/Main_Page) 
○ ARNnc des plantes

● rnacentral (http://rnacentral.org/) 
○ ARN non codants
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FEELnc: FlExible Extraction of LncRNAs

● Pipeline d'annotation et de classification des longs ARN non codants
● Sur la base des transcrits reconstruits à partir des données RNA-seq
● 3 modules = 3 étapes

○ Filter
○ codpot
○ classifier
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Wucher V, et al. FEELnc : a tool for long non-coding RNA 
annotation and its application to the dog transcriptome. Nucleic 
Acids Res. 2017 May 5 ;45(8) :e57



Module filter

● Extraction et filtrage des transcripts indésirables et les transcrits chevauchant 
les exons de l’annotation de référence 

○ Particulièrement les exons codant pour les protéines → probablement des isoformes
○ Possibilité de paramétrer le % de chevauchement et le biotype de transcription

● Filtrage sévère
○ < 200 nucléotides (par défaut)
○ Transcripts mono-exoniques
○ Perte potentielle d'ARN non codants
○ Maintien des ARNs > 200 nucléotides
○ Suppression des ARN non lnc
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Module codpot (coding potential) 

● Calculer le potentiel de codage des transcripts (CPS : Coding Potential 
Score)

○ 0 (ARN nc) ou 1 (ARNm)
● Distinguer davantage les lncRNA des ARN codants potentiels
● Input

○ Transcrits présélectionnées et filtrés (issus du module Filter)
● Output 

○ Classification des transcrits en tant que lncRNA ou ARNm 
○ Basée sur le CPS
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Module codpot (coding potential) 

● Exploite les propriétés intrinsèques des séquences d’entrée
○ Couverture ORF
○ Taille des ARNm
○ Fréquences multi-k-mer (KIS) entre les ARNm et les ARNlnc

● Random Forest
○ Facilement optimisé
○ Adapté aux ensembles de données déséquilibrées
○ Traitement des données manquantes
○ Permet de “prédire” si une séquence est codante ou non
○ Package ROCR + Validation croisée 10 fois
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Module codpot (coding potential) 

Choix d’un CPS optimale
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Module classifier

● Classer les nouveaux lncRNA en fonction de la localisation et de la direction 
de la transcription des transcrits d'ARN proximaux

● Localisation intergénique ou intragénique
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Références

● Github : https://github.com/tderrien/FEELnc?tab=readme-ov-file#input-files
● Article : https://academic.oup.com/nar/article/45/8/e57/2798184 
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Using FEELnc on Galaxy
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TP 
https://training.galaxyproject.org/topics/genome-annotation/tut

orials/lncrna/tutorial.html 
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Petits tips - Visualisation des lncRNA 
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