Compléments a Ilarticle «La conception rationnalle de ferments
biologiques : comment concevoir un micro-organisme pour produire un
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Outils de conception automatique pour I'ingénierie métabolique

Description

BNICE Identification et estimation thermodynamique de voies métaboliques. [28]

Cho et coll. Identification et classement des voies métaboliques pour un produit spécifique. [29]
Identification des voies métaboliques et de leur compatibilité avec I'organisme hote.

DESHARKY Utilisation d’'un systéme de propagation d’annotation basé sur la séquence en acides [32]
aminés.

Retropath Identification et classement des voies métaboliques pour un produit spécifique. Identification [30]

P des protéines candidates sur la base d’apprentissage machine.

FMM Identification des voies métaboliques entre un composé et un autre dans KEGG. [26]

Metabolic tinker  Identification des voies métaboliques entre deux composés. [27]

CarbonSearch Identification des voies métaboliques en utilisant le marquage isotopique. [33]

OptStrain Proposition des délétions de génes pour optimiser une voie métabolique dans un organisme (34]

hote.

MetaCyc Base de données métaboliques. [4]
Base de données métaboliques de tous les organismes confondus. Contient de nombreuses

KEGG h : ; 8 , . [3]
informations sur les enzymes et une propagation des annotations sur la base de I'orthologie.

IMG Base de données intégrée pour I'analyse comparative et évolutive des génomes microbiens.  [35]

COBRA ToolBox Un des premiers programmes de FBA basé sur matlab. [16]
MetaTool Outil de décomposition des cartes métaboliques en voies ou modes élémentaires. [18]
OptFlux Outil d’analyse de flux simple a utiliser avec interface graphique. [19]
SurreyFBA Outil d’analyse de flux avec interface graphique et une carte pour la visualisation des flux. [36]
CycSim Serveur web pour calculer les flux pour des souches naturelles et délétions. [20]
BioMet toolbox Serveur web pour un certain nombre d’analyses de flux, délétions et tragages isotopiques. [37]
COPASI [38]

Identification d’enzymes capables de catalyser une réaction donnée sur la base d’'un

Promis apprentissage machine des séquences et de regles de réaction. [7.8]

antiSMASH Identlflcqtlon, comparaison et annotation de clusters de génes synthétisant des métabolites 39]
secondaires.

BLAST Outil de comparaison de séquences sur une base de données de génomes séquences. [40]

Treebase Base de données d’arbres phylogénétiques. [41]

Prédiction de la toxicité d’'un composé chimique pour E. coli sur la base d’'un apprentissage

machine de données expérimentales de toxicité. (31]

EcoliTox
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