
Manuel d’Utilisation de SITVITBovis 
 

Ceci est un manuel d’utilisation permettant aux chercheurs de naviguer facilement, d’interroger et 

d’analyser leurs données à travers la base de données SITVITBovis. 

 

Mots clés: Mycobacterium bovis, tuberculose bovine, Base de Données, Spoligotypage, 

« Mycobacterial Interspersed Repetitive Units-Variable Number of Tandem Repeats (MIRU-VNTRs) », 

Evolution, Phylogénie, Démographie, Statistiques, Epidémiologie. 

 

Accueil 

 

La page d’accueil présente brièvement la base de données SITVITBovis qui se consacre à l’étude des 

marqueurs de génotypage (information phylogénétique basé sur spoligotypage et les « MIRU-

VNTRs ») des isolats de Mycobacterium bovis. SITVITBovis permet également d’obtenir des données 

démographiques (sexe, âge, origine des patients), des informations sur la résistance aux 

médicaments, et des corrélations statistiques entre différentes variables. Les principales 

fonctionnalités du Site Web sont indiquées dans les figures qui suivent. 
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Figure 1: Page d’accueil et brève description des principales fonctionnalités. 

 
 
Les utilisateurs peuvent facilement naviguer d’une page Web à une autre. Se il vous plaît noter que 
seule la première page «Accueil» est traduisible en français ou en anglais (Figure 1). Cependant, la 
langue des autres pages est l’anglais. 

 

 



 

 

Description 
 

Cette section décrit les principaux composants de la base de données (Figure 2).  

 

 
Figure 2: Description des principaux composants de SITVITBovis. 

 

 

Utilité des différents onglets 

The database: cette partie donne des informations générales sur les marqueurs génotypage 

moléculaires contenues dans la base de données.  

Quantitative description: une description quantitative des marqueurs moléculaires utilisés est 

également fournie. 

Publications: liste des publications qui sont en relation avec le sujet. 

Contributors: une liste des contributeurs est disponible sur demande.  

Global Distribution: Carte montrant la distribution mondiale des isolats de M. bovis dans SITVITBovis.  

Correspondence table: liste de tous les spoligotypes contenus dans la base de données. 

Mammalian Hosts: liste des hôtes mammifères représentés dans la base de données. 

 

 

Recherche 

 

Cette section permet aux utilisateurs d’interroger SITVITBovis en fonction de plusieurs critères (tels 

que le profil Spoligotype, les 12-loci MIRU-VNTRs, le SIT, le SB-number, le 12-MIT, la lignée, le pays 

d’isolation, la résistance aux antituberculeux, l’hôte, etc.) utilisés seuls ou en combinaison les uns des 

autres. Notez que vous pouvez utiliser des expressions régulières ou REGEXP 

(http://fr.wikipedia.org/wiki/Expression_rationnelle) dans chaque champ excepté les champs «drug 

resistance», et «sex» (pour lesquels vous pouvez sélectionner directement la valeur). 

 

http://fr.wikipedia.org/wiki/Expression_rationnelle


Les colonnes DHTMLX (http://dhtmlx.com/) peuvent être étendus, et il ya une barre de défilement 

facilitant la navigation (Figure 3). Le nombre total d’isolats correspondant à la requête est visible en 

bas à droite. Les résultats peuvent être exportés dans un fichier Excel. 

 

Colonne DHTMLX
Barre de défilement

Champs de 

recherche Soumettre votre 

requête

 
Figure 3: Capture d’écran de la page «Search» prenant l’exemple des isolats appartenant au SB0120. 

 

 

Brève description des principaux champs de recherche 

 IsoNumber (ID): code permettant l’identification de chaque profil contenu dans la base de 

données. Ce code est généré avec les informations suivantes: le pays d’isolation, le code de 

laboratoire, l’année d’isolation, le code de résistance aux antituberculeux, et le nom de 

souche. 

 Spoligotype: code octal composé de 15 chiffres (e.g. 000000000003771). 

 12-loci MIRU: 12 caractères représentant les MIRUs 2-4-10-16-20-23-24-26-27-31-39- et 40. 

 15-loci MIRU: 15 caractères représentant les MIRU 4, 10, 16, 26, 31, et 40, ETR-A, ETR-C, 

QUB-11b, QUB-26, QUB-4156, Mtub04, Mtub21, Mtub30, et Mtub39. 

 5-locus ETRs (VNTR): 5 caractères représentant les 5 ETRs A, B, C, D, et E. 

 SIT: un nombre entier représentant un « shared-types » (profil retrouvé en au moins 2 

exemplaires) dans la base de données. 

 SB number: un code similaire au SIT, fourni par Mbovis.org (http://www.mbovis.org/)  

 12-MIT: un entier identifiant les « shared types » 12-loci MIRU-VNTRs. 

 15-MIT: un entier identifiant les « shared types » 15-loci MIRU-VNTRs. 

 VIT: un entier identifiant les « shared types » 5-locus ETRs. 

http://dhtmlx.com/
http://www.mbovis.org/


 Lineage: lignée phylogénétique décrite dans cette base de données (BOV, BOV_1, BOV_2, 

BOV_3, BOV_4-CAPRAE). 

 Isolation Country: le pays dans lequel les souches étaient isolées (notez que le nom complet 

du pays doit être saisi: e.g. vous devez écrire « Mexico » au lieu de « MEX »). 

 Origin Country: le pays d’origine du patient. Comme pour le champ “Isolation Country”, le pays 

d’origine doit être écrit en toute lettre. 

 Year: l’année d’isolation de la souche. 

 Drug resistance: code compris entre 0 et 4 indiquant le profil de résistance (voir page : 

http://www.pasteur-guadeloupe.fr:8081/SITVIT2/submit.jsp). 

 Sex: ce champ correspond au sexe du patient (soit ‘F’ pour femme ou ‘M’ pour mâle).  

 Age: ce champ correspond à l’âge du patient (un nombre entier).  

 Host: ce champ correspond à l’hôte (humain, bovin ou autre animal; voir la partie Description). 

 Investigator: le nom du contributeur qui a soumis ses données dans SITVITBovis. 

 

 

Analyse 

 

Cette section vous permet d’analyser vos propres données, en suivant les consignes du fichier 

exemple fourni (téléchargeable gratuitement; Tableau 1). Notez que vous pouvez laisser une cellule 

vide lorsque l’information n’est pas disponible. Votre fichier de données doit également inclure les 

mêmes entêtes que dans le Tableau 1. Assurez-vous de préparer votre fichier d’analyse comme le 

montre l’exemple, et ne laissez pas d’espaces entre les caractères utilisés pour les marqueurs 

moléculaires (Spoligotype43, MIRU12, MIRU15, et VNTR). 

 

Table 1: Exemple de fichier Excel pour l’analyse des données 

STRAIN SPOLIGOTYPE43 MIRU12 MIRU15 VNTR COMMENTS 

SITVITBovis001 676773777777600 222324253322 223532553500122 55623 France 

SITVITBovis002 676773777777600 222324253322 223532553500122 55623 Russia 

SITVITBovis003 676773777777600 222324253322 223532553500122 55623 Argentina 

SITVITBovis004 676773677777600 222324253322 223532553500122 55623 Mexico 

SITVITBovis005 676773677777600 222324253322 223532553500122 55623 Guadeloupe 

 

Une fois que vous avez suivi les instructions pour concevoir et télécharger votre fichier, les résultats 

de l’analyse seront affichés sur la page Web (Figure 4). Cet outil d’analyse vous permet d’identifier 

vos souches et de vérifier si elles existent déjà dans la base de données SITVITBovis (si tel est le cas, 

vos souches seront identifiées par des numéros « International-types » ou des numéros SB). Vous 

pouvez également exporter les résultats dans un document Excel. 

http://www.pasteur-guadeloupe.fr:8081/SITVIT2/submit.jsp
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Figure 4: Capture d’écran de la page « Analysis » dans SITVITBovis. 

 

 

Outils en Ligne 
 

Cette page Web (Figure 5) permet aux utilisateurs d’obtenir des informations sur la 

distribution/cartographies d’isolats en fonction de plusieurs caractéristiques. Les distributions peuvent 

être visualisées à différentes échelles (dans le monde entier, à l’échelle des sous-régions, ou des 

pays). 

Cette section contient d’autres «sous-onglets» permettant les fonctionnalités suivantes: 

 Geographic Distribution: fournit une visualisation globale des isolats enregistrés dans 

SITVITBovis. 

 Genotyping Markers: fournit un ensemble d'outils permettant de visualiser les données 

relatives aux marqueurs de génotypage. 

 Lineages: fournit des informations concernant la distribution des lignées phylogénétiques dans 

SITVITBovis. 

 Hosts: fournit une distribution des isolats en fonction de l’organisme hôte. 

 M. bovis BCG strains: fournit une carte sur les isolats de M. bovis BCG collectés dans la base. 

 Phylogenetic Analysis: fournit un ensemble d’analyses phylogénétiques (MSTs et 

spoligoforests). 

 Maps: fournit plusieurs cartes géographiques représentant les données de SITVITBovis. 

 12-loci MIRULogos: fournit quelques MIRULogos (réalisés à l’aide de l’application WebLogo; 

http://weblogo.berkeley.edu/logo.cgi), basés sur les sous-lignées de M. bovis ayant 

l’information sur 12-loci MIRU-VNTRs dans la base de données.  

http://weblogo.berkeley.edu/logo.cgi
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Figure 5: Capture d’écran de « Online Tools ». 

 
 

Analyse Statistique 
 
Cette section permet aux utilisateurs d’obtenir un aperçu sur la distribution/évolution spatio-temporelle 
des isolats en fonction de l’organisme hôte, par sous-région ou par pays (Figure 6). 
 

 
Figure 6: Capture d’écran de la page Web « Statistical Analysis ». 

 
 

Liens et Autres 

 

Cette section contient diverses informations complémentaires et des liens intéressants de logiciels ou 
d’outils Web. 

 

Unité TB 
 

Cette page présente brièvement l’équipe travaillant au laboratoire "Unité de la Tuberculose et des 

mycobactéries, Institut Pasteur de la Guadeloupe". 

 

 


