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TP 2 : Recherche d’une séquence nucléique associée à une pathologie (Genbank) 

Les étapes : 

Lancer une recherche de Genbank (base de données nucléotidiques) sur le moteur de recherche 
Google 

 

Cliquer sur le premier résultat : Genbank Overview-NCBI- NIH 

Entrer le mot clé convenable à votre séquence dans la zone de recherche, puis cliquer sur «Search». 
 

Les résultats de l’information sont organisés sous forme de fichier, chaque fichier est appelé « une 

entrée » 



 

 
 

 

 

 
 

 

 

Base de données OMIM 
 

OMIM est une base de données bibliographique qui donne des informations sur les maladies 

héréditaires chez l’être humain. 
 

Séquence nucléique 

Références bibliographiques et nom 

des auteurs 

Organisme +taxonomie 

Numéro d’accession unique et numéro de version 

Taille et type de molécule, 

division de l’organisme, date de 

dépôt de séquence 



 

TP3 : Bases de données bibliographiques (Pubmed)  (TP réalisé) 

 

 

 

 

 

TP 4 : Comparaison des séquences (Alignement) 

1- Comparaison d’une séquence nucléique avec une base de données nucléique 

- Le programme utilisé est Blast de Genbank sur le site du NCBI 

- Il existe 5 types de BLAST (blastn, blastp, blastx, tblastn, tblastx) 

Pour comparer la séquence nucléotidique avec les séquences nucléotidiques de la base de 

données genbank on utilise le Blastn (Nucleotide BLAST). 

 

Lancer une recherche BLAST pour la séquence suivante : 

ggggggggtt tccggattta ttgggcgtaa gcgagcgcag gcggtttttt aagtctgatg tgaaagccct 

cggcttaacc gaggaagcgc atcggaaact gggaaacttg agtgcagaag aggacagtgg aactccatgt 

gtagcggtga aatgcgtaga tatatggaag aacaccagtg gcgaaggcg ctgtctggtc tgtaactgac 

gctgaggctc gaaagcatgg gtagcgaaca ggattagata ccctggtagt ccatgccgta aacgatgaat 

gctaggtgtt ggagggtttc cgcccttcag tgccgcagct aacgcattaa gcattccgcc tggggagtac 

gaccgcaagg ttgaaactca aaggaattga cgggggcccg cacaagcggt ggagcatgtg gtttaattcg 

aagcaacgcg aagaacctta ccaggtcttg acatcttttg atcacctgag agatcaggtt tccccttcgg 

gggcaaaatg acaggtggtg catggttgtc gtcagctcgt gtcgtgagat gttgggttaa gtcccgcaac 

gagcgcaacc cttatgacta gttgccagca tttagttggg cactctagta agactgccgg tgacaaaccg 

gaggaaggtg gggatgacgt caaatcatca tgccccttat gacctgggct acacacgtgc tacaatggat 
ggtacaacga gttgcgagac cgcgaggtca agctaatctc ttaaagccat tctcagttcg gactgtaggc 
tgcaactcgc ctacacgaag tcggaatcgc tagtaatcgc ggatcagcac gccgcggtga atacgttccc 
gggccttgta cacccssca      

 

 

 

 

 



Les étapes : 

Lancer une recherche de blast sur le moteur de recherche Google 

 

 

Cliquer sur le premier résultat : Blast : Basic local alignement Search Tool 
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Choisir le nucleotide BLAST 

 

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi


 

Entrer la séquence dans la fenêtre 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 



Plus le 

score est 

grand, 

plus la 

qualité est 

bonne et 

plus le 

pourcenta 

ge   

d'identité 

est élevé 

 

 

Cliquer sur Blast 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Le programme blast va comparer la séquence (la séquence requête ou query) avec les 

séquences de la base. 

 



La séquence 

requête (Query) 

est représentée 

par la ligne 

épaiss 
Le score de 

chacun des 

alignements 

est indiqué 

par une des 5 

couleurs 

différentes 

Les résultats de BLAST 
 

La page résultat est divisée en 3 parties : 
 La liste des séquences avec leur score et leur E-value 

 

 

 

 Une vue graphique générale (Graphic summary) des séquences résultats avec différentes 

couleur 

 

 

 Résultat détaillé, fournissant pour chaque séquence résultat (subject), l'alignement 

avec la séquence requête (query). 
 

 

 

 

 

 

 

 



 

TP5. Analyse structurale et modélisation moléculaire 
 

La modélisation moléculaire permet la prédiction de la structure 3D d'une protéine à partir de sa 

structure primaire (l'enchaînement des acides aminés qui la composent), en prenant en compte les 

différentes propriétés physico-chimiques des acides aminés. 

La Protein Data Bank (PDB) est la base de données dédiée au stockage de la structure des 

protéines obtenues expérimentalement (par RMN, cristallographie et diffraction de RX, et par 

microscopie électronique). 

Base de données PDB : conçues pour la structure tridimensionnelle des protéines 
 

 

 
Applications 

1- Trouver dans la base Genbank la séquence dont le numéro d’accession est le suivant : 

MW494397. 

Quelles sont les informations accompagnant la séquence. 

2- Trouver la structure tridimensionnelle de cette protéine dont le numéro identifiant est le 

suivant : 2GTL 


