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TP 2 : Recherche d’une séquence nucléique associée a une pathologie (Genbank)
Les étapes :
Lancer une recherche de Genbank (base de données nucléotidiques) sur le moteur de recherche

Google
genbank / X § Q HH ‘

Google

Q Tous [ Images [JVidéos [0 Livies @ Actualités i Plus Paramétres  Outils

Environ 10 800 000 résuitats (0,40 secondes)
www.ncbi.nim.nih.gov > genbank v Traduire ceney
GenBank Overview - NCBI - NIH

20 oct 2020 — What is GenBank? GenBank 2 is the NIH genetic sequence database, an
annotated collection of all publicly available DNA sequences (Nucleic
Vous avez consulté cette page de nombreuses fois. Date de la derniére visite : 10/11/20

GenBank Submissions
Handbook

NCBI Help Manual

Sample GenBank Record
This page presents an annotated
sample GenBank record

Submission Types
Standard. GenBank accepts mRNA
or genomic sequence ...

GenBank <

La GenBank est une base de données de la
séquences d'ADN, comprenant toutes les séquences
de nucléotides publiquement disponibles et leur

tradurtinn en nratéines  Wikinédia

International Nucleotide
International Nucleotide Sequence
Database Collaboration

Statistics
Notes on GenBank statistics. The
following table lists the number ..

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

Entrer le mot clé convenable a votre séquence dans la zone de recherche, puis cliquer sur «Searchx.

& NCBI  Resources @ HowTo ¥ Sign in to NCBI
Nucleotide Nucleotide  v||glucose-6- phosphate dehydrogenase deficiency | { search |
Create alert  Advanced Help
o COVID-19 is an emerging, rapidly evolving situation. [ x |

Get the latest public health information from CDC: https://www.coronavirus.gov
Get the latest research information from NIH: https://www.nih.gov/coronavirus
Find NCBI SARS-CoV-2 literature, sequence, and clinical content: https://www.ncbi.nim.nih.gov/sars-cov-2/

Species Summary v 20 per page v Sort by Default order ~ Sendto:~  Filters: Manage Filters

Animals (26)

Plants (8) = = - =
Fungi (26) ltems: 1 to 20 of 123 Rasultsby.axon

Bacteria (61) Top Organisms [Iree]

Archaea (1) Page E‘ of 7 Next> Last>> Homo sapiens (21)

Customize . Saccharomyces cerevisiae (13)

Molecule types
genomic DNA/RNA (114)
mRNA (9)

Customize

Source databases
INSDC (GenBank) (103)
RefSeq (19)

Customize .

Sequence Type
Nucleotide (123)

[J Homo sapiens isolate EQ068V glucose-6-phosphate dehydrogenase (G6PD) gene, partial cds

1. 340 bp linear DNA
Accession: MF796526.1 Gl: 1279397414
Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics PopSet

[0 Homo sapiens isolate E0119V glucose-6-phosphate dehydrogenase (G6PD) gene, partial cds

N

340 bp linear DNA
Accession: MF796525.1 Gl: 1279397412
Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics PopSet

Bacillus subtilis (9)
Pseudomonas aeruginosa (8)
Arabidopsis thaliana (6)
All other taxa (66)

More

Find related data

Database: | Select v

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

entrée »




Homo sapiens isolate E0068V glucose-6-phosphate dehydrogenase (G6PD) gene,
partial cds

GenBank: MF796526.1

FASTA  Graphics

Fl

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION

VERSION

KEYWORDS
{SOURCE
~

ORGANISM

REFERENCE
AUTHORS

TITLE
JOURNAL
PUBMED
REMARK
REFERENCE

AUTHORS

TITLE
JOURNAL

\.

COMMENT

ORIGIN
1
61
121
181
241
391

I

PopSet

MF796526 340 bp DNA linear PRI 26-NOV-2017
Homo sapiens isolate E@@68V glucose-6-phosphate dehydrogenase
(G6PD) gene,, partial cds.

MF796526
MF796526.1 l Numéro d’accession unique et numéro de version

Homo sapiens (human)

Homo sapiens

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;
Catarrhini; Hominidae; Homo.
1 (bases 1 to 348)
Carter,T.E., Mekonnen,S.K.,
Aseffa,A. and Janies,D.A.
Glucose-6-Phosphate Dehydrogenase Deficiency Genetic Variants in
Malaria Patients in Southwestern Ethiopia

Am. J. Trop. Med. Hyg. (2017) In press

29141760
Publication Status:
2 (bases 1 to 348)
Carter,T.E., Mekonnen,S.K.,
Aseffa,A. and Janies,D.A.
Direct Submission
Submitted (31-AUG-20817) Department of Bioinformatics and Genomics,

Lopez,K., Bonnell,V., Damodaran,L.,

Available-Online prior to print

Lopez,K., Bonnell,V., Damodaran,L.,

Taille et type de molécule,
division de I’organisme, date de
dépdt de séquence

Organisme +taxonomie

Références bibliographiques et nom
des auteurs

University of North Carolina at Charlotte, 9201 University City J
Blvd, Charlotte, NC 28223, USA
##Assembly-Data-START##

Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing

cacacatggs
ccaggocacc

goctggocag
ccacctggee
ggccgteoace
ctccecttecc

ctcazagaga
ccagaggaga
tacgatgatg
tcacaggcca
aagaacattc

gcctgocage

ggggctgaca
agctcasgct

cagcctocta
accgectott
acgagtcctg
ctggcocagg

tctgtctgte
ggaggactic
ccagogoctc
ctacctggec
catgagccag
cagtgctecc

tgtctgtctg tocgtgtctc
tttgcoccgeas actocctatgt
aacagccaca tgaatpocct
ttgcccocga cogtoctacga
atgtaaggct tgccgttgoc

Séquence nucléique

Base de données OMIM

OMIM est une base de données bibliographique qui donne des informations sur les maladies
héréditaires chez I’étre humain.

Downloads ~

Statistics — Contact Us MiMmatch Donate —

YEARS

Human Genetics Knowledge
Sor the World

OMIM™

Online Mendelian Inheritance in Man”®

An Online Catalog of Human Genes and Genetic Disorders

updated December 29, 2020

search OMIM for clinical feature phenotype

Advanced Search : OMIM, Clinical Synopses, Gene Map

ind more Q

Need help?: Example Searches, OMIM Search Help, @3 OMIM Video Tutorials

Mirror site : https://mirror.omim org

OMIM is supbported bv a arant from NHGRI. licensina fees. and aenerous contributions from veoole like vou



TP3 : Bases de données bibliographigues (Pubmed) (TP realisé)

L@ e =

m) U.S. National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

Pubmet‘.go\'

[E Feedback [

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  ttgggegtaa gcgagegeag  geggtttttt aagtctgatg  tgaaagccct
cggcttaacc  gaggaagcgc  atcggaaact  gggaaacttg  agtgcagaag  aggacagtgg  aactccatgt
gtagcggtga  aatgcgtaga  tatatggaag  aacaccagtg  gcgaaggcg - ctgtctggtc tgtaactgac
gctgaggctc  gaaagcatgg gtagcgaaca  ggattagata  ccctggtagt ccatgecgta  aacgatgaat
gctaggtgtt ggagggtttc  cgcccttcag  tgecgecaget  aacgcattaa  geattccgec  tggggagtac
gaccgcaagg  ttgaaactca aaggaattga  cgggggcccy cacaageggt  ggagcatgtg gtttaattcg
aagcaacgcg  aagaacctta ccaggtcttg  acatcttttg atcacctgag  agatcaggtt tccecttcgg
gggcaaaaty  acaggtggtg catggttgtc  gtcagctcgt  gtcgtgagat  gttgggttaa  gtcccgcaac
gagcgcaacc  cttatgacta gttgccagca  tttagttggg — cactctagta  agactgccgg  tgacaaaccg
gaggaaggty gggatgacgt caaatcatca  tgccccttat  gacctgggcet  acacacgtgc  tacaatggat
ggfacaacga  gttgcgagac cgcgaggtca agctaatctc  ftaaagccat  tctcagticg gactgtagge
fgcaactcgc  Ctacacgaag tcggaatcgc  tagtaatcgc — ggatcagcac  gecgéggtga  atacgttcec
gggecttgta  caccessca



Les étapes

Lancer une recherche de blast sur le moteur de recherche Google

€2 Cw W | & httos//www.googlecom/searchidlent=firefox-b-dsiq=biast e B[ | W Rechercher € mw e

Nous mettons & jour nos Conditions d'utilisation. Consult~_,es avant leur entrée on viguour Jo 31 mars 2020 Consurter

Google b a ==
Q Tous [Images () Videos @ Maps @ Ac i Plus Paramétres  Outils SafeSearch actnvé
Environ 432 000 000 résuitats (0,39 sec
blast ncbi.nim nih gov + Traduire cette page / (

BLAST: Basic Local Alignment Search Tool®

The Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) finds regions of local siméarity between B A ST

sequences. The program compares nucleotide or protein sequences 1o I 4 ) -
BLASTn® Align two or more sequences® e = -
BLASTN programs search Select the sequence database to =
nucleotide databases using a fun searches against. No
BLASTp® Nucleotide® . .
BLASTP programs search protein Search database Nucleotide Basic Local Alignment Search Tool <
databases using a protein query collection (nrint) using Blastn
Nucleotide BLAST® Blastx® BLAST est une méthode de recherche heuristique utiiisée en
Search atabase Nucleotide Start typing in the text box. then :‘""”""“““’ *permetde “:”’ :;::9“"‘5 :f’“":"” ”“:";
collection (nr/nt) using Blastn select your taxid. Use the "plus AR O pheurs sbquences 98 NUMONdes o 0 acides amk

et de réaliser un alignement de ces régions homologues Wikipédia

Autres résultats pour nih gov »
Systéme d'exploitation : Type Unix. Linux. macOS et Microsoft

Vidéos Windows
Type : Outil bioinformatique

Derniére version : 290+ (1" avnl 2019)

s Licence : Domaine public

Développé par : Atschul S F, Gish W Miser £ W Lipman D.J
NCBI

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

BLAST® Home RecentResults  Saved Strategies  Help

Basic Local Alignment Search Tool

Search Betacoronavirus Database
BLAST finds reglons of similarity between blological sequences. The program We have created a new BLAST database focused on the SARS-CoV-2 (Severe acute
o protein to sequence and respiratory sy s For further
calculates the statistical significance. Learn more
NCBI GenBank.
Mon, 03 Feb 2020 10:00.00 EST B More BLAST news.
Web BLAST

l|/,

BLAST Genomes

|
Choisir le nucleotide BLAST

7| | Q Rechercher LN @ e

L& C R © & nitps//blast.ncbinim.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&PAGE_TYPE=BlastSearch&LINK_ (]
) vs Nationaitibra NCBI National for Biotechnology Information in to NCBI
®
BLAST  » blastn suite Home RecentResults  Saved Strategies Help

COVID-19 s an emerging, rapidly evolving situation.

Standard Nucleotide BLAST
Tiatn)|_blastp | bisstx | thisstn | thisstx | /
e . Resetpage Bookmark
Enter Query Sequence BEASTE more... age  Bookmar
Enter accession number(s), gis), or FASTA @, Clear  Querysubrange &
From BLAST results will be displayed
To in a new format by default

You can always switch back to the

Traditional Results e.
Or,upload file  ("parcourir. | Aucun fichier sélectionns. @ pag

Job Title
Enter a descriptive title for your BLAST search &

Align two or more sequences &

Choose Search Set

Database © Standard databases (r etc.): ©rRNA/ITS databases © Genomic + transcript databases ©) Betacoronavirus
Nucleotide collection (nr/nt) @

Organism .

opﬁnm Enter organism name or ic mpletions will be suggeste [T exclude '+
Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown @

Exclude [] Models (XW/XP) (] Uncultured/emironmental sample sequences

Optional

Limit to [Z] Sequences from type material

Optional

Entrez Query YoullfiT3 Create custom database

Optional Enter an Entrez query to imit search @

Program Selection


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

Entrer la séquence dans la fenétre

© & hitpsy, AGE_TYPE=BlastSearch&LINK_ B | e @ %%| Q Rechercher

ncbinim.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=

NCBI National Center for Biotechnology Information

BLAST ° 5 blastn suite

COVID-19is an emerging, rapidly evolving situation.
i tion from CDC:

et th

Standard Nucleotide BLAST

blastn | blasto | blastx | tblastn | tblastx |

YN @ ®

Signin to NCBI

Home  RecentResults  Saved Strategies

Help

BLASTH programs search i i i

Enter Query Sequence
Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) & / Clear  Querysubrange &
| 25899995 7 From
(SECRGSHERt SkEILUAdRE gicsRasass .4
[SREASSACES SKRGGCAGSE SIRAGLIGNN Cactcragta a3ackacesd £}
RIRCIARLCT JAGIBSIIRA JIIRALIESIR SARARCAGSR EISCRLELAR - To
GRCCEIGASt AGACACIRAS SAGARLIJAk JUNASARCHR JULLASHRTSS

Or, upload file Aucun fichier sélectionné. @&

Job Title -
Enter a descriptive title for your BLAST search @

[Z] Align two or more sequences &

Choose Search Set

Database @ Standard databases (nr etc.): (rRNA/ITS databases () Genomic + transcript databases () Betacoronavirus
Nudleotide collection (nr/nt) @

Organism

O;gonal ne or id-completions will be suggested [Dexclude -+
Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown @

Exclude [Z] Models (xM/XP) ] Uncultured/emvironmental sample sequences

Optional

Limit to [C1 Sequences from type material

Optional

Entrez Query YoullliT} Create custom database

Optional Enter an Entrez query to limit search @

Resetpage  Bookmark

BLAST results will be displayed
in a new format by default

You can always switch back to the
Traditional Results page.




Cliquer sur Blast

Lin@D e =

€)> C o © & httpsy/blast.ncbinim.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&PAGE_TYPE=BlastSearch&LINK_ 8 - | | Q Recher
Enter a descriptive title for your BLAST search @
7] Align two or more sequences &
Choose Search Set
Database © Standard databases (nr etc.): ©RNA/TS databases © Genomic + transcript databases (© Betacoronavirus
Nucleotide collection (nr/nt) L)
Organism
s : P e suggests Dexclude *
Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown @
Exclude [Z1 Models (xM/XP) ] Uncuttured/environmental sample sequences
Optional
Limit to [T] Sequences from type material
Optional
Entrez Query Youlllif} Create custom database
Optional Enter an Entrez query to limit search @ =
Program Selection
Optimize for ® Highly similar sequences (megablast)
© More dissimilar sequences (discontiguous megablast)
© Somewhat similar sequences (blastn)
Choose a BLAST algorithm &
Search database Nucleotide collection (nr/nt) using Megablast (Optimize for highly similar sequences)
[7] show results in a new window
Algorithm parameters 7
4
Support center  Mailing list (8%

BLAST is a registered trademark of the National Library of Medicine PP LEnICr S MaRDe I
Le programme blast va comparer la séquence (la seéquence requéte ou query) avec les
séquences de la base

& c @ © @ nhiipsy/olast.ncbinimnih.gov/Blast.cgi s @ || Q Rechercher LN @O

m) S. National Library of Medicine
N

ational Center for Biotechndlogy Information

COVID-19 is an emerging. rapidly evolving situation.
i from CDC:

Getthe

Getthe

BLAST ° » blastn suite » results for RID-7PWP4M50016

Home RecentResults Saved Strategies Help

Search Summary v

© How to read this report? @ BLAST Help Videos *DBack to Traditional Results Page

Job Title Nucleotide Sequence Filter Results
RID TPWPAM50016  Search expires on 03-26 23:03pm  Download All v
Organism only top 20 will appear exclude
Program BLASTN@  Citation v & D E2 D
Database Nt Seedetails v ‘ Type common name, binomial, taxid or group name ‘
Query ID Icl|Query_62969 + Add organism
Description None Percent Identity E value Query Coverage
dna
i
Query Length 859
Other reports Distance tree of results MSAviewer @
Graphic Summary Alignments Taxonomy
Seq producing significant ali Download ¥ Manage Columns ¥  Show
select all 100 sequences selected GenBank  Graphics stance tree of results
—
N Max Tol QY E | Per B
. escrption Score Score Cover value ldent 0"

L casei strain B1 168 ribosomal RINA gene._partial sequence

L casei strain BM10 16S ribosomal RNA gene. partial sequence

L casei strain 25A3 16S ribosomal RNA gene._partial sequence

L fermentum strain MBO003 168 ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain ES81 16S ribosomal RNA gene._partial sequence

L paracasei strain NS16 16S ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain NS12 16S ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain ABK 16S ribasomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain CACC 566 complete genome

L paracasei strain TD 062 complete genome

L paracasei strain 1490 16S ribosomal RNA gene _partial sequence

paracasei strain MG5191 168 ribosomal RNA gene._partial sequence

L paracasei strain MG5190 16S ribosomal RNA gene_partial sequence

L paracasei strain MG5189 168 ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain MG5179 168 ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain f3 165 ribosomal RNA gene_partial sequence

L paracasei strain f2 165 ribosomal RNA gene_partial sequence

L paracasei strain MG5310 168 ribosomal RNA gene. pattial sequence

L paracasei strain MG5245 168 ribosomal RNA gene. partial sequence

L paracasei strain LMT13-95 168 ribosomal RNA gene. partial sequence

uncultured bacterium partial 16 rRNA gene

L paracasei strain SHTR-1 16S ribosomal RNA gene. partial sequence

0000000000000 000d0REE0[a@

1570 1570 99% 00 99.77% KY764324 1

1561 1561 99% 00 9953% KY7643291
1657 1557 98% 00 99.88% KC9672101
1654 1554 98% 00 99.76% MTO71603 1
1654 1554 98% 00 9976% MT044253 1
1664 1564 98% 0.0 99.76% MT044251.1
1664 1564 98% 0.0 99.76% MT044244.1
1854 1664 98% 0.0 99.76% MN9946251
1864 7759 98% 0.0 99.76% CP048003.1
1864 7759 98% 0.0 99.76% CP0443611
1554 1554 98% 0.0 99.76% MN7500221
1554 1554 98% 0.0 99.76% MN7433451
1554 1554 98% 00 99.76% MN7499441
1554 1554 98% 00 99.76% MN7499431
1554 1554 98% 00 99.76% MMN7499391
15654 1554 98% 00 99.76% MMN7444241
1554 1554 98% 00 99.76% MMN7444231
1664 1554 98% 0.0 99.76% MN720512.1
1664 1554 98% 0.0 99.76% MMN704668.1
1854 1664 98% 0.0 99.76% MNE396211
1864 1664 98% 0.0 99.76% LR6504981

1654 1864 98% 0.0 99.76% MNE99TI51

[= Feedback

Plus le
score est
grand,
plus la
qualité est
bonne et
plus le
pourcenta
ge
d'identité
est élevé




Les résultats de BLAST

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

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

couleur

La séquence
requéte (Query)
est représentée
par la ligne
épaiss

R - i —

{2 hover to see the title & click to show alignments AlignmentScores  [ll<40 [40-50 [Ms0-s0 [Ws0-200 MW>=200 @

100 sequences selected @
Distribution of the top 116 Blast Hits on 100 subject sequences

> 1 1 I (i 1 |
150 300 450 600 750

1

Le score de
chacun des
alignements
est indiqué
par une des 5
couleurs
différentes

= Feedback

o Résultat détaillé, fournissant pour chaque séquence résultat (subject), I'alignement
avec la séquence requéte (query).

€ c o

© & nhttpsy/blast.ncoinim.nih.gov/Blast.cgi ¥ | | Q Rechercher v Iin @D @
Descriptions Graphic Summary m Taxonomy
Alignmentview | Pairwise v | [] cosfeature @ Download v

100 sequences selected @

& Download v GenBank Graphics ¥ Next <«Descriptions

Lactobacillus casei strain B1 16S ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: KY764324.1 Length: 860 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 856 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1570 bits(850) 0.0 854/856(99%) 1/856(0%) Plus/Plus
Query 1 99999999 G 60
[ N
sbjet 1 cac: T 60
Query 61  TGARAGCCCTCGGCTT n A AGAAG 120
LLEEEEEREE e b e e e e rernl
Sbjct 61  TGAA T c 120
Query 121 AGGAC TG 180
FECELEUREEEECEE LT P CE LR LT
Sbjct 121 AGGACAGT T CAGTG 180
Query 181 GCG: TGT! ACTGACGCTGAGGCTC GAACA 240
AR NNy
Sbjct 181 GCG: TGAC TC 240
Query 241 c 300
R
sbjet 241 TGCCGTARAS 300
Query 301 CGCC GCT CATT: 360
TR e e e b e e et
sbjct 301 CG GCTAACK 360

Query 361 TTGRAACT G
[N NANANEY)

AATTG. TTCG
[
Sbjct 361 TTGAAACTCAAAGGAATTGACGGG GCACAA( G 420 5 Feedback




TP5. Analyse structurale et modélisation moléculaire
La modélisation moléculaire permet la prédiction de la structure 3D d'une protéine a partir de sa
structure primaire (I'enchainement des acides aminés qui la composent), en prenant en compte les

différentes propriétés physico-chimiques des acides amines.

La Protein Data Bank (PDB) est la base de données dédiee au stockage de la structure des
protéines obtenues expérimentalement (par RMN, cristallographie et diffraction de RX, et par

microscopie électronique).

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

e ~ Analyze ~ Download ~ Leam ~ More ~

RCsSB PDB

Por-101 A g el -9 JEURTRD

#» Deposit
Q search

Eal Visualize

i Analyze cCovID-19 :
CORONAVIRUS
#» Download Resourcés *

Applications

1- Trouver dans la base Genbank la seéquence 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



