Université de JIJEL

Licence Microbiologie

TP Bioinformatique

Enseignant : Mohamed SIFOUR

TP2 : Recherche des séquences dans les bases de données (Genbank)
(TP réalisé)

Application :
- Trouver dans la base Genbank la séquence dont le numéro d’accession est le suivant : MT020781

1l s’agit de la séquence du génome du coronavirus (Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2
isolate).
- Résumer les informations accompagnant la séquence.

TP3 : Bases de données bibliographigues (Pubmed)
(TP réalisé)
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Applications
- Trouver des articles sur le coronavirus dans Pubmed

- Trouver des informations sur coronavirus covid-19 dans le service MeSH database.

- Pour plus d’informations sur le coronavirus, consulter les articles suivants :
e Case-Fatality Rate and Characteristics of Patients Dying in Relation to COVID-19 in Italy.

Onder G, et al. JAMA. 2020. PMID: 32203977.
e Rapid Progression to Acute Respiratory Distress Syndrome: Review of Current Understanding of
Critical IlIness from COVID-19 Infection.
Goh KJ, et al. Ann Acad Med Singapore. 2020. PMID: 32200400
e Treatment for severe acute respiratory distress syndrome from COVID-19.
Matthay MA, et al. Lancet Respir Med. 2020. PMID: 32203709.
e Should COVID-19 Concern Nephrologists? Why and to What Extent? The Emerging Impasse of
Angiotensin Blockade.
Perico L, et al. Nephron. 2020. PMID: 32203970 Review.
o Rational use of face masks in the COVID-19 pandemic.
Feng S, et al. Lancet Respir Med. 2020. PMID: 32203710.



https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32203977/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32200400/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32200400/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32203709/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32203970/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32203970/
https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/32203710/

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

TP4 : Comparaison des séguences (Alignement)

- 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 :

99g9gggggtt tccggattta
cggcttaacc gaggaagcgc
gtagcggtga aatgcgtaga
gctgaggctc gaaagcatgg
gctaggtgtt ggagggtttc
gaccgcaagg ttgaaactca
aagcaacgcg aagaacctta
gggcaaaatg acaggtggtg
gagcgcaacc cttatgacta
gaggaaggtg gggatgacgt
ggtacaacga gttgcgagac
tgcaactcgc ctacacgaag
gggccttgta cacccssca
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Le programme blast va comparer la séquence (la séquence requéte ou query) avec les séquences de la
base.

Les résultats de BLAST

La page résultat est divisée en 3 parties :
o Laliste des séquences avec leur score et leur E-value
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L casei strain B1 168 ribosomal RNA gene. partial sequence 1670 1670 9% 0.0 99.77% KY764324.1
L case strain BM10 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1561 1561 99% 0.0 99.53% KY764320.1 pourcenta
L case strain 25A3 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1667 1557 98% 0.0 99.88% KCOET210.1
L fermentum strain MBO003 16S ribosomal RNA gene. partial ssquence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MIO71603.1 ge
L paracasei strain ESB1 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1654 1554 08% 00 99.76% MT0442531 d'identité
L paracase strain NS16 165 ribosomal RNA gene. partial sequence 1654 1554 98% 0.0 99.76% MI0442611
L paracasei strain NS12 16§ ribosomal RNA gene. partial sequence 1664 1554 9B% 0.0 99.76% MI044244.1 est élevé
L paracase strain ABK 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1654 1554 98% 0.0 99.76% MNS946251
L paracasei strain CACC 566 complste genome 1654 7753 98% 0.0 99.76% CPO480031
L paracasei strain TD 062 complste genome 1654 7753 98% 0.0 99.76% CPO443611
L paracase strain 1490 16S ribosomal RNA gene._partial sequence 1554 1554 98% 0.0 99.76% MN750022.1
L paracasei strain MG5191 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1554 1554 98% 0.0 99.76% MN749945 1
L paracasei strain MG5190 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1654 1554 98% 0.0 99.76% MN7499441
L paracasei strain MG5189 165 ribosomal RNA gene. partial sequence 1554 1554 98% 0.0 99.76% MN7499431
L paracasei strain MG5179 165 ribosomal RNA gene. partial sequence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MMN7499391
L paracasei strain f3 168 ribosomal RNA gene. partial sequence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MN7444241
L paracasei strain 2 168 ribosomal RNA gene._partial sequence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MN7444231
L paracasei strain MG5310 165 ribosomal RNA gene. partial sequence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MMN720512.1
L paracasei strain MG5245 16S ribosomal RNA gene. partial sequence 1664 1554 98% 0.0 99.76% MNT04668.1
L paracasei strain LMT13-95 168 ribosomal RNA gene. partial sequence 1654 1554 98% 0.0 99.76% MNEBIED11
uncultured bacterium partial 165 RNA gene 1654 1554 98% 0.0 99.76% LRE50495.1
u L paracase strain SHTR-1 168 ribosomal RNA gene. partial sequence 1854 1554 98% 0.0 09.76% MNS997151




e Une vue graphique générale (Graphic summary) des séquences résultats avec différentes couleur
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Lactobacillus casei strain B1 16S ribosomal RNA gene, partial sequence
Sequence ID: KY764324.1 Length: 860 Number of Matches: 1
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