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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  

Il 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 bibliographiques (Pubmed) 

(TP réalisé) 

 
 
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 : 

 Case-Fatality Rate and Characteristics of Patients Dying in Relation to COVID-19 in Italy.  

Onder G, et al. JAMA. 2020. PMID: 32203977.  

 Rapid Progression to Acute Respiratory Distress Syndrome: Review of Current Understanding of 

Critical Illness from COVID-19 Infection.  

Goh KJ, et al. Ann Acad Med Singapore. 2020. PMID: 32200400  

 Treatment for severe acute respiratory distress syndrome from COVID-19.  

Matthay MA, et al. Lancet Respir Med. 2020. PMID: 32203709.  

 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.  

 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/


TP4 : 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 gcgaaggcgg 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 

 

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


Choisir le nucleotide BLAST 

 
 

Entrer la séquence dans la fenêtre 

 
 

 Cliquer sur blast  

 



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

base. 

 

Les résultats de BLAST 
 

La page résultat est divisée en 3 parties :  

 La liste des séquences avec leur score et leur E-value  

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Plus le 

score est 

grand, 

plus la 

qualité est 

bonne et 

plus le 

pourcenta

ge 

d'identité 

est élevé. 



 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). 

 

 
 

 

 

 
 

La séquence  

requête (Query) 

est représentée 

par la ligne 

épaisse 

 Le score de 

chacun des 

alignements 

est indiqué 

par une des 5 

couleurs 

différentes 


