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pitre 2 : Les Banques et les Bases
Données Biologiques




lase de données Vs banques de données l

Une base de données, usuellement abrégée en BD ou BDD , Une base de
données est un fichier ou un ensemble de fichiers permettant le stockage
permanent ou temporaire des informations ainsi que I'acces a ces
informations devenues.

Une banque de données est une base de données (car tableau structuré)
mais qui contient des informations biologiques hétérogenes (virus,
bactéries, champignons, végétaux, animaux) alors qu’une base de données
est plus spécialisée (base spécifique a E. coli, a Bacillus, etc.).



*Exemple: Organisation des données

Notes de la matiere : Bioinformatique (M1-Biochimie Appliquée) S1 (2018-2019)

N® [Matricule Nom prénoms Exam TD TP Moyenne
1| 1534048283  |ABDELOUAHAB  |Nihed 14.5 16 15.1
2| 1534049328  |ABDENNOUR Fatima 14 12 13.2
3| 1534046258  |ABDERREZZAK |Oualid = 15 13.8
4] 1534065132  |AGGOUNE Kaouther 155 16 15.7
5| 1534044511 |AISSANI Zeyneb Dl 15 14.85
8 1534046107  |AKLOUCHE Nour EI Houda = 14 12.8
7| 1534063927  |ALIOUCHE Amira 13.75 15 14.25
8| 1534044540  |ALLAG Sara 12.25 11 11.75

Grace a cette organisation, on peut retirer facilement des informations (nombre
d’étudiants, nombre de garcons, notes de TP supérieures a 15...etc.)



-se de données Vs banques de donné-
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Les Bases de données biologiques

Elles sont divisées en 4 catégories :
1. Bases de données généralistes
2. Bases de donneées spécialisées
3. Bases de données de structures
Exemple: PDB (est une base géenéraliste aussi).
4. Bases de données bibliographiques

Exemple: Pubmed.



Les banques et les Bases de données biologiques
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1- Banques de données géneéralistes

Banques de données de séquences nucléiques

L
E

EMBL (European Molecular Biology Laboratory ou Laboratoire Européen de

-

Biologie Moléculaire) : banque européenne créée en 1980 et financée par 'EMBO
(European Moleculary Biology Organization). elle est aujourdhui diffusée par 'EBI

(European Biomformaties Institute, Cambridge] UK) :

L
£ J

» GenBank : créée en 1982 par la société IntelliGenetics et diffusée mamtenant par le
NCBI (National Center for Biotechnology Information. Los Alamos, US) :
* DDBJ (DNA Data Bank of Japan) : créée en 1986 et diffusée par le NIG (National

L
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Institute of Genetics, Japon)



1- Banques de données géneéralistes

Banques de données de séquences nucléiques

« EMBL (Europe) devenue aujourd'hui ’ENA= European Nucleotide Archive
- http://www.ebi.ac.uk/ena

* GenBank (USA) - http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

« DDBIJ (Japon) DNA DATA BANQUE OF JAPAN-> http://www.ddbj.nig.ac.jp

2

Ces trois principales bases sont interconnectées dans le cadre d’un consortium
appelé International Nucleotide Sequences databases Collaboration (INSDC)



1- Banques de données géneéralistes

&
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Banques de données de séquences protéiques

PIR-NBRF (Protein Information Resource-National Biomedical Research
Foundation) : créée en 1984 par la NBRF (National Biomedical Research
Foundation). Elle est maintenant un ensemble de données 1ssues du MIPS (Martinsried
Institute for Protein Sequences, Munich, Allemagne) et de la banque japonaise JIPID
(Japan International Protein Information Database) :

SwissProt : créée en 1986 a I'Université de Genéve et maintenue depuis 1987 dans le
cadre d'une collaboration. entre cette université (via ExPASy. Expert Protein Analysis
System) et I'EBI. Celle-c1 regroupe aussi des séquences annotées de la banque PIR-

NBRF ainsi que des séquences codantes, traduites de 'EMBL.



Elles contiennent la protéine obtenue de plusieurs mameéres différentes :
» in silico : déduite a partir de la séquence nucléique. par simple traduction du ou des exons

la codant
» 1solée a partir de la cellule

» 0u encore par geénie géndtique

&

Ces deux bases de données sont regroupées dans un consortium
Universal Protein Resource «UniProt »



2- Bases de données spécialisées

Dédiées a un organisme :

{ (2]
" tair

e Flybase : Drosophile http://flybase.org

e HIV database : www.hiv.lanl.gov/
e Porteco: Escherichia coli http://www.porteco.org
e Arabidopsis thaliana: TAIR https://www.arabidopsis.org




2- Bases de données spécialisées

Dédiées a un type de séquences particulier :

.ﬂé‘ EPD

\»
L)
v GENUDMES ONLINE DRTARASE

.
hetp: iwww.imgt.org ® Online Mendelian Inheritance in Man
OMIM An Online Cataleg of Human Cenes and Cenetic Disorders

Updated 9 October 2015

¢ IMGT : données d’'immunologie http://www.imgt.org

e EPD : Eukaryotic Promoter Database http://epd.vital-it.ch

e The European ribosomal RNA database
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/rRNA

* Online Mendelian Inheritance in Man http://www.omim.org

e GOLD: Genome Online Database https://gold.jgi.doe.gov



2- Bases de données spécialisées

Ensembl : Base intégrative génomique (annotation du génome)

Prosite: Recense les motifs protéiques ayant une signification
biologique.

Reactome: Base intégrative métabolique.

Pathway database: Visualisation, interpretation, et analyse des
connaissances des voies.

Kegg pathway: Intéractions moléculaires et réaction.

PFAM: base de domaines protéiques



Advantage et inconvenient des bases généralistes et
spécialisees

Généralistes

Advantage: Tout est consultable en une fois.
Inconvenient: Difficile a maintenir, difficile a intérroger.
Spécialisées

Advantage: Facile 3 mettre a jour les données, verifier leur integrité,
oufrir une interface adaptée.

Inconvenient: Ne cible pas toujours ce que |'on veut, toutes les
banques possibles n existent pas.



3- Bases de données de structure

* La Protein Database (PDB) stockent les structures
protéiques obtenues par RMN ou cristallographie

* Une entrée contient donc les coordonnées de tous
les atomes de la structure

Purine Nucleoside
Hemoglobin Streptavidin Phosphorylase

http://mm.rcsb.or;b

L,

PDB ID: 4HHB PDB ID: 1STP PDB ID; 4EAR




4- Bases de données bibliographiques

10001001101
III BO10101001 11
168100

Relative aux sciences biologiques et médicales
Appartient a la bibliothéque nationale de médecine des Etats-Unis d'Amérique (NLM).

Accessible en ligne via l'interface PubMed (https.//www.ncbi.nlm.nih.qov/pubmed/ )

Donne acces a: plus de 26 millions d’articles scientifiques provenant d’environ 6000
revues


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/

Mot Clé

& ﬂ' & https://www.ncbi.nim.nih.gov/pubmed/?term=acetylcholing#ferase B @ 'E

:—: NCBl Resources[~] How To ign in to NCBI

PmeEd-gW Pubhed wacetylcholinesterase |

LIS Mational Library of Medicine

National Institues of Health Create 2o alert  Advanced Help
Article types Format Summary ~ Sort by: Best Match ~ Per page: 20 Sendto~  Filters: Manage Filters
Clinical Trial
Review Sort by:
Customize . Search results
Best match Most recent
Text availability ltems: 1 to 20 of 31887 Page [1 | of 1595 Next>  Last=» _
Abstract
Free full text
Full text ] Acetylcholinesterase: A Primary Target for Drugs and Insecticides.

T 1hapa s, Lv M, Xu M.
Mini Rev Med Chem. 2017;17(17):1665-1676. doi: 10.2174/1389557517666170120153930. Review.
5 years PMID: 28117022

10 years Similar articles
Custom range. ..

Publication dates

Species [ Immunopurification of Acetylcheolinesterase from Red Blood Cells for Detection of Nerve Agent Download TSV
Humans 2. Exposure.
Other Animals Dafferner AJ, Schopfer LM, Xiao G, Cashman JR, Yerramalla U, Johnson RC, Blake TA, Lockridge O.

Chem Res Toxicol. 2017 Oct 16;30010):1857-1910. doi: 10.1021/acs.chemrestox. Th00209. Epub 2017 Sep 25. Related searches =
Clear al PMID: 28392361  Free PMC Article

o ; acetylcholinesterase inhibitor
Similar articles

Show additional filters

[/ Recombinant Acetylcholinesterase purification and its interaction with silver nanoparticle.

3. Mirzajani F, Motevalli SM, Jabbari S, Ranaei Siadat SO, Sefidbakht Y. Titles with your search terms _
Protein Expr Purif. 2017 Aug;136:58-65. doi: 10.1016/.pep.2017.05.007. Epub 2017 May 26. CETEQWETS' perspectives and EXPErences of
PMID: 28554558 withdrawing acetylcholi [EMC Palliat Care. 2019]

Similar articles Observation of Acetylcholinesterase in Stress-

induced Depression Phel [J Am Chem Soc. 2019]

] Acetylcholinesterase Inhibitory Alkaloids from the Whole Plants of Zephyranthes carinata.

M R — - Larna_ercals canaratinn nf aratulcholinaetaraea



Affichage de la notice

(Entré)

Format: Abstract - Send to -

Mini Rev Med Chem. 2017;17(1711665-1676. doi: 10.21741339557317666170120153930.

Acetylcholinesterase: A Primary Target for Drugs and Insecticides.
Thapa 8", Ly M, Xu H'.

# Author information

Abstract
BACKGROUND: Acetylcholinesterase is a serine hydrolase that terminates the action of the neurotransmitter acetylcholine by hydrolyzing it

into acetic acid and choline.

OBJECTIVE: The enzyme, containing an ellipsoidal structure, possesses three binding sites such as active site (with catalytic anionic and
esteratic subsites), aromatic gorge and peripheral anionic site, where the inhibiting compounds interact. The acetylcholinesterase inhibitors
bind to the enzyme and interfere with the breakdown of acetylcholine, leading o the depesition of acetylcholine in the nerve synapses and
causing disrupted neurotransmission. Based on this principle of action, many therapeutic drugs for the treatment of different diseases,
pesticides and chemical warfare agents have been synthesized targeting the actylcholinesterase.

CONCLUSION: The present review summarizes the current knowledge about acetylcholinesterase, its structure, function and biosynthesis, its
inhibitors, and mode of action of inhibitors on it. Besides, the review also presents an overview about the resistance mechanism that the
organisms develop due to the over-application of acetylcholinesterase inhibitors.

Copyright® Bentham Science Publishers; For any queries, please email at epub@benthamscience.org.

KEYWORDS: Acetylcholine; acetylcholinesterase; acetylcholinesterass inhibitors; active sites; insecticide resistance; neurotransmission

PMID: 28117022 DOl 10.2174/1380557517866170120153930
[Indexed for MEDLIME]




Recherche avancée

PubMed Advanced Search Builder YoulIL[j 7

(((Acetylcholinesterase) AND butyrylcholinesterase) OR alzheimer) NOT cancer

Edi Clear
Builder
| All Fields v | |Acetylcholinesterase ©  Show index st
/AND v\ Al Fields v | lbutyrykcholinesterase ®  Show index list
R v||‘|| Fields v | alzheimer ©  Show index list
NOT v | I Fields Y lcancer ®  Show index list
AND ¥/ All Fields 1'| © € Show index list

or Add to history
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IS Mational Library of Medicine
Mational Institutes of Health

Article types
Clinical Trial
Review
Customize ...

Text availability
Abstract

Fres full text
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Publication dates
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10 years
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Species
Humans
Cther Animals

Clear al
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Format: Summary = Sort by: Best Match «+ Per page: 20 « Send to »

Search results
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[/ Rivastigmine: the advantages of dual inhibition of acetylcholinesterase and
1. butyrylcholinesterase and its role in subcortical vascular dementia and Parkinson's disease
dementia.

Kandiah N, Pai MC, Senanarong V, Looi |, Ampil E, Park KW, Karanam AK, Christopher S.
Clin Intery Aging. 2017 Apr 18,12:697-707 . doi: 10.2147/CIA 5129145, eCollection 2017, Review.

PMID: 28458525  Free PMC Article
Similar articles

[ Status of acetyleholinesterase and buty_rylcholinesterase in Alzheimer's disease and t‘,’[:ﬂ
2. diabetes mellitus.

Mushtaq G, Greig NH, Khan JA, Kamal MA.

CNS Neural Disord Drug Targets. 2014:13(3):1432-8. Review.

PMID: 25345511 Free PMC Article
Similar articles

L Insilico repurposing of antipsychotic drugs for Alzheimer's disease.

3 Kumar S, Chowdhury S, Kumar S.
BMC Neurosci. 2017 Qct 27:18(1):76. dai: 10.1136/512368-017-0354-5.

PMID: 28078760  Free PMC Article
Similar articles

Help

Filters: Manage Filters
Sort by:

Best match Most recent

Results by year _

|
Titles with your search terms =

Oxidative stress, dysfunctional glucose
metabolism and Alzheil [Nat Rev Neurosci. 2019]

Inhibition of acetylcholinesterase and
butyrylcholin [J Enzyme Inhib Med Chem. 2019

Dementia in Down syndrome: unigue insights for
Alzheimer disease reseal [Nat Rev Neurol. 2019]

See more...

Find related data =
Database: ‘ Select v




GCenBank

Banque de donnée des séquences génétiques (ADN, ARN et protéines)

Banque Américaine appartenant au NCBI (centre national américain pour I'information en
biotechnologie)

Accessibles gratuitement en ligne via son site web:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

Contenu: 215 millions de séquences (390 milliards de bases) provenant de 100000
organismes.

Cette bangue se construit en recevant des séquences provenant de différents laboratoires
a travers le monde.

Formats disponibles: Text (Genbank) et Fasta



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

Format GenBank

Compte courant de

nucléotides

séquence nucléique
(format GenBank) %

Descripteur de

fin de fichier ====3p{ /7]

JRIGIN

=

121
181
241
381
361
471
481
341
281
661
721
781
841
281
961
lazl
1a81
1141
1281
1261
1321
1381
1441
158l
1561
1521
1581
1741
138l
136l
1321
1381
g4l
21al
2161

ctctococcte
ZccgacagtE
ttetttctcc
cacacgcctt
gtegegecte
cgggEcattc
ECESagCoal
geggtgetag
ccaggttite
tacctcaace
atctatggee
Ttgstacagg
ttococtggoce
ctggccctige
acgctgtite
BECCEZSEECC
acggtggsca
cctocagece
gcgcaggtco
tococttogtec
grggeagact
tttctgettt
gegttocteE
gtggtcctec
ctgagcgatg
ctepectgccc
tocctggcccc
cococtggace
cgatactzes
ccacaatgec
ctggagetec
asattgctca
caccgcteea
getcgctect
cctagotgta
tecccatoce
ggctgagctc

agtctttecca
cocctaatctco
Cagcagacgc
ccctpgctic
SZEECCgESE
EcctEaagac
CCaTEgEaCC
acgctacaac
agggCaccga
tetegpacacc
gteecticta
CLEagaggac
tgccggeeag
egtgggteca
EZEAgagCec
tegttccacag
tgggegagec
gcactagtog
tggtgaacca
cigteggtage
tccacgecct
BCEEEECCCC
CLEgEmtEcE
agttacacags
tggteggocga
a2EgtEcccE

tgtggatege
cctotogaas

cCgactitgc
ccocgtacac
ggcgggopct
ECECCAaccga
gctcctacat
Cagaccigte
tatactattt
Caccoccacce
ctccocpogt

acctEccoca
ctcoctoctg
cgcctgcoct
cccactoctt
ggatgcagag
CoCCEEEEES
coptopcttt
cticcagagt
gatgiggaac
gtacccccegg
cagtgegecc
tgtgcteete
Cogagaggce
ggagaacgts
gggagrogcc
ggccgtectg
cogtogcage
gagtoacaca
cgaatggcac
tggagacttic
gcaggtectg
agecttcagc
ggtcgggett
ctepctgcat
ccacaatgic
getctacgoc
getpccccac
ctacacggca
CCECacages
ggcggggect
ggcgcocag
cacgctcgac
ggtgcactag

BCCCCEECEE
gtttcagegec

cgacgtcoco
gccttogocc

cctoctotpe
gcttotogac
gcagoccatga
ctoctoctoc
ctegctegtpa
cctgtctote
ctgccaccgs
gtctgctace
cccgaccgte
cctacatcocc
toctocttes
toccetgaact
ccgggcaats
gcagocticg
tcgeteegca
cagegoEgte
BCCECECEEC
gagctgstag
gtgctgoctc
ctcagtgaca
gtgestetes
Bmagacaacg
CCCCaggtaa
CCCEagEace
gtgtgccccg
tacgtctitg
gectacgaga
EagEagaEaa
gatcccaatg
cagcagtacg
goctgogoct
ESZECEEREC
aagsaccagt
gacccccatg
tgzectatas

Cggggctoce
tcteggcteca

E'ECTEEECE Paquet de 10 nucléotides
cgacccttca

gECCCCCgca
tcteectoct
CEEtECETER
ctttcctzes
agcccasgca
agtatgtgea
agcigagoga
ccacccctet
acgtegtacea
8ccgEgtEes
tgggtctoct

gggetgacce
tecacctgct

ccocccaateg
TEEcccacct
cocteccttcg
asgaaagogt
coocagaggs
tgaagzatea
agtctctcat
gtgacctgec
CEECacgoctT
tggcccaget
aacaccgipc
tcgagttcat
tcttcgoccca
AgCoCCgaga
ttagtctgea
tctggaaccg
gccagtggaa
tcgaccacta
tococtocgete
CBCAgACEEE
ggtcctctgs
agtasactet

gtgtctectig
Egetegagga
BEECCEECTE
catcococttt
gccttggtea
caccctatac
ggactgoctig
cctegtctee
tgeccgctic
agccttigec
ggcstcagage
gacatcagtg
gtccocgocc
accctggecc
tgtggectet
gacacgacca
cittcocgetic
cctcatcaac
ggectcgtat
CEgCCgggcc
agccgagect
ESEEEAEECC
ggctggocea
ticcacgctc
ctttgggatc
ECEactgate
CCCCEageec
cctgogeceg
cttcctcoccc
ggccgagtic
Cagcaagcag
CECCCgECEC
CCCcagactc
catgtcttca
tacaggcc

Fichier stockant une séguence nucléique avec une
organisation bien précise

60 nucléotides par ligne

(6 paquets)



Human acetylcholinesterase (ACHE) mRNA, complete cds

GenBank: M35040.1
FASTA  Graphics

Goto:
o LOCUS
Définition et DEFINITION
numéro d’accession ACCESSTON
VERSION
EYWORDS
SOURCE
Organisme et ORGANISM
taxonomie
REFERENCE
AUTHORS
Références
bibliographiques TITLE
JOURNAL
PUBMED
COMMENT
ga—
FEATURES
source
Caractéristiques
D\e la sgqyence: —
géne, région...etc
gEI'IE
e

HUMACHE 2218 bp mRNA linsar §/ PRI 89-JUN-1995

Human acetylcholinesterase (ACHE) mRNA, complete ¢
M55a4a

Date de soumission

f"55f4§’-ﬁ st Type de molécule: linéaire ou

acetylcholinesterase. - -

Homo sapiens (human) circulaire

Homo sapiens

Eukaryota; Metazoa; Chordats; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;

Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;

Catarrhini; Hominidas; Homo.

1 (bases 1 to 2218)

Soreq,H.E., Ben-Aziz,R., Prody,C.A., Seidman,S., Gnatt,A.,

Meville,L., Lieman-Hurwitz,J., Lev-Lehman,E., Ginzberg,D.,

Lapidot-Lifson,Y¥. and Zakut,H.

Molecular cloning and construction of the coding region for human

acetylcholinesterase reveals a G + C-rich attenuating structure

Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 87 (24), 9683-9692 (1998)

2263619

Original source text: Human 21-week old fetus DNA, and cONA to

mRNA.
Location/Qualifiers
1..2213
forganism="Homo sapiens”
/mo]_type="nRIA" Ce format contient également une
fdb_xref="taxon:3606" , ; . \
/nap="7q21" foule de métadonnées relative a
[dev_stage="21-week-old fetus" |a Séquence en questlon

/tissue_lib="lambda-gtl@"
1..2213
/gene="ACHE"




Caracteristiques
De la séquence:

gene, région...etc.

Propriétés et
séguence
peptidique

1

fmol type="mRANL"

fdb_xref="taxon:3686"

/map="7q22"

fdev_stage="21-week-old fetus"

[tissue_lib="lambda-gt1@"

1..2218

/gene="ACHE"

1..2218

/gene="ACHE"

Jproduct="acetylcholinesterase”

/note="G80-115-745"

157..2881

/gene="ACHE"

/EC_number="3.1.1.7"

/codon_start=1

/product="acetylcholinesterase"

fprotein id="AAAG8151.1"

fdb_xref="GDB:G8@-118-745"
Stranslation="MRPPQCLLHTPSLASPLLLLLLWLLGGGYVGAEGREDAELLYTVR
GGRLRGIRLKTPGGPVSAFLGIPFAEPPMGPRRFLPPEPKQPWSOVVDATTRQSVCYQ
YVDTLYPGFEGTEMWNPHRELSEDCLYLNVWTPYPRPTSPTPVLVIWIYGGGFYSGASS
LOVYDGRFLVQAERTVLVSHMNYRVGAFGFLALPGSREAPGNYVGLLDQR LALQWVQENY
AAFGGDPTSVTLFGESAGAASVEMHLLSPPSRGLFHRAVLQSGAPNGPWATVGMGEAR
RRATQLAHLVGCPPGGTGGNDTELVACLRTRPAQVLVHNHEWHVLPQESVFRFSFVPVY
DGDFLADTPEALINAGDFHGLOVLVGVVKDEGSYFLVYGAPGFSKDNESLISRAEFLA
GVRVEVPOVSDLAAEAVY LHYTDWLHPEDPARLREALSDVYGDHNVVC PVAQLAGRLA
AQOARVY AYVF EHRASTLSWP LWMGVPHGYEIEFIFGIPLDPSRNYTAEEKIFAQRLM
RYWANFARTGDPNEPRDPEAPOWPPYTAGAQQYVSLDLRPLEVRRGLRAQACAFLNRF
LPKLLSATDTLDEAERQWKAEFHRISSYMVHIKENQFDHYSKQDRCSOL"

228..291

/gene="ACHE"

Jnote="G88-118-746; does not fit consensus”

31@..1998

/gene="ACHE"

/product="acetylcholinesterase"

JEC number="3.1.1.7"

Snote="G08-118-745"
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Créée en:1980 en Allemagne

Financée par :I'EMBO (European Molecular Biology Organisation)

Hiérarchisée par : 80 groupes de recherche provenant de 24 payés européens

Contenu: 248 millions de séquences nucléiques

Accessible gratuitement en ligne : https://www.ebi.ac.uk

Formats disponibles: Text (Genbank), Fasta et XML



https://www.ebi.ac.uk/

Format Fasta

Une seule ligne d’en-tete

Le premier caractére est obligatoirement >

La séquence commence en deuxieme ligne et se continue sur autant de lignes que
nécessaire

Pas d’espace entre les nucléotides



>EMNA|MS5584a | MS5684a@ .1 Human acetylcholinesterase (ACHE) mRMNA,
CTCT T CATCT T TGO CAAC T CCACC TCCTCTOCAGCTOAGCOAT AACCCT TGO
GCCeACAGToCCCTAATCTCCTCCCTCCTOGC TTECTCOACCGACCCTTCACCCTTTCCCT
TTCTTTCT OO CAGCAGAC G CGCCTOCCCTGCAGCCATOAGOCCCCCGCAGTGTCTGCITG
CACACOCCTTCCCTOOC TTCCCCACTCCTTCTCCTCCTOCTCTGOCTCCT GO TomAGGA
GTOooeGCToAGGEC CoaGAGEATOCAGAGCTOGC TGO TEACGGTOCGTOOGGEC OGOl TG
CoaoaCATTCOCCTOAAGACCC OO CCTGTCTCTGCTTTCETOOOCATCCCCTTT
GCOoAGCCACCCATOOEACCCCOTCOCTTTC TGO CACCOOAGC CCAAGCAQCCT TGO TCA
COooaTEoTAGACOGCTACAACCT TCCAGAGTATCTGCTACCAATATOGTOOACACCCTATAL
CCAGOTTTToAGOGCACCGAGATOTOOAACCCCAACCOTOAGCTOAGCOAGOACTOCCTG
TACCTCAACOTOGTEERACACCATACCCCCOQCCTACATCCCCCACCCCTOGTCCTCGTCTGG
ATCTATGGOEOTOEC T TCTACAGTOEOGCCTCCTCCT TOGGACGTAOTACGATOOQUCCGCTTC
TTOGOTACAGOCCOARAGGACTGTOC TGO TOTCCAT GAACTACCOOOTOEEAGCCTT TGGL
TTCCTGGCCC TGO CGoaeAoCCoAsADGCCCCoOoLGECAATOGTOOOTCTCCTOOAT CAGAGD
CTOOCCCTOCAGTEEOToCAGGAGAACGTOGCAGCCT TCOOEOGGTEACCCoACATCAGTG
ACQCTGTTTOOOGAGAGCOGUGLOAGCCGCC TGO TOGGCATGCACCTGCTOGTCCCCGTTC
AQCCOGEECCTOaT TCCACAGGGCCOTGCToCAGAGC OO TOCCCCCAATOEACCC TGOGECT
ACOOTEEECATOGEAGAGGUCCOTCGCAGEOCCACOCAQUTOOCCCACCTTOTGGGCTGT
CCTCCAGOCGECACT OO TEEEAATOACACAGAGC TOOTAGCCTGCCT TCGGACACGATCTA
CCaCAgoTCCTOOTEAACCACGAATOOCACOTOCTOCC TCAAGALAAGCGTCTTCCGGOTTE
TCCTTCGTOCCTGTOOTAGATGEASACTTCCTCAGTOACACCCCAGAGOCCCTCAT CAAL
GOCOooAGACT TCCACOOCCTOCAGETGCTOGTOEOGTOTAOTEAAGEATGAGOOGCTCOTAT
TTTCTGGTTTACOGGGOCCCCAGOCT TCAGCAAAGACAACGAGTCTCTCATCAGCCGOGECT
GAGTTCCTOOCCOGEEaToCoEETCooooT TCCCCAGOTAAGT GACCTOECAGCCGAGECT
GTOOTCCTOCATTACACAGACTGOCTGCATCCCGAGOACCCOOCACGCCToAGEOAGETIT
CTOoAQUGATOTEG TGO GACCACAATGTCOTGTGCCCCOGTOOoCCCAGETOGQC THEGEIEA
CTOOCTeCCCAGOGGTOCCCGEGTCTACGCC TACGTCT TTGAACACCGTGCT TCCACGCTC
TCCTOGCCCCTOTGoATGEOOGLOTOCCCCACGOCTACOAGATCGAGT TCATCTTTGOGATC
CCoCTOoACCCCTCT CoAAACT ACACOOCAGADODAGAAAATCTTCOCCCAGTGACTGATG
CoATACTOOGCCAACT T TGO CCOCACAGOOGATCCCAAT GAGCCCOOAGACCCCAAGOTC
CCACAATOOCCCCCOTACACGOOOOOOoC T CAGCAGTACGT TAGTCTORACC THGEGEICTG
CTOEAGOTOCaGCEGEoeaCTOC e CCCAGCC TGO CTTCTOOAACCOC T TCCTCCCC
AAATTGCT CAGCOCCACCOACACGCTOQACGADGCOGAGCGCCAGTOOAAGOCCGAGTTE
CACCOCTOoAGQCTCCTACATOGGTOCACTOOAAGAACCAGT TCOACCACT ACAGC AAGCADG
GATCOCTGCTCAGACCTOTOACCCCGoC oA CCCCATGTCCTCOGC T CCQCCCoECCT
CCTAGCTOGTATATACTATT TATTTCAGOGC TOOOC TATAACACAGACGAGCCCCAGACTIC
ToCCCATC OO CACCCCACCCOoACOTCCCCCoooaC T OO TCCTCTOOCATGTCTTCA
GoCToAGCTCCTCCCCOCGTOCCTTCGCCCTC TGO TOCAAATAAACTGT T ACAGECTC

complete cds.



Dna Data Base of Japan

Créée en:1984 au Japon
Contenu: 240 millions de séquences nucléiques, 6.56 milliards de bases

Accessible gratuitement via son site web: https://www.ddbj.nig.ac.jp

Formats disponibles: Fasta, XML


https://www.ddbj.nig.ac.jp/

Recherche des séquences nucléiques via DDBj

1. Sur une page web, tapez I'adresse de DDB;j: https://www.ddbj.nig.ac.jp/
2. Sélectionner « Annotated/Assembled Sequences » et écrire «Acetylcholinesterase »

risé | https://www.ddbj.nig.acjp/index-e.html

4 DDB] Services ¥ Login & Submit Contact Japanese

DDBJ Center | Annotated/Assembled Sequences v(l_lacet‘-;lcholines.terasg |
e ———

CDBJ Center Web Sites
Annotated/Assembled Sequences
ARSA will be unavailable (13 Sep, 9:00 - 11:00} Sequence Read Archive

DDBJ Center provides sharing and analysis services for data from life science researches and advances
science.

Search & Submissions Downloads SuperComputer
Analysis ‘ E“]
Statistics Activities Training About Us

il O =

News from DDBJ Center




3. Raffiner la recherche en cliquant sur « condition search ». Choisir « AND » et ajouter «
homo sapiens » pour rechercher l'acétylcholinesterase humaine.

' Search Condition

Quick Search

acelylcholinesterase homo sapiens D

| Search | AND ¥
OR

Available Fields

' Search Result

Facet

List of Entries

1 - 30 entries / Number of founds: 271 @ FlatFile XML ' Fasta | View selected || Download selected || Download All |

PrimaryAccessionNumber  Definition  Sequencelength  MolecularType  Organism

571129 acetylcholinesterase {I4-E5 doman} [human, tumar cell lines, Genomic, 847 nt). 847 DNA Homo sapiens

AY225516 Homo sapiens acetylcholinesterase membrane anchor precursor PRIMA variant T mRNA, complete cds. a10 mRNA
Homo sapiens

AY225517 Homio sapiens acetylcholinesterase membrane anchaor precursor PRIMA variant [T mRNA, complete cds. 1081 mMRNA
Homo sapiens

AHO05291 Homo sapiens Human acetylcholinesterase (ACHE) gene. 3419 DNA Homo sapiens

AY380077 Homo sapiens N-terminal extended acetvlcholinesterase {ACHE) mRNA. exon Eld and partial cds. 470 mRNA



4. Sélectionner le code «M55040 » correspondant a la séquence de mRNA (séquences
codantes » de I’Acétylcholinestérase humaine.

' List of Entries

1- 60 entries / Number of founds: 271 ® FlatFile O xmL © Fasta| View selected H Download selected H Download Al

PrimaryAccessionNumber  Definition  Sequencelength  MolecularType  Organism

S71129  Definition:acetylcholinesterase {14-E5 doman} [human, tumor cell lines, Genomic, 847 nt].  Sequencelength:847  MolecularTypa:DNA - Organism:Homo sapiens
AY225516  Definition:Homo sapiens acetylcholinesterase membrane anchor precursor PRIMA variant I mRNA, complete cds.  Sequencelength:910  MolecularType:mRNA
Organism:Homo sapiens

AY225517  Definition:Homo sapiens acetylcholinesterase membrane anchor precursor PRIMA variant I mRNA, complete cds.  Sequencelength:1081  MolecularType:mRNA
Organism:Homo sapiens

AH005291  Definition:Homa sapiens Human acetylcholinesterase (ACHE) gene.  Sequencelength:3419  MolecularType:DNA - Organism:Homo sapiens

AY389977  Definition:Homo sapiens N-terminal extended acetylcholinesterase (ACHE) mRNA, exon Eld and partial cds.  Sequencelength:470  MolecularType: mRNA
Organism:Homo sapiens

DQ140346  Definition:Synthetic construct acetylcholinesterase erythrocytic isoform (0AChE-E) mRNA, complete eds.  Sequencelength:1857  MolecularType:mRNA
Organism:synthetic construct
DQ140347  Defnifion:Synthetic construct acetylcholinesterase readthrough isoform (0AChE-R) RNA, complete cds.  Sequencelength:1806  MolecularType:RNA

e synthetic construct e

uman acetylcholinesterase (ACHE) mRNA, compl%ence&*gth:2218)’9|eu:|,|arType:mRNA Organism:Homo sapiens

Definition:Human acetylcholnesterass |ACAE) gene, exons 2 and 3H, partial cds. . oeauencelength:535  MolecularType:DNA - Organism:Homo sapiens

DQ140345  Defnifion:Synthetic construct acetylcholinesterase synaptic isoform (0AChE-S) mRMA, complete cds.  Sequencelength:1848  MolecularType:mRNA

Organism:synthatic construct

AJ225895  Definifion:Home sapiens mRNA for acetylcholinesterase-associated collagen COLQ.  Sequencelength:1867  MolecularType:mRNA  Organism:Homo sapiens

GMBB0660  Definition:Sequence 5 from Patent W02008135790.  Sequencelength:20 MolecularType:DNA + Organism:Homo sapiens

KY684068  Definition:Homo sapiens monoclonal_1G anti-human acetylcholinesterase immunoglabulin heavy chain variable region (IGK) mRNA, partial cds.  Sequencelength:1338
MolecularType:mRNA  Organism:Homo sapiens

KY684074  Definition:Homo sapiens meonoclonal_AE-1 anti-human acetylcholinesterase immunoglobulin light chain variable region (IGK) mRNA, partial cds.  Sequencelength:321
MolecularType:mRNA  Organism:Homo sapiens

AF230924  Defnition:Homo sapiens brain acetylcholinesterase putative membrane anchor mRNA, complete cds.  Sequencelength:624  MolecularType:mRNA

Organism:Homo sapiens

GMBBO661  Definition:Sequence & from Patent WO2008135790.  Sequencelength:19  MolecularType:DNA  Organism:Homo sapiens

KY6B4068  Definition:Homo sapiens monoclonal_10D anti-human acetylcholinesterase immunoglobulin light chain variable region (IGK) mRNA, partial cds.  Sequencelength:643
MolecularType:mRNA  Organism:Homo sapiens

KY684073  Definition:Homo sapiens monoclonal_AE-1 anti-human acetylcholinesterase immunoglobulin heavy chain variable region (IGK) mRNA, partial cds.  Sequencelength:360
MolecularType:mRNA  Organism:Homo sapiens a PAGE TOP
KU048096  Definition:Homo sapiens acetylcholinesterase (ACHE) gene, ACHE-YT*A 01 variant allele, partial cds.  Sequencelength:470  MolecularType: DNA

[ T [ [y .

O O OO O O OO o O O oo o O


http://getentry.ddbj.nig.ac.jp/getentry/na/M55040?filetype=html

A T CONSORTIUM MEMEBER

Protein Information Besource

Créée en:1984 aux états unis d'amérique
Contenu: Séquences protéiques et outils d’analyses

Accessible gratuitement via le site web: https://pir.georgetown.edu/

Formats disponibles: Format PIR

Chaque ligne comporte 30 acides aminés

Compte courant des acides aminés au début de chaque ligne

Pas d’espaces entre les acides aminés

En-téte contenant des métadonnées relatives a la protéine


https://pir.georgetown.edu/

ENTRY 238256 #type complete iProClass View
TITLE acetylcheolinesterase (EC 3.1.1.7) precursor, brain splice
form — human
ORGANISM #formal name Homo sapiens #common name man
DATE 18-0ct-1989]1 #sequence rewvision 18-0ct-1981 #text change
0%-Jul-2004
ACCESSIONS L3925&; 503950
REFEREHNCE n39256
tauthors Screq, H.; Ben-Aziz, R.; Predy, C.A.; Seidman, 5.; Gnatt,
A.; Neville, L.; Lieman—-Hurwitz, J.; Lev—-Lehman, E.;
Ginzberg, D.; Lapidot-Lifson, ¥.; Zakut, H.
#journal Proc. Natl. Read. Sci. U.S.A. (1990) B7:896883-96092
#title Melecular cloning and ccocnstructien cof the coding regicn for
human acetylcholinesterase reveals a G+C-rich attenuating

structure.
#cross-references MUID: 9108857
#accession n3923¢
##molecule type mRNA; DHNA
f#¥residues 1-6l14 ##label 5C
ffcrozgs—references UNIPFROT:PZZ2303; UNIPARC:UPIOOO0LZ5Z1ey GB:M35040;
1ID:gl77974; PIDN:RRAEB151.1; PID:gl77973
#¥note this sequence represents composite of clones including clcone
ABRGACHE from adult brain basal nuclei c¢DNA library; no
alternative splicing sheculd occur in the region 3' to
ABGACHE s0 this =zequence should represent an authentic brain
splice feorm

7; PMID:226361%9

REEFEEENCE 5035859
tautheors Chhajlani, V.; Derr, D.; Earles, B.; Schmell, E.; Zugust, T.
#jcurnal FEBS Lett. (1889) Z247:279-282
#title Purificaticon and partial amino acid segquence analysis of
human erythrocy acetylcholinesterase.

tcross-—references MUID:B8232136; PMID:Z2714437
tacceszzion 5035855
##molecule
=

Ffresidus 6,'Y"',268-273;306-308, 'X",310-313, "'X",315-316,'D’,
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B d d , t,. Cx::«
angues de données protéiques 52? PDB

PROTEIN DATA BANK

Créée en:1971

Contenu: plus grande banque de données protéiques avec plus de 160 000 séquences

Contenu: Structures 3D, séquences de protéines, ADN et ARN

Accessible gratuitement via son site web: https://www.rcsb.org/

Formats disponibles: Fasta (séquence), PDB (3D)


https://www.rcsb.org/

| @ Sécurisé | https://www.rcsb.org

RCSBPDB Depost- Seah- Visusize- Anahze~ Downioad~ Leam -~ More - -

144211 Biologics!
Macromolecuilar Structures acetylcholinesterase
Enabling Breakthroughs in

PROTEIN DATA BANK Resesrchand Education

- - a-‘»-.u-l L\") l& o nt M-v-:.
R $PDs @t Iyillimes (5 oo

A Structural View of Biology September Molecule of the Month
J )

Advanced Search | Browse by Annotstions

This resource is powered by the Protein Data Bank archive-information about the
3D shapes of proteins, nucleic acids, and complex assemblies that helps
students and researchers understand sll aspects of biomedicine and agriculture,
from protein synthesis to health and disease.

v

.

#» Deposit

As a member of the wwPDB. the RCSB PDB curates and annotates PDB data

Q search

The RCSB PDB builds upen the data by cresting tools and resources for
research and education in melecular biolegy, structural biology, computational

k4 Visualize hiology, and beyond.
e A\'fard-Winning Videos on Antibiotic Resistance
a2 Analyze

& Download

Video Challenge
for High School Students

W Leam

Latest Enlries Asaf Tuesday Sep 112013 [l Features & Highlights m Publications «

New Architecture and Services Meet POB in VR with
@ Enahle Faster Access to More - e
3 = Nanome
Fynlore PNA ginvhires in




2. Télécharger la séquence au format « FASTA »

RCSBPDB Deposit + Search~ Visusize ~ Analyze ~ Download~ Leam~ More ~

-] 144211 Biological

N Mscromolecular Structures Sesreh by PDB 1D, suthor, macromolezule, sequence, or ligands
&S eal FUD U, Sull 1aCromoieCUie, SequEnCE, or IIganas
o Enabling Breakihroughs in

PROTEIN DATA BANK Feseerchand Edcsion Advanced Search | Browze by Annotations

TR BATA SARE

SRyl 20 \View  Annotsfions  Sequence Sequence Similaity  Sfructure Similarity Expenment
[ DEEEITCR @ Download Files ~

¢ Biological Assembly 1 © ) 1EEA FASTA Sequence

Acetylcholinesterase
DOI: 10.2210/pdb1EEA/pdo

B S P0E @ucace gillmue g o

PDE Format

PDB Formst (az)
Classification: HYDROLASE

Organism(s): Tetronarce californica

PDBx/mmCIF Format
Deposited: 1999-01-26 Released: 19990201 PDBx/mmCIF Format (g2)
Deposition Author(s): Raves, M.L., Giles, K., Schrag, J.D., Schmid, M.F. |
Silman, ., Sussman, J.L. PDBML/XML Format (gz)
Experimental Data Snapshot WwPDB Validation Biological Assembly 1
Method: X-RAY DIFFRACTION Metric
Resolution: 4.5 & Clashscore Structure Factors (CIF)
Ramachandran culliers Structure Factors (CIF - qz)
Sidechain pullers
¢ 3D View: Strutture | Electron Density i 2fo-fc Map (DSNE)
() Pocomt
: fo-fc Map (DSNG)
Standalone Viewers
Protein Workshop | Ligand Explorer Map Coefficients (MTZ format)

Thig is version 1.4 of the entry. See complete history.

Giobal Symmetry: Dihedral - 02 @ (30 View)

wresbiorg/pdb/download/downloadFastaFiles.do?structureldList=1EEABicompressionType=uncompressed Dowinload Frimary Citation v




< S1EEA:L|EDEID|CHAIN|SEQUENCE >

DDESELLVNTESGEVMGTRVEVLS SEI SAFLGI PFAF P PVGNMRFRREE PEREWSGVHNAST
YENNCQOYVDEQFEGFSG
SEMWNENREMSEDCLYLNIWVESPRPESTTVMVWIYGGGFYSGSSTLDVYNGEY LAY TEEVY
LVSLSYRVGLFGFLALHG
SQEAPGNVGLLDORMALGWVHEDNIQFFGGDEETVT I FGESAGGASVEME I LSPGSRDLFRRA
TLOSGSPNCEWASVSVAE
GRERAVELGENLNCNLNSDEELIHCLREREEQELIDVEWNVLEFDSIFRFSFVEVIDGEFFE
TSLESMLNSGNFEETQIL

L.GVNEDEGSFFLLYGAPGFSEDSESEI SREDFMSGVELSVERANDLGLDAVT LY TDWMDDN
NGIENEDGLDDIVGDHNY
ICPLMHFVNEYTEFGNGTY LY FFNERASNLVWEERMGV IHGYEIEFVFGLELVEELNY TAEE
FALSRRIMHYWATFLETG
NENEPHSQESEWELFTTEEQEFIDLNTE EMEVHORLRV MOV FWNQFLEELLNA




Systemes d’interrogation des banques de données
biologiques

Facilitent I'exploitation et I'extraction des données
Permettent une interrogation multicritere et simple

Adoptés a plusieurs systemes biologiques (EMBL, GenBank...etc.)

Exemples: ACNUC, SRS, ENTREZ



Le systeme ACNUC

Développé a Lyon chez le Professeur Grantham

Il est principalement utilisé par les grandes banques de données biologiques
(EMBL, GenBank, PIR-NBRF, PDB).

Permet une exploitation facile par plusieurs criteres de sélection (mot-clé,
auteurs, especes, revues, type de molécule...)

Permet d'effectuer des liens entre criteres en utilisant un langage basé sur les
opérations logiques ET, OU et NON

Peut répondre a ce type de requétes « je recherche dans I'EMBL les séquences
codantes pour des protéines de levure ou de souris qui ne soient pas
mitochondriales et ayant une longueur supérieure a 500 paires de bases



Le systeme SRS Sequence Retrievial System

Créé en 1993 par Etzold et argos

Offre la possibilité d’exploiter en méme temps et avec le méme langage de
requéte plusieurs bases de données

Exemple: on peut rechercher dans PIR-NBRF les séquences issues d'une
interrogation de la PDB

Le langage de requéte est similaire a celui d'ACNUC (requéte par plusieurs
criteres de sélection avec les opérateurs logiques ET, OU et NON



Le systeme ENTREZ

Le systeme global de recherches inter-bases de données Entrez

permet d'accéder a des bases de données du NCBI.

Couvre actuellement plus de 20 bases de données génomiques et
protéigues telles que : PIR, Swiss-Prot, PDB, GenBank, DDBJ et EMBL



