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CE QUE NOUS ALLONS VOIR:
v'Introduction a la Bioinformatique et a ses applications ;

v'Les bases de données biologiques ;

v'Les alignements : comparaison de 02 séguences
nucleiques et proteiques, les alignements multiples ;
v'Phylogénie moléculaire et construction des arbres

phylogénétiques ;

v’ Annotation des séquences.



OBJECTIFS DU COURS:

A la fin de ce cours, 1’étudiant sera capable de :

v'Interroger une base de données biologiques ;

v'Récolter et analyser des séguences nucléiques et
proteigues . aligner, annoter, realiser un arbre

phylogénetique en utilisant differents outils.
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

DOGME CENTRAL DE LA BIOLOGIE MOLECULAIRE
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

DOGME CENTRAL DE LA BIOLOGIE MOLECULAIRE
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

DEFINITION DE LA BIOINFORMATIQUE

- La Dbioinformatique est le traitement de
I'information biologique sous forme de donnees
accessibles aisement et exploitables.

- Elle est également definie comme étant la (multi)
discipline theorique de 1’analyse "In silico" de
I’information  biologique contenue dans les
séguences nucléigues et protéiques.

*la bioinformatique tire sa définition de deux concepts importants : la biologie et I’information car
le suffixe informatique ne veut pas forcément signifier I’utilisation des ordinateurs pour la biologie.



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

L’INFORMATION BIOLOGIQUE

La bioinformatigue s’intéresse aux données liees au

v génome (totalité du matériel génétique de la cellule) ;

v' transcriptome (ensemble des ARNm transcrits) ;

v' protéome (I’ensemble des protéines bio-synthétisées) ;

v’ métabolome  (molécules  organiques  -métabolites-
Impliquées dans les activites métaboliques de la cellule

vivante).
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DISCIPLINES DE LA BIOINFORMATIQUE

La bioinformatique est un champ d’étude multidisciplinaire:

ogie
molceéulaire
mathématiques
<biochimie statistiques

Bioinformatique analyse
biophysique numerique

biologie
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DISCIPLINES DE LA BIOINFORMATIQUE

La bioinformatique est un champ d’étude multidisciplinaire:
Analyse de données

Expérimentations Q
Bases de

biologiques . ) ’
B’OIog’e Données
’ 5 Méthodologies
ypothese BIOINFORMATIQUE
Modélisation Traitements

Simulation Informat"que bioinformatiques

Ingénierie

logicielleet Carrossage
webicielle

Applications
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APPLICATIONS DE LA BIOINFORMATIQUE
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

APPLICATIONS DE LA BIOINFORMATIQUE

La bioinformatique utilise des méthodes et des logiciels qui

permettent :

v'Le recueil, le stockage et la gestion des données
biologiques et leur distribution a travers les reseaux ;
v’ Le développement des outils pour analyser les probléemes

de biologie moléeculaire, notamment:



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

APPLICATIONS DE LA BIOINFORMATIQUE

L’analyse, la comparaison et la prédiction de la structure des
genes, et des génomes ;

dLa modelisation et la prédiction de la structure et de la fonction
des protéines ;

L étude des réseaux de regulation metaboliques, genomiques,
proteomiques, métagenomiques et biologiques en génerale.

dLes etudes phylogénétiques et 1’évolution moléculaires des

étres vivants.



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS PHYLOGENIE ANNOTATION

EXEMPLES D’APPLICATIONS PREDICTION DE STRUCTURE, FONCTION ET ROLE

Déduction .
ADN »  Protéine

Protéine

A

Prédiction de la structure 3D d’une catalase de Aspergillus fumigatus




INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS PHYLOGENIE ANNOTATION

SENETES R OEELICATINNS PROSPECTION DE NOUVELLES ENZYMES INDUSTRIELLES
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EXEMPLES D’APPLICATIONS DESIGN IN SILICO DE PROTEINES
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, introduction of genetic diversity
X X X o
X
| :
Construction of targeted ‘
gene library
Library cloning
x O

| C~o g

8

Cloning of targeted library l g'

5 O0O0 :

. Transformation and g

Gene construction library expression g
S

z

>

O : LA
C 8% |

v

v l
Transformation and expression of
designed enzyme




ANNOTATION

:
s
5
3

BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

INTRODUCTION

ANNOTATION DES GENOMES

EXEMPLES D’APPLICATIONS
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BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

ALIGNEMENTS

ANNOTATION

EXEMPLES D’APPLICATIONS
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EXEMPLES D’APPLICATIONS ANNOTATION DES GENOMES

Vue schématique du génome d’ E. coli K-12




INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS PHYLOGENIE ANNOTATION

EXEMPLES D’APPLICATIONS ANALYSE DES SEQUENCES NGS)
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Abondance de la flore microbienne intestinale
dans un échantillon de matieres fécales infantiles
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ANNOTATION

EXEMPLES D’APPLICATIONS
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«’ARBRE DE LA VIE »

L’arbre phylogénetique
universel (2016). L’arbre se
compose de trois domaines
d’organismes:

les Bacteria, les Archaea, qui
sont des cellules procaryotes,
et des Eukarya. AiInsi que
d’autres organismes  non-
cultives ou en cours de
classification.
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EXEMPLES D’APPLICATIONS PHYLOGEOGRAPHIE
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EXEMPLES D’APPLICATIONS TRANSCRIPTOMIQUE
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EXEMPLES D’APPLICATIONS «’ARBRE DE LA VIE »

Exemples de secteurs d'activités :

- biotechnologies diverses : animaux, agriculture,
environnement, industrie, etc.

- médecine / recherche de médicaments / pharmacologie ;

- thérapie génique ;

- recherche acadéemique ;

- médecine legale.
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NOTION DE BASE DE DONNEES

Base de donnees (database ou BD) : Collection de données interreliees,
stockees ensemble pour servir une ou plusieurs applications, en parallele, de

facon optimale, accessibles en ligne et a distance ou pas.

Le terme banque de données (databank) peut décrire un ensemble de fichiers
texte sans relation entre eux ou de données hétérogenes (on parle de fichier «

plat »). L’usage du terme est obsolete.

Systeme de Gestion de Bases de Données (SGBD) : Ensemble des
programmes assurant la structuration, le stockage, la maintenance, la mise a

jour et la recherche des données d’une base et I’interrogation de la base.
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BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS

ANNOTATION

NOTION DE BASE DE DONNEES
application terminal
i P
Interface avec SGBD externe
I’utilisateur
i 71
Ordonnancement SGBD interne
des informations
v T
Stockage dgestion .
des informations de ichiers

Sur support physique

(ex: serveur)

Schéma général d’un SGBD
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EXEMPLES DE BASES ET DE DONNEES

Dn Microsoft-Office
_aAccess

Est un logiciel de gestion de bases de donneées utilisant un langage
Informatique d’exploitation de bases de données rationnelles appelé SQL

(Structured Query language):
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EXEMPLES DE BASES ET DE DONNEES

Home e erna ' seTools | Design | Arrange  Format

= . B cotors - % IaTr g I -a?.ﬂ == D i Logo = | *.
| Ql il :ﬂ 1 g = — | B mitte :
View  Themes [2] Fonts - . Aa B =8 ER E2 - nsen Add Existing Property
- - *| image~ .50 Date and Time Fields Sheet
Views Themes Controls Header/ Footer | Tools ‘
R e e ——
~—— “ip B | : i
) S
— all @Bz
Queries 2| e ———
) ContactsExtended | Ve ey A O e T A
== 2 Contact Detalls | Save & New. | | Save&Close. ;
3(0!\(3(1(:3[0 _( .......... I S0 S s Tigizigianne PITR SOWIP LSO 2 800
T3 ContactDetails ‘ » First Name ~_LastName
EY
(3 ContadDs Anna i jaedecs
@ Contactiist : oo
K ' Job Title ‘Company
8 contads ‘ Owner { Company A
9 Defaultimage ‘I ~
79 GettingStarted ‘E-mail . Web Page
3 Main 1 I ;
3 NameCard : ’
Business Phone Fax
9 Namelist . ook AR -
= j (123)555-0100 [ | (123)555-0101
@ ReportCenter . bo.d
@ ReportCenterDe.. ‘Home Phone Mobile Phone
9 VideoPlayer l l 1
[Reports A : £ : - — Jieitnmnpa iy s s e e S
Y Comments _ Address
{9 ContactAddress.. |123 1st Street
[‘a ContactDetalls ' .« ue T Lo
= : City ‘State/Province ZiP/Postal Cade : Country/Regxon
{9 Contactiist . oot a o o
| Seattle { WA 99999 | UsA >
@ ContactPhones... | ! duied e s 3ot SN s Offo Micresolt
I Llabel wilRecord: 4 « 10120  » M > | G NoFilter | Search “‘JG Ice
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EXEMPLES DE BASES ET DE DONNEES

/3 1" e o Issue Tracking Application - Microsoft Access - X
Data | Insert | Page Layout External Data Advanced Tools @
=o o EEEtr @i E 2 Ol o
‘ = _]Blank —=1 2] Labels f - :
e e | e o b P S T e | i PR i s
Tables and Lists Forms Reports Other Fields and Columns ,
All Access Objects MRS | °E atus Chart .} Contacts X
Tables A | Customer Name » IProduct Name ~ Customer Conta~ | Contact E-mail » Account Manager - AM Manager -
T Contacts Datum MacroPod, Softy Alberts, AmyE.  Amy@datum.com Polly, Laura Steele  Laura@Fabrikam.com
| T Adventure Works Gillow Hanson, Mffk Mark@AdventureW.com Sankovic, Barbara Barbara@Fabrikam.com
Alpine Ski House MacroPod Barber, David David@alpine.com Kharatishvili, Tengiz  Tengiz@Fabrikam.com
3 Issues Baldwin Museum of Science Gillow, Softy Holt, Holly Holly@baldwinmofs.com Wycoff, Pieter Pieter@Fabrikam.com
2 MsysCompactError Blue Yonder Airlines MacroPod Price, Julian Julian@blueyonder.com Wycoff, Pieter Pieter@Fabrikam.com
City Power & Light Gillow Brunner, Daniel  paniel@cpl.com Polly, Laura Steele Laura@Fabrikam.com
3 settings Coho Vineyard MacroPod Karnik, Sachin Sachin@cohov.com Trukawka, Adam adam@Fabrikam.com
™1 Tablet Coho Winery MicroPod Saddow, Peter Peter@cohow.com Speckmann, Melanie Melanie@Fabrikam.com
Queries 2 ' Contoso, Ltd Jetso Javier , FranciscO  Francisco@contoso.com Rettig, Bjorn Bjorn@Fabrikam.com
Contoso Pharmaceuticals  Gillow Dell, Eduard Eduard@contosoph.com Stehmann, Victor Victor@Fabrikam.com
& Contacts Extended Consolidated Messenger  MicroPod Lidman, Anna Anna@consolidatedmsgr.com Rettig, Bjorn Bjorn@Fabrikam.com
& Issues Extended Fourth Coffee Gillow, Jetso Gruber, Eric Eric@4thcoffee.com Wycoff, Pieter Pieter@Fabrikam.com
B Open lssues Graphic Design Institute  Jetso Olivgira, Manuel  Manuel@gdi.com Rovik, Dag dag@Fabrikam.com
Humongous Insurance MacroPod Aalling, Lene Lene@humongousins.com Paiha, Dominik Dominik@ Fabrikam.com
Forms A Litware, Inc. MicroPod, Jetso  Haddock, Rich Rich@litware.com Rettig, Bjorn Bjorn@Fabrikam.com
3 Contacts | Lucerne Publishing MicroPod, Jetso  Hrebicek, Ondrej Ondrej@lucernep.com Wycoff, Pieter Pieter@Fabrikam.com
B issue Popup Margie's Travel Softy Bermejo, Antonio  Antonio@Margiestravel.com Speckmann, Melanie Melanie@Fabrikam.com
Northwind Traders MicroPod Barreto, Paula Paula@northwindt.com Purcell, Sean Sean@Fabrikam.com
=3 1ssues by Status Chart | Proseware, Inc. Gillow Bott, Jorg Jorg@proseware.com Rovik, Dag dag@Fabrikam.com
B8 issues Datasheet School of Fine Art MacroPod, Jetso Juhl, Claus Claus@soff.com Wycoff, Pieter Pieter@Fabrikam.com
' Southridge Video Gillow Axen, Thomas Thomas@southridge.com Polly, Laura Steele Laura@Fabrikam.com
= Openlssues Tailspin Toys MacroPod Hill, Christopher  Chris@Tailspintoys.com Trukawka, Adam adam@Fabrikam.com
=3 Open Issues Split View Trey Research Gillow Czernek, Pawel  pawel@treyresearch.com Speckmann, Melanie Melanie@Fabrikam.com
5 Template Setup The Phone Company MacroPod Lee, Oli\{cr . Oliver@thephonecomp.com  Stehmann, Victor Victor@Fabrikam.com
Wide World Importers Softy Fakhouri, Fadi Fadi@Wwimporters.com Trukawka, Adam adam@Fabrikam.com
Reports A | Wingtip Toys Softy McKay, Yvonne  Yyonne@wingtips.com Sankovic, Barbara Barbara@Fabrikam.com
@ closedissues Woodgrove Bank MicroPod Campbell, David  pavid@woodgrove.com Sankovic, Barbara Barbara@Fabrikam.com
@ copy Of Issue Details
@ copy Of Open Issues
@ Openissues by Assignement
Recordt 4« 1of 27 Mo+ | to Filter | Search |
| Datasheet View 1
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EXEMPLES DE BASES ET DE DONNEES

Google est la plus grande base de pages indexées sur internet. C’est un
puissant instrument de recherche automatisé (moteur de recherche) qui permet
de recenser et de classer dans des bases de données accessibles gratuitement

une grande partie du contenu web.
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EXEMPLES DE BASES DE DONNEES

m — Menu All = irch IMD Q IMDbPIroO Watchlist Sign In

+ : = ;‘v
7 MISSING SNAIL I

o

Snoop Dogg Alert! o3

g1 VE B _ Watch the New 'SpongeBob’ Trailer

'f: 2
[ NTETEMAY 20
#SAVEGRRY

https://www.imdb.com/ est une base de données filmographiques.
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ANNOTATION

EXEMPLES DE BASES DE DONNEES
Y WorldCat’

Cherchez des ouvrages dans les bibliothéques prés de chez vous

2 miliard "ouvrages disponibles ici via une bibliothégue

Tout Livies ovD cD Articles

WorldCat vous connecte aux collections et aux services de plus de 10 000 bibliothéques 3 travers le monde

Utilisez les outils WorldCat

Acrédez rapidement aux ressources de bibliothégques & partir de votre navigateur ou de votre page
Web personnalisés. Ajoutez les bibliothégues du monde votre téléphone portable et vos applications
Facebook

Ejwetstar  Loarn moce in a Iibrary
Search | al rr/'m:*.ﬂ tor | home repair m
Home mpair
Book by Lir Rosenben

‘q The posiry Boene repaic ma..
Book by Ted Hodser

Widgets et services Web

API de recherche WorldCat

Applications et extensions pour navigateurs

Créez un lien vers WorldCat

[ L=]sfs)
18 of B2

Ajoutez un logo WorldCat

Ildentifiez-vous pour écrire des critigues et créer des
listes et des bibliographies sur les ouvrages de
bibliothéques

Mot de passe: | |

|:| Se souvenir de moi sur cet ordinateur.

Continuer

Mot de passe oubliE? | Créez un compte gratuit

Auwis de confidentialité - OCLC traite vos données personnelles
dans les Etats-Unis d'Amérique pour foumir ce sernvice. Pour plus
dinformations sur Futilisation, la divulgation et la protection de vos
données personnelles, veuillez consulter la Politique de
confidentislité d'OCLC.

Abonnez-vous aux nouvelles par cowrriel

Créez une bibliographie

Obtenez des références bibliographiques dans les cing styles les plus utilisés et exportez ces
références bibliographigues en divers formats, dont EndMote, Reference Manager et Refiorks.

= Tutoriel vidéo

.= Comment utiliser les
) références
bibliographiques de
WorldCat.org (en
anglais) (YouTube)
Durée: 1:47

https://www.worldcat.org/ est une base de données bibliographiques.



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

EXEMPLES DE BASES DE DONNEES

— >
== Menu

Crossref

¥y el
a0 Sl X
Search Metadata

https://www.crossref.org/ est une base de DOI (identifiant numeérique d'objet).



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

CATEGORIES DE BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

BD biologiques: grandes bibliotheques de données de biologie et des sciences
de la vie résultant des expeériences entreprises dans les laboratoires du monde

entier aussi bien gue de I'analyse des simulations et des documents édites.

On distingue deux types de bases :

1. Bases de données genéralistes : correspondent a une collecte de donnees la
plus exhaustive et la plus large possible ;

2. Bases de donnees spécialisees : correspondent a des données plus

homogenes établies autour d'une thématique particuliere.
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CATEGORIES DE BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

1. Les bases de donnees generalistes

Ces bases contiennent des données héterogenes

- Bases de sequences nucléiques (ENA, GenBank, DDBJ) ;
- Bases de sequences proteiques (Uniprot, PIR, SwissProt) ;
- Bases génomiques et de localisation (Genome) ;

- Bases de structures 3D de macromolecules (PDB) ;

- Bases de donneées bibliographiques (Medline)
Avantage : tout est consultable en une fois

Inconveénients : difficiles a maintenir, difficiles a interroger, problemes de

redonandance
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES NUCLEIQUES

 Origine des données :
— séquencage d’ADN.

* Les données stockées : sequences + annotations
— genes, fragments de genes, seguences non-exprimees, etc.
— genomes entiers ;

— traduction en sequences protéiques des sequences ADN.
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES NUCLEIQUES
Depuis 1987, 3 principals bases sont interconnectées dans le cadre d’un consortium appelé :

International Nucleotide Sequence Database Collaboration:

http://www.insdc.org/

NCBI ENA/EBI

GenBank EMBL-Bank
Sequence Read Archive Sequence Read Archive
Trace Archive / A\ Trace Archive
BioProject y N\ BioProject

*En Décembre 2019, les bases du consortium archivaient plus de 2 milliards 400 millions de séquences
nucléiques.
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES NUCLEIQUES

Genbank: base de données américaine, diffusée par le
NCBI (National Center for Biotechnology Information, Los Alamos, USA)
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/

& NCBl Resources ¥ How To ™ Sign in to NCBI

GenBank Mucleotide ~ | | |

GenBank + | Submit = | Genomes v | WGS -« | Metagenomes v | TPA = | TSA = | INSDC = | Other «

GenBank Overview GenBank Resources

GenBank Home
What is GenBank?

GenBank ® is the NIH genetic sequence database, an annotated collection of all publicly available DNA sequences (Nucleic Acids
Research, 2013 Jan:41(D1).036-42). GenBank is part of the International Nucleotide Sequence Database Collaboration, which comprises

the DNA DataBank of Japan (DDBJ), the European Muclectide Archive (EMNA), and GenBank at NCBI. These three organizations exchange Search GenBank
data on a daily basis. Update GenBank Records

A GenBank release occurs every two months and is available from the fip site. The release notes for the current version of GenBank provide
detailed information about the release and notifications of upcoming changes to GenBank. Release notes for previous GenBank releases
are also available. GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are available from each
release. GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are available from each release.

Submission Types

Submission Tools

An annotated sample GenBank record for a Saccharomyces cerevisiae gene demonstrates many of the features of the GenBank flat file
format.

Access to GenBank

There are several ways to search and retrieve data from GenBank.

+ Search GenBank for sequence identifiers and annotations with Entrez Mucleotide.

+ Search and align GenBank sequences to a query sequence using BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). BLAST searches
CoreMuclectide, dbEST, and dbGSS independently; see BLAST info for more information about the numerous BLAST databases.

+ Search, link, and download sequences programatically using NCBI e-utilities.

+ The ASM.1 and flatfile formats are available at NCBI's anonymous FTP server: ftp-//fftp.ncbi.nlm.nih gowncbi-asn1 and
ftp-/fftp.ncbi.nlm.nih.gov/genbank.
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BASES DE DONNEES GENERALISTES ENA BD DE SEQUENCES NUCLEIQUES

(European Nucleotide Archive)
base européenne diffusée par EMBL-EBI (Cambridge, UK)
(European Molecular Biology Library-European Bioinformatics Institute)
http://www.ebi.ac.uk/ena

EMBL-EBI Services | Research | Training | About us

W/
Exsmples: BNOOOOSS, histone Advanced

European Nucleotide Archive e

Home Search & Browse Submit & Update Software About ENA Support

The new ENA Browser is now live, with improved features for searching & downloading data! Popular
Please visit https://www.ebi.ac.uk/ena/browser/.

o Submit and update

H H o Sequence submissions
European N UC|eOt|de ArCh Ive o Genome assembly submissions
o Submitting environmental sequences
o Citing ENA data
o Rest URLs for data retrieval

The European Nucleotide Archive (EMNA) provides a comprehensive record of the world's nucleotide sequencing

Access to ENA data is provided though the browser, through search tools, large scale file download and through the API. o Rest URLs to search ENA

Text Search Latest ENA news

| 17 Dec 2019: Retirement of periodic ENA
assembled/annotated sequence release in March 2020

The European Nucleotide Archive (ENA) captures,...

Advanced search

Sequence Search

Enter or paste a nucleotide sequence or accession number

=D

Advanced search
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES NUCLEIQUES

DDBJ (DNA Data Bank of Japan): Base de données japonaise,
diffusée par le NIG (National Institute of Genetics, Japon)
https://www.ddbj.nig.ac.|p

4" DDB__T Services ¥ Login & Submit Policies and Disclaimers Contact Japanece

Bioinformation and DDBJ] Center | BI-DDBJ Web Sites v | Custom Search | ‘

(Feb 13 - 21) Suspension of BI-DDBJ services due to NIG Supercomputer maintenance

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

Search & Analysis Submissions Downloads SuperComputer
Statistics Activities Training About Us

il O = M
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES PROTEIQUES

 Origine des donnees

— Traduction de sequences d’ADN
— Séquencage de proteines
— Protéines dont la structure 3D est connue

 Les donnees stockées : sequences + annotations

_ Protéines entieres

— Fragments de protéines
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES PROTEIQUES

UniProt (Universal Protein Resource)*: Consortium regroupant les données de plusieurs bases de
données protéiques (séquences proteigues annotees): SwissProt (base suisse)-TrEMBL (Traduced
EMBL) et PIR (Protein Information Resource) ainsi que d’autres bases protéiques

http://www.uniprot.org

B =

Help Contact

The mission of UniProt is to provide the scientific community with a comprehensive, high-quality and freely accessible resource of protein sequence and functional information.

UniProtkB UniRef UniParc Proteomes News @
Urﬂ’rotkmwledgeba’se Forthcoming changes
| Swiss-Prot ' Planned changes for UniProt
Sequence dusters Sequence archive Proteome sets
(561,568) o il
!i Manually annotated (. . — % T @ UniProt release 2019_11

Thidker than water | Functional annotation of
different gene products | Changes to FT and CC

Records with text format | Cross-references to RNAct | Pr...
information extracted

from literature and

and reviewed.

- UniProt release 2019_10
alrator-evaluated ~
i Suppornng data A scorpion venom toxin may help unravel the
compu tational t f chroni in | R | of th
SR my:s ery o : ILOnIE pain | Removal of the goss )
TrEMBL g 2 3 B News archive
Literature citations Taxonom Subcellular locations
(179,250,561) ‘ !
Automatically E o
annotated and not Cross-ref. databases Diseases Keywords

reviewed.

A0

(£

XXX

Records that await
full manual
anno tation.

*En Décembre 2019, Uniprot archivait plus de 180 millions séguences proteiques annotéees
automatiguement ou manuellement, non revues ou revues, respectivement.
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES PROTEIQUES
PDB (Protein Data Bank) *:

Structure 3D de protéines, acides nucleiques et autres molécules
http://www.wwpdb.org/

WORLDWIDE
VALIDATION ~ DEPOSITION ~ DICTIONARIES v DOCUMENTATION » TASKFORCES + FTP v STATISTICS v ABOUT ~ & MRS

Foundation
PROTEIN DATA BANK

Since 1971, the Protein Data Bank archive (PDB =
. : : ( .) Validate Structure

has served as the single repository of information 2 \ .

about the 3D structures of proteins, nucleic acids, £ S ‘.‘:- 3 or View validation reports

and complex assemblies. : R : S

The Worldwide PDB (wwPDB) organization Deposit Structure

manages the PDB archive and ensures that the
PDB is freely and publicly available to the global R ORE .
community. : g s Download Archive

Learn more about PDB HISTORY and FUTURE. =3 il lnstractions

Vision and Mission wwPDB Resources News & Announcements

*Le 28 Janvier 2020, PDB archivait pres de 167 mille structures 3D, obtenues essentiellement par
expérimentation (cristallographie a rayon X, spectroscopie RMN, Cryo-microscopie électronique, etc.).
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BASES DE DONNEES GENERALISTES BD DE SEQUENCES GENOMIQUES

Genome
Base de génomes annotés appartenant a plus de 307 000 organismes (eucaryotes, procaryotes,
virus, plasmides, organelles) (donnees de janvier 2020)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome

& NCBI  Resources ¥ How To @ Sign in to NCBI
Genome [Genome || f search
Limits Advanced Help
l Genome
This resource organizes information on genomes including sequences, maps, chromosomes, assemblies, and
. :
s annotations
1 -
Using Genome Custom resources Other Resources
Help Human Genome Assembly
Browse by Organism Microbes BioProject
Download / FTP Organelles BioSample
Download FAQ Viruses Genome Data Viewer EE
Submit a genome Prokaryotic reference genomes
Genome Tools Genome Annotation and Analysis External Resources
BLAST the Human Genome Eukaryotic Genome Annotation GOLD - Genomes Online Database
Microbial Nucleotide BLAST Prokaryotic Genome Annotation Bacteria Genomes at Sanger

PASC (Pairwise Sequence Comparison) Ensembl
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CATEGORIES DE BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES BD SPECIALISEES

2. Les bases de donnees specialisees
Ces bases contiennent des données homogenes, sont établiés autour

A D’une thematique :

- bases spéecialisées dans certaines voies metaboliques, de structures
particulieres, d’expression de genes, etc.

U D’un organisme :

- genome d’Arabidopsis thaliana, genome de Bacillus subtilis, etc.

e Avantages : facilité de mettre a jour les donnees, de verifier leur
Integrite, . ..

e Inconvenients : ne ciblent pas toujours ce que I’on veut; toutes les

bases possibles n’existent pas.
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BASES DE DONNEES SPECIALISEES .~ EXEMPLES

IMGM (Integrated Microbial Genomes and Microbiomes)
Base de génomes microbiens annotes
https://img.jqi.doe.qov/

INTEGRATED MICROBIAL GENOMES & MICROBIOMES

Home IMG/M Find Genomes Find Genes Find Functions Compare Genomes OMICS My IMG Help

[@ NERSC, JGI and IMG will be down during a planned outage, starting from Feb 21, 2020 to Feb 25, 2020

IMG Content

. - Announcements
The mission of the Integrated Microbial Genomes & Microbiomes(IMG/M) I Genes
" |:H:||:| system is to support the annotation, analysis and distribution of microbial
"t genome and microbiome datasets sequenced at DOE's Joint Genome 57907 337756
Institute (JGI). Thank you for making IMG submission so popular! Bases

Due to the high volume of submissions and a current

IMG/M is also open to scientists worldwide for the annotation, analysis, and distribution of o 17 166 428 477 809
their own genome and microbiome datasets, as long as they agree with the IMG/M data < system limitation, we have a backlog of 3000+ > E—

release policy aljd folllow the metadata requirements for integrating data into IMG/M (see submissions. It is not necessary to submit additional atlolds

IMG/M submission site). tickets regarding these problems - we are aware of 53155729405

If you use IMG web resources or data to assist in research publications or the issue and are working on it. We will not be able fo E2 IMG Statistics
proposals, please cite Chen et al., 2018 (PMID: 30289528). answer e-mails regarding the status of specific

submissions at this time. - =
R Subrmt Your Data | IMG & GOLD Citations

| . | ' ;s
G IMG anly accepts submission of assembled sequence data. Users who have un- -

assembled data can use KBase Assembly Semvice before submitting to IMG.

H“ 1
Learn How to Find and Analyze Save and Manage
» Find unigue genes in genome + Genomes pr— » Systemwide Preferences IMG Data Marts
; « Find commeon genes + Metagenomes * My Object Sets -
‘T3 Find abundant protein families « Proteins » Submit your Data #—\ IMGI/ABC -
s Use "My workspace” + Pathways ¥ = My Jobs \ /4 biosynthetic gene clusters and novel
* Submit Your Data o My Groups secondary metabolites in IMG

“o IMGIVR (Viral) -
viral fragments derived from
metagenomic samples.
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BASES DE DONNEES SPECIALISEES EIEMFPLES

KEGG PATHWAY
Base de données relatives aux voies méetaboligues
https://www.genome.|p/keqg/pathway.html

KEGG PATHWAY Database

Wiring diagrams of molecular interactions, reactions and relations

Menu PATHWAY BRITE MODULE KO GENES LIGAND NETWORK DISEASE DRUG DBGET

Select prefix Enter keywords
map Organism Go Help

[ New pathway maps | Update history ]
Pathway Maps

KEGG PATHWAY is a collection of manually drawn pathway maps representing our knowledge on the
maolecular interaction, reaction and relation networks for:

1. Metabolism
Global/overview Carbohydrate Energy Lipid Nucleotide Amino acid Other amino Glycan
Cofactor/vitamin Terpenoid/PK  Other secondary metabolite Xenobiotics Chemical structure

. Genetic Information Processing

. Environmental Information Processing

. Cellular Processes

. Organismal Systems

. Human Diseases

. Drug Development

W h LA AW

KEGG PATHWAY is the reference database for pathway mapping in KEGG Mapper.
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BASES DE DONNEES SPECIALISEES

BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

ALIGNEMENTS ANNOTATION

EXEMPLES

FlyBase :

Base de sequences nucléotidiques de la drosophile

https://flybase.org/

FB2019_06, released Dec 19,2019
A Database of Drosophila Genes & Genomes

Species About Help Archives

¥ 3 ———]
D.melanogaster  S57 y Antibodie i ON co
a 4. interactions RIN A PHENOTYPE =
D.virilis —— ANATOMY A
. St Orthologs DISEASE ; B
A.mellifera y EE N CDNA5Stoélrgs F F MORE
BLAST GBrowse | JBrowse Resources RNA-Seq Vocabularies ImageBrowse Batch Download

=ﬁ L (

3 N= 49
FAST-TRACK FLYBASE FLY BOARD
YOUR PAPER NEWS
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

BASES DE DONNEES SPECIALISEES EXEMPLES

Taxonomy
Base de données taxonomiques de plus de 653 000 organismes génétiquement identifiées
(données de Janvier 2020)
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/taxonomy

& NCBI  Resources ¥ How To ¥ Sign in to NCBI
Taxonomy | Taxonomy ™| w
Limits Advanced Help

M M o e TV R.%N Taxonomy

The Taxonomy Database is a curated classification and nomenclature for all of the organisms in the public sequence
[ « 7 | w3 databases. This currently represents about 10% of the described species of life on the planet.

o

Using Taxonomy Taxonomy Tools Other Resources
Quick Start Guide Browser GenBank
FAQ Common Tree LinkOut
Handbook Statistics E-Utilities
Taxonomy FTP Name/ID Status Batch Entrez
Genetic Codes INSDC

Linking to Taxonomy

Extinct Organisms




INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

BASES DE DONNEES SPECIALISEES BD BIBLIOGRAPHIQUES

v" Medline (Medical Literature Analysis and Retrieval System Online) : la plus grande base de
données bibliographiques de littérature relative aux sciences biologiques et médicales
(biologie, biochimie, médecine clinique, pharmacologie, psychiatrie, toxicologie, etc.), gérée
par la bibliotheque nationale de médecine des Etats Unis d’ Amérique (NLM).

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

a’ NCBl Resources (v| How To [v/

PubMed

PubMed comprises more than 26 milion citafions for biomedical iterature from MEDLINE, fife science joumals, and onfine
‘ ‘ books. Citations may include links to full-fext conient from PubMed Cenfral and publisher web sites.

PubMed Tools More Resources

Fin 2016, cette base de donnees contenait plus de 23,5 millions de citations, publiées depuis 1948 dans
environ 5100 revues biomédicales en 60 langues différentes



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

AUTRES EXEMPLES DE BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

La revue Nucleic Acids Research recense en janvier 2019 plus de 1600 bases de
données biologiques spécialisées. La liste est consultable sur ce lien :

http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c

OXFORD Journals

ACADEMIC

You are here: NAR Journal Home = Databasze Summary Paper Categories

¥ Compilation Paper

NAR Database Summary Paper Category List ¥ Category List

¥ Alphabetical List
MNucleotide Sequence Databases ¥ Category/Paper List
RMA sequence databases ¥ Search Summary Papers

Protein sequence databases

Structure Databases

Genomics Databases (non-vertebrate)
Metabolic and Signaling Pathways
Human and other Vertebrate Genomes
Human Genes and Diseases
Microarray Data and other Gene Expression Databases
Proteomics Resources

Other Molecular Biology Databases
Organelle databases

Plant databases

Immunological databases

Cell biology

¥ Compilation Paper

¥ Category List

¥ Alphabetical List

¥ Category/Paper List

¥ Search Summary Papers

Oxford University Press is not responsible for the content of external internet sites
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AUTRES EXEMPLES DE BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

La revue Nucleic Acids Research recense en janvier 2019 plus de 1600 bases de
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS PHYLOGENIE ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES LES SYSTEMES D’INTERROGATION

Chaque base de sequences possede son propre systeme d'interrogation, chaque
systeme utilise sa propre syntaxe de requéte (langage).

Beaucoup de ces systeme permettent d’interroger plusieurs bases de données
generalistes et specialisées:

v' SRS (Sequence Retrieval System) : permet d’interroger des centaines de
bases de donneées biologiques, généralistes et specialisées, il est notamment
utiliser pour Uniprot ;

v Entrez : appartenant au NCBI, permet linterrogation des bases de
sequences Medline et PubMed, GenBank, et les autres bases affiliees au
portail ameéricain ;

v ACNUC : systeme d'interrogation des bases GenBank, ENA/EMBL ou
UniProtKB/SwissProt, etc.

v' EB-Eye : systeme d'interrogation des bases EBI (European Bioinformatics
Institute).
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BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES

ALIGNEMENTS

ANNOTATION

Nucleotide

Species

+ Animals (2,835)

Customize ...

Molecule types
mRNA (2,835)
Customize ...

Source databases
INSDC (GenBank) (1,137)
RefSeq (1,698)
Customize ...

Sequence Type
Mucleotide (2,320)
EST (515)

Sequence length
Custom range...

Release date
Custom range...

Revision date
Custom range...
Clear all

Show additional filters
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Mus musculus insulin degrading enzyme (lde). mRNA
5,087 bp linear mRNA

Accession: NM_031156.3 Gl 459352740

Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Mus musculus insulin receptor substrate 3 (Irs3), mRENA
2,337 bp linear mRNA

Accession: NM_010571.3 GI: 146134339

Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Mus musculus insulin receptor (Insr), transcript variant 2, mRNA
9,391 bp linear mRMNA

Accession: NM_001330056.1 Gl: 1052292401

Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Mus musculus insulin receptor (Insr), transcript variant 1. mRNA
9,355 bp linear mRMNA

Accession: NM_010568.2 GI: 1052292400

Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Mus musculus insulin Il (Ins2), transcript variant 2, mRENA

485 bp linear mRMNA
Accession: NM_008387.5 GI: 915410360
Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics

Mus musculus insulin Il (Ins2), transcript variant 3, mRENA

587 bp linear mRNA
Accession: NM_001185084.2 GI: 815410508
Protein PubMed Taxonomy

GenBank FASTA Graphics
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INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE

Définition d’un format

Les séquences sont stockées en général sous forme de fichiers texte,
accessibles par des systemes d’interrogations (SRS pour UniProt,
ACNUC pour EMBL, Entrez pour Genbank, etc.).

Le format correspond a l'ensemble des regles de présentation
auxquelles sont soumises la ou les sequences dans un fichier donne.

Ainsi, le format permet :
- une mise en forme automatisée;

- le stockage homogene de l'information;

- le traitement informatique ulterieur de I'information. Pour lire et traiter

les sequences, les logiciels d'analyse autorisent un ou plusieurs formats
des donnees.



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS

ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE

Une entrée : fiche signalétique d’une s€quence donnee
Contient trois parties :

1- Description générale de la séquence

2- Features : Description des objets biologiques présents sur la sequence
3- La séquence

« Chaque ligne commence par un mot-clé

. . — Deux lettres pour EMBL
Description générale de la

sequence — Maximum 12 lettres pour Genbank et
DDBJ

« Features » : -
* Find’une entrée : //
Description des objets

biologiques présents sur la
sequence

La sequence
ctccggceage ccgaggtcat cctgctagac tcagacctgg atgaacccat agacttgege 60
tcggtcaaga gecgecagega ggecggggag cecgeccagct cectccaggt gaageccgag 120
acaccggcegt cggcggeggt ggeggtggeg geggeagegg cacccaccac gacggeggag 180




Saccharomyces cerevisiae strain JZ1C invertase (SUC2) gene, complete cds

GenBank: JO836661 1
FASTA  Graphics

ocus JoEIEsEN 155% bp DKA lizea:  PLN 26-DEC-2012

DEFINITION Zecchazoizycws cesevisias atrais JZIC [nvestese [SUC2) gene,
comnlete oda.

ACCESSION  JQE36661

Description genérale de

VERSION JOE3E6€1.1 G1:393395445 Ve
:g:',:tm ;-rxhnxuuy:-a cwzwvisziaw |baker's yeasar) I a. Seq u e n Ce

OPRGAKISM Saccharomycws cezwvialaw
Hukazycta; Pungi; Dikarya; Ascomycola; Saccharseycotina;

1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
Zacchazcayceleus; = b yowtalus: Saccharomycelacuas: :
Zacchazoaycws. |
REFEXENCE 1 (basea I ta 1539) 1
AUTHORS  Mang,S.A. and LI ¥.5L. !
TITLE fnvezlaae SUCZ fa the Xey Hydrolase for Ifnuliz Deyradetios ix :
Zeacchazcaycws ceseviaiae 1
JOURKAL Appl. Ezviroe. Micesobiol. 7% (1), 403-40€ {2013) I
PURMED 23304410 '
REFERENCE 2 [baaex ! ta 1539) 1
AUTHORS Mang,S.~A. a=d Li,r.~L. !
TITLE Direct Submlasion :
JOURKAL Submitted [27-%AN-2012) Eay Laborsto:y of Sisfusls, Qingdao \
fnatitute of Biocwse:sgy and Bicpzocwaa Techsalogy, 188 Scoagling !
Road, Qingdaeo, Shandong 266101, China 0

FEATURES Location/Qualifieza

ssurce -+-159%
Jorganlam="Zacchazvaycus cerevialae®
/el types“gusamic DNA®
Jatrainw®ozic*
/db_szwfefiaxon: 40328

LY <3..0159%

JGumee®SuC2"

oA <I..>1599%
JGumae® 002"
/producte®isyectase®

Description des objets

« Features »

fprotuin idm"AYKOREE3. 1*
/b xzef=*GL: 3933054667

Jlzanalaticee"NMLLOAFLY LIAGY AAK [ SASNTHET SDAPLVIFTINECNMNDIN
CLWYLEXDAXRHE LY FOYNPNDT VNGT PLIWCHATSCOLTHNE DRV LA LAPERNOSGAYF
SCEMVVO Y NNT S G PNDT LOPRONCVA INT ENTPESENQY [SYSLDGCETIT EYQRN Y
VL ARARS T O DR R WY BRSO N INTAASSCOYRI B YESDOLKS N LESAYANECY L
CYQYRCPLLIEVIT ROV S YWV L S INPCAVACGEF RO Y FVGSFNCTIYEAY NG

: la séquence

SRVVLFGEDYYALOT Y RTDPT YESAL LI ANASNWE Y SAFVI TNINRISNS LVRKFS L
NTEYQANPETEL INLEAKS ILN LSNAGFNMSRY ATNIT LI KANS YNVDLENSTUTLEFE
LVYAVRT IO IS KEVE P DL LN ECLEDPEL Y LENCY EASAS SFFLO RGNS SVEYVEE
R IR VRN P PR ERULS Y YKVY CLLOQN I LEL Y PNDGDVVETHT YFMTTGRAL

o sl biologiques présents sur

QRIGIN

-

satgulitige sagolitoct Litcotliilg golgytiliy cegocassat stictgaalcoa

€l stgaceaacy cLaguge Lageccilily glocacllica cecccassas gygclggety

21 satgacccas Algegilyle ghacgatosa sasgatocoa astggoetct glacitltcaas
1281 tecascccas algacacogl atggygiacy ccellglltit ggyyscetge Lacticogal
241 gettigectic altgggeage tgmeccuelt golaligetic chsagogtas cgaticeggl
301 getttotetg getocalygl ggllgatlac sacascacge GLYGYLLEILY caatgetact
361 atigatccas gacasagalg cyligegalt tygacttata acactoctga sagtyeagag
421 zeatacelta gotabictcl Lgalggtygt tecactliita clLgsalacca ssagascool
481 gtittegety cceactcsac Luastliags galocaasgs Lgtlotgglta tgsacctist
541 Cessastgga Llatdacyge Ljoceaaalce ceacyaclece assligeesat Ligolooilol
€01 galgactiga agtoctiggas golegaealct goetitgota atgeagstli citaggctac
€61 caatatgaal yloceygtll gallgaagls Ccesctgegc asgatcoctic casatcctal
721 tgggtcalgl ttatitctal ceatccaggt goecclgoty gagghicclt caacceatal
741 rtrgitgget coticeatgy LAchcatiltl gasgeylits aceatcoests Lagagltggta
841 gattitggta sggactacts Lgcctlgoea actilotice acacagaccs sacylacggl
901 tcagcatiag gtatigootiy gycticasss tgggaglaca gLycctiighi cccaactasc
961 coatggegal catocalylo Liigylocgs aaglililcil Lgeacecige atalceagol
1021 satzcegsga cliysetlgal cealbtigess gocgeaccaa Latigascat Lagtaatgot
1081 ggtocetggt cleglitige tactaacaca aclotaacta aggocaatic Lfacaatygtc
1141 gattigagra actogactgy taccctageg titgagligy Litacgetght Lascaccaca
1201 cassccatal ccasstoogl ctitscoges tiletcactii ggtlcasggy Litagasgat
1261 cutgasgaal attleagast Gggtiiigas goceghigotl cliceltcelt Lilggaccyl
1321 ggtaacticta agytcaagii Lylceaggey escccatetl tcacaascay satglotgic
1381 secaeacceac tatlcsaglc Lgagaacys: cleagttect atasagtgla cggoctacty
134! gatzassata tctlggeatt glactlcoasc galygegaty tyylilotac saatacctac
1501 tecatgeacca cogglaacge toteggalot glgeacalge ccactiggtgt
1561 tictacatiy coe aglsaggyas ylassalay

La sequence

it e e e e el (A T el e e e e e e e e e e e




LoCUS
DEFINITION

ACCESSTON
VERSION
EEYWORDS
SOUERCE
ORGANTSM

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
FUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE
JOURNAL

Description générale de la
sequence (Genbank)

JoB36661 1599 bp DML linear PLN 26-DEC-2012

Saccharomyces cerevisiae strain JZ1C invertase (3UCZ2) gene,
complete cds.

Jo8366el

JoB3eeel.1l GI:393395465

Saccharomyces cerevisiae (baker's yeast)
Saccharomyces cerevisiae

Eukaryota; Fungi; Dikarya; Ascomycota; Saccharomycotina;
Saccharomycetes; Baccharocmycetales; Baccharomycetaceae;
Saccharomyces.

1 (bases 1 to 1559)

Wang,3.A. and Li,F.L.

Invertase SUCZ Is the Eey Hydrolase for Inulin Degradation in
Saccharomyces cerevisiae

Zppl. Environ. Microbiol. 79 (1), 403-406& (2013)

23104410

s (bases 1 to 1355%9)

Wang,3.-A. and Li,F.-L.

Direct Submission

Submitted (27-MAR-2012) EKey Laboratory of Biofuels, Qingdao
Institute of Bioenergy and Bioprocess Technology, 189 Songling
Road, Qingdac, Shandong 266101, China



« Features »

Description des objets biologiques présents sur la sequence

FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1593
/forganism="Saccharomyces cerevisiae"
/mol type="genomic DNA"
/fstrain="JZ1lC"
/db xref="taxon:4532"

ENE <1l..>13%9%
/gene="3UcCz"
mRNL <l..>139%

/gene="3ucz"
/product="invertass"

CDS3 1..15%9
/gene="sUCzZ"
fcodon start=1
/product="invertass"
/protein id="AFN0OB&663.1"
/db xref="GI:393355466"
/ftranslation="MLLOAFLFLLAGFAARISASMTNETSDRPLVHFTFNEGWMNDEN
GLWYDERDARWHLY FOYNPNDTVWNGTPLEFWGHATSDDLTHWEDEPTATAPERRNDSGAF
SGSMVVDYNNTSGFFNDT IDPRORCVAIWTYNTPESEEQY ISYSLDGGYTFTEY QFENE
V6LAANSTOFRDPEVEWYEPSORWIMTAARSODYRIEIYSSDDLESWELESAFANEGEL
GYQYECPGLIEVPTEQDPSESYWVMEF ISINPGAPAGGSFNQYFVGSFNGTHFEAFDNQ
SEVVDFGEDY YA LOTFFNTDPTY GSALGTAWASNWEY SAFVEPTNPWESSMSLVEEF3L
NTEYQANPETELINLEFEAEPITLNISNAGPWSRFATNTTLTEANSYNVDLSNSTGTLEFE
LVYAVNTTOTISESVFPDLELWFERGLEDPEEY LEMGFEASASSFFLDRGNSEVEFVEE
NEY FTNEMSVNNOPFRSENDLSY YRVYGLLDONILELY FNDGDVVSTNTY FMTTGNAT
GSVNMTTGVDNLFY IDEFQOVREVE"




ORIGIN

i

6l
121
181
241
301
36l
421
481
241
601
66l
721
781
841
901
96l

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
136l

La sequence (format Genbank)

atgcttttgc
atgacaaacg
aatgacccaa
tacaacccaa
gatttgactc
gctttctcoctg
attgatccaa
caatacatta
gttttagctg
caaaaatgga
gatgacttga
caatatgaat
tgggtcatgt
tttgttggat
gattttggta
tcagcattag
ccatggagat
aatccagaga
ggtccctggt
gatttgagca
caaaccatat
cctgaagaat
ggtaactcta
aacaaccaac
gatcaaaaca
ttcatgacca
ttctacattg

aagctttcct
aaactagcga
atgggttgtg
atgacaccgt
attgggaaga
gctccatggt
gacaaagatg
gctattctct
ccaactccac
ttatgacggc
agtcctggaa
gtccaggttt
ttatttctat
ccttcaatgqg
aggactacta
gtattgcctg
catccatgtc
ctgaattgat
ctocgttttgc
actcgactgg
ccaaatccgt
atttaagaat
aggtcaagtt
cattcaagtc
tcttggaatt
ccggtaacgc
acaagttcca

EEtccttttg
tagacctttg
gtacgatgaa
atggggtacyg
tgaacccatt
ggttgattac
cgttgcgatt
tgatggtggt
tcaattcaga
tgccaaatca
gctagaatct
gattgaagtc
caatccaggt
tactcatttt
tgccttgcaa
ggcttcaaac
tttggtccgc
caatttgaaa
tactaacaca
taccctagag
ctttceoccgac
gggttttgaa
tgtcaaggag
tgagaacgac
gtacttcaac
tctaggatct

agtaagggaa

gctggttttg
gtccacttca
aaagatgcca
ccattgtttt
gctatcgctc
aacaacacga
tggacttata
tacactttta
gatccaaagg
caagactaca
gcatttgcta
ccaactgagc
gcacctgctg
gaagcgtttg
actttcttca
tgggagtaca
aagttttctt
gccgaaccaa
actctaacta
tttgagttgg
ttatcacttt
gccagtgctt
aacccatatt
ctaagttact
gatggagatg
gtgaacatga
gtaaaataqg

cagccaaaat
cacccaacaa
aatggcatct
Jgggccatge
ccaagcgtaa
gtgggttttt
acactcctga
ctgaatacca
tgttctggta
aaattgaaat
atgaaggttt
aagatccttc
gcggttcctt
acaatcaatc
acacagaccc
gtgcctttgt
tgaacactga
tattgaacat
aggccaattc
tttacgctgt
ggttcaaggg
cttccttctt
tcacaaacaqg
ataaagtgta
tggtttctac
ccactggtgt

atctgcatca
gggctggatg
gtactttcaa
tacttccgat
cgattcaggt
caatgatact
aagtgaagag
aaagaaccct
tgaaccttct
ttactectct
cttaggctac
caaatcctat
caaccaatat
tagagtggta
aacgtacggt
cccaactaac
atatcaagct
tagtaatgct
ttacaatgtc
taacaccaca
tttagaagat
tttggaccgt
aatgtctgtc
cggcctactg
aaatacctac
cgataatttg
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AATIEAGAIN = CAATETSARA QOCOEACCAN TATIGAACAT TAgTRATOSE
QoTeacEgsT T TACTAICACA ACECIAAGTA MQGOANATES STACIALGIC
garzegages 3 TACCORAQNG ETTOMGEIEOE TTTAOHCTET
SaMNDTATAT CSTTCCOGHS TTATSASRTE GUTTCAAGEG
SETFANGANT SOGLOTIGIA QSENGEQETE ESTCOTRSLT ETLQGASOgt
geraaczora TETZANDGNG ANCOTATATT TENTAMAZRG MTGTOTgEC

AACAAZEARG CATSTANGTS TOMANOZIC CTAMEIAIT ICAMGEGEA OgQSCTACTS
GATCANARCA TCETGONATE SRACTEOANS A3g TogteEates gAT
TTCASGACEN COGGTANGGT TATAQIATET QIGANAATGN TCASTGOTST Ogataatesg
TECLAZATEG ACHAGTTACH AJTARGOGAS GTAMMATAG

Description générale de
la sequence

« Features »

Description des objets
biologiques présents sur
la sequence

La sequence
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Description générale de la
sequence (EMBL)

JO83ee6l; 5V 1; linear; genomic DNA; 53TD; FUN; 1595 BP.
JoB3ceel;

08—JUL-2012 (Bel. 113, Created)
28-DEC-2012 {(Rel. 115, Last updated, Version 2}

Saccharomyces cerevisiase strain JZ1C inwvertase (SUCZ) gens, complete cds.

Saccharomyces cerevisias (baker's yeast)
Eukaryvota; Fungi; Dikarva; Ascomycota; Saccharomycotina; Saccharomycetes:
Saccharomycetales; Saccharomycetaceas; Saccharomyces.

[1]

1-1585

DOI; 10.112B/AEM.02658-12.

PUOBMED: 23104410.

Wang 5.A., Li F.L.;

Pinvertase S5UCZ Is the Eey Hydrolase for Inulin Degradation in
Saccharomyces cerevisias":

Appl. Environ. Microbiol. T5(1):403-406 (2013).

[2]
1-15585
Wang 5.-A., Li F.-L.;

Submitted (Z27-MRR-Z012) to the INSDC.
Eey Laboratory of Biofuels, Qingdao Institute of Bicenergy and Bicprocess
Technology, 189% Songling Road, Qingdac, Shandong 266101, China

FEuropePMC; PMC3536088; 23104410.



Description des objets biologiques présents sur la sequence

« Features »

HHHH A A I

H 4

HA HHHH A A4

H

Eey

S0Urce

gene

mENL

CD5

Location/Qualifiers

1..15589
jforganism="Saccharomyces cerevisias"
fetrain="JZ1C"

/mol type="genomic DNA"

fdb xref="taxon:4932"
<1..»159%9

fgene="S0C2"

<1..>1598

fgene="S0CZ"
fproduct="invercase"

1..1599

/codon_start=1

fgene="SUCZ"
fproduct="invercase"

/db xref="GOA:I6VAVI™
fdb;xref="::terFrD::PRDDLEEE“

fdb_xre_="21terPrD:ZPRDDEEES“
fdb_xref="::terFrD::PRDlLOHD“
fdb_xre_="::terFrD::PRDlELQS“
fdb_xref="::terFrD::PRDlELEE“
fdb_xre_="::terFrD::PRDlEOES“
fdb;xre-="::terFrD:ZPRDEEEEE“

fdb_xref="U:iPrﬂ:KBfTrEEBL:IE?E?E"
fprotein id="AFWNOBEE3.1"

HAa H4

HHHH A H

/translation="MLLOAFLFLLAGFAAKISASMTNET SDRPLVHFTPNKGWMNDENG
IWYDEEDAKWHLYFOYNPHDTVHGT PLEWGHAT SDDLTHWEDEFTATAPERNDSGAE S
SMVVDYNNTSGFFNDT IDPRORCVAIWLI INTPESEEQYISYSLDGGY TE TEYQENFVLA
ANSTOFRDPENFWYEPSOFWIMTAAKSODYKTETY S5SDDLESWELESAFANEGFLGY QY
ECPGLIEVPTEQDPSESYWVME IS INPGAPAGGSFNOYFVEGSFNGTHFEAFDHQSEVVD
FGEDY YA TLOTFFNTDPTY GEAT.GTAWASNWEY SAFVETNPHRSSMSLVEEFSLNTEYQR
HPETELINLEAEPILNISHAGEWSEFATNTTLTEANSYNVDLSHSTGTLEFELVYAVNT
TOTISESVEFPDLSLWFEGLEDPEEY LEMGFEASASSFFLIRGNSEVEF VEENPYFTHEM
SVNNOPFESENDLSYYEVYGLLDONILELYFNDGDVVSTNTYFMTTGHATLGSVHNMT TGV

Fr] Fr] Fr] Fx] Fr] Fxj P Fx) Fr] P Fr) Fr) o Fr) o Px] P Fr) Fr) B P P Fr) Fe) P Fr) P P P P P P e Fr) Fr) Fe] P b
[

<R

DHLEY IDEFOVEEVE™
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Seguence 159% BP;

atgcttttgc
atgacaaacg
aatgacccaa
tacaacccaa
gatttgactc
gctttctctg
attgatccaa
caatacatta
gttttagctg
caazaatgga
gatgacttga
caatatgaat
tgggtcatgt
tttgttggat
gattttggta
tcagcattag
ccatggagat
aatccagaga
ggtccctggt
gatttgagca
caaaccatat
cctgaagaat
ggtaactcta
AAaCaaccaac
gatcaaaaca
ttcatgacca
ttctacattg

La sequence (format EMBL)

455
aagctttoct
aaactagcga
atgggttgrg
atgacaccgt
attgggaaga
gctccatggt
gacaaagatg
gctattotot
ccaactcocac
ttatgacggc
agtcctggaa
gtccaggttt
Tttactttctat
ccttcaatgg
aggactacta
gtattgecctg
catccatgtc
ctgaattgat
ctcgttttge
actcgactgg
ccaaatccgt
atttaagaat
aggtcaagtt
cattcaagtc
tcttggaatt
ccggtaacgc
acaagttcca

A; 348 C;

tttocttttyg
tagacctttg
gtacgatgaa
atggggtacg
tgaacccatt
ggttgattac
cgttgcgatt
tgatggtggt
tcaattcaga
tgocaaatca
gctagaatct
gattgaagtc
caatccaggt
tactcatttt
tgoccttgocaa
ggcttcaaac
tttggtccge
caatttgaaa
tactaacaca
taccctagag
ctttccococgac
gggttttgaa
tgtcaaggag
tgagaacgac
gtacttcaac
tctaggatct
agtaagggaa

31é G;

gctggttttyg
gtccacttca
aaagatgoca
ccattgtttt
gctatcgocteo
aacaacacga
tggacttata
tacactttta
gatccasaagg
caagactaca
gcatttgcta
ccaactgage
gcacctgctg
gaagcgtttg
actttottca
tgggagtaca
aagttttctt
gcocgaaccaa
actctaacta
tttgagttgg
LtatcacttTtT
gccagtgctt
dacccatatt
ctaagttact
gatggagatg
gtgaacatga
gtaaaatag

476 T:

0 other:
cagccaaaat
cacccaacaa
aatggecatct
ggggccatgc
ccaagcgtaa
gtgggttttt
acactocctga
ctgaatacca
tgttctggta
aaattgaaat
atgaaggtctt
aagateccttc
goggttcctt
acaatcaatc
acacagaccc
gtgoctttgt
tgaacactga
tattgaacat
aggccaattc
tttacgctgt
ggttcaaggg
cttccttectt
tcacaaacag
ataaagtgta
tggtttctac
ccactggtgt

atctgecatca
gggctggatg
gtactttcaa
tacttcocgat
cgattcaggt
caatgatact
aagtgaagag
aaagaaccct
tgaaccttct
ttactcctct
cttaggctac
caaatcctat
Caaccaatat
tagagtggta
aacgtacggt
cccaactaac
atatcaagct
tagtaatgct

ttacaatgtc
taacaccaca

tttagaagat
tttggaccgt
aatgtctgtc
cggcctactg
gaatacctac
cgataatttg

a0
120
180
240
300
360
420
480
240
c00
c6l
720
780
840
S00
960
10Z0
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1584



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE
 |ID:nomde’entrée, ...

— Unique (propre a une entrée)
— Non permanent (peut changer au cours des versions)
* AC : numéro d’accession
— Unique, plusieurs ou pour une méme entree (fusion d’entrées)
— Permanent (ne disparait jamais de la base)
« SV :version de la sequence (Acc.version)

« DT : date d’incorporation dans la base et de derniere mise a jour

« DE : description du contenu de I’entrée



ID

DT
DT
DT
DE
GH
0Ss
oC
oC
1034

RF
RC

RT
RT
RL

EF
RC
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR
DR

49808

FT
ET
FT
FT
FT
FT
5Q

1/

I6VAVY YEASX

IGVEVY;

03-ocT-201
03-oCcT-201
05-DEC-201

2,
2r
81

sequence

Unreviewed;

version 1.

entry wersion 20.

532 An.

integrated into UniProtEB/TrEMEBL.

SubName: Full=Invertase {ECO:0000313|EMBL:AFN0EB663.1};
Name=5UCZ {EC0:0000313|EMBL: AFN0B8663.1};

Saccharomyces cerevisiae

(Baker's wyeast).

Eukaryota; Fungi; Dikarya; Ascomycota; Saccharomycotina;
Saccharomycetes; Saccharomycetales; Saccharomycetaceae; Saccharomyces.
NCBI_TaxID=4932 {ECC:0000313|EMBL:AFNOE663.1};

[1] {ECC:0000313|EMBL:AFNO8663.1}

NUCLEOTIDE

SEQUENCE.

STRATN=JZ1C {ECO:0000313|EMBL:AFN08663.1};
Tserendorj M., Badgar B., Tserendorj N., Thillaiampalam S.,

BhoulLaila M., Banzragch B., Byambaa P., Yokoyama N., Igarashi I.;
"A field study on the prevalence of equine piroplasmosis in Mongolian

horses.";

Submitted (MAR-2012) to the EMBL/GenBank/DDBJ databases.

[2]
NUCLECTIDE

SEQUENCE.

{ECC:0000313 |EMBL: AFNOB663.1}

STRAIN=JZ1C {ECO:0000313|EMBL:AFNOE663.1};
EMBL; JQE3666l; AFNOEE63.1; -; Genomic DNA.
eggNOG; ROG0228; Eukaryota.

egqgliCG; CO

Gle2l; LUCA.

GO; G0:0004553; F:hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds; IEA:InterPro.
GCO; GO0:0005975; P:carbohydrate metabolic process; IEA:InterPro.

GeneldD; 2.
InterPro;
InterPro;
InterPro;
InterPro;
InterPro;
InterPro;
Pfam; PFOB

115.10.20;
IPR013320;
IFR001362;
IER0O1E053;
IPR0O131849;
IFR013148;
IFR023296;
244; Glyco

=g il
Conk-like dom sf.
Glyco hydro 32.

Glyco hydro_ 32 AS.
Glyco hydro 32 C.
Glyco hydro 32 N.
Glyco hydro beta-prop sf.
hydroa 32C; 1.

Pfam; PF00251; Glyco hydro 32N; 1.
SMRERT; SM0O0640; Glyco 32; 1.

SUFPFRAM; 55
SUPFRM; 55

S5F4
SSE7

F48884G;
F75005;

9gag; 1.
53005; 1.

PROSITE; PS500609; GLYCOSYL HYDROL F32; 1.
3: Inferred from homology;

Glycosidase {ECO:0000256|RuleBase:RU362110};

Hydrolase {ECC:0000256|RuleBase:RU362110};

Signal {ECC:0000256|52M:5ignalP}.
{ECO:0000256|SAM: SignalP}.
{ECC:0000256|5AM: 5ignalP}.

S5IGNAL
CHATN

DOMATN

DOMATHN

SEQUENCE
MLLQAFLFLL
YNPNDTVHGT
IDPRQRCVAT
QEWIMTRARS
WVMFISINEG
SALGIAWASN
GEWSREATNT
PEEYLRMGFE
DQNILELYFN

1 18
20 532
32 336
372 507

532 nn; a0

/FTI4=PRO_5003706312.
Glyco hydro 32H.

{ECC: 0000259 | Pfam: PFO0251} .
Glyco hydro 32C.
{ECO: 00002509 | Pfam: PFOB244} .

bbl MW;

AGFARRTISAS MTNETSDRFL

PFLEWGHATSD
WIYNTPESEE
RDYRIETYSS
APAGGSFNQY
WEYSAFVETHN
TLTEANSYNV
ASASSFFLDE
DGDVVSTNTY

DLTHWELDEFI
RYISYSLDGG
DDLESWELES
FVGSFNGTHE
PWRSSMSLVE
DLSNSTGTLE
GHSEVEEVEE
FMTTGNALGS

VHFTEFNEGWM
ATAFERNDSG
YTFTEYQENP
AFANEGFLGY
EAFDNQSEVV

Q6DOFEDSS18BASTT CRCE4;

NDPHNGLWYDE
AFSGEMVVDY
VLARNSTQFER
RQYECPGLIEV
DEGEDYYALQ

EFSLNTEYQA NPFETELINLE

FELVYAVNTT
NEYFINEMSV
VHNMTTGVDHL

RTISESVEFD
NNQFFESEND
FYIDEFQVEE

EDAFWHLYFQ
NNTSGFEFNDT
DPEVFWYEFS
FTEQDESESY
IFENIDFTYG
AFEPILNISNA
LSLWFEGLED
LSYYEVYGLL
VE

FORMAT D’UNE ENTREE SUR UNIPROT



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE

Quelques formats de données biologiques
v Format des bases, exemples :

— Seguences ADN/ARN : EMBL, GenBank et DDBJ
— Seguences proteiques : Uniprot, SwissProt et TrEMBL, PIR...

v Formats de certains logiciels : PHYLYP (PHYLogeny Inference Package),
FOSN (Files Of Sequence Names), RSF (Rich Sequence Format files), RSF
(Rich Sequence Format files), MSF (Multiple Sequence Format), Fitch, DNA
strider, AnTheProt, Olsen, etc.

v Formats lus par la plupart des outils en bioinformatique

- FASTA

— Sequence brute (plain/raw sequence)



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE

Le format FASTA
v"Une ligne de commentaires précéde de « > »

v La séguence brute (pas d’espace, ni de nombre)

>Human Polycomb 2 homolog (hPc2) mRNA, partial cds
ctccggcagcccgaggtcatcctgctagactcagacctggatgaacccat
agacttgcgctcggtcaagagccgcagcgaggccggggagccgecccagcet
ccctccaggtgaagcccgagacaccggecgtcggecggecggtggeggtggcg
gcggcagcggcacccaccacgacggcggagaagcctccageccgaggccca
ggacgaacctgcagagtcgctgagcgagttcaagcceccttctttgggaata
taattatcaccgacgtcaccgcgaactgcctcaccgttactttcaaggag

tacgtgacggtg



INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES SYNTAXE D’UNE ENTREE

Exemple d’une entrée sur Genbank




INTRODUCTION BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ALIGNEMENTS ANNOTATION

LES BASES DE DONNEES BIOLOGIQUES ACTIVITE 01
Explorez une base de données biologique figurant sur la liste 2019 de la revue Nucleic
Acids Research :

- Allez sur 1’adresse http://www.oxfordjournals.org/nar/database/c :

- Choisissez 01 base de données biologique ;

- Explorez la base et complétez le tableau ci-dessous ;

- Faites une recherche sur la base et copiez le contenu d’une entrée dans le tableau ;
- Travail a faire en groupe (2 a 4 étudiants) ;

- Envoyez le fichier word par mail avant le 25/02/2020 sur I’adresse gomrima@umc.edu.dz .

Nom de la base de données
Adresse URL

Bréve présentation de la banque

Nature des données

Origine des données

Exemple d’une entrée

Format de ’entrée




