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TP 4 : Alignement des séquences du gène ARNr16S sur NCBI.

1. Introduction:
Au cours de l’évolution naturelle, les mutations causent des erreurs au moment de la
réplication de l’ADN car l’évolution se fait par mutations successives. Ces erreurs
peuvent être :

 Des substitutions (changement ponctuel d’un nucléotide par un autre). On parle
de transition ou de trans-version,

 Des insertions (ajout d’un ou plusieurs nucléotides),
 Des délétions (suppression d’une base ou d’un segment d’ADN).

2. Alignement :
processus par lequel deux (ou n) séquences sont comparées afin d'obtenir le plus de
correspondances (identités ou substitutions conservatives) possibles entre les lettres
qui les composent

L'objectif de l'alignement est de disposer les composants (nucléotides ou acides
aminés) pour identifier les zones de concordance

3.Les étapes de l’identification moléculaire:

 Extraction,
 PCR
 Electrophorèse
 Séquençage et Analyse Bioinformatique

4. Programmes de comparaison avec les banques

Recherches de similitudes dans les banques de séquences, Pourquoi ?
 Savoir si ma séquence ressemble à d'autres déjà connues• Trouver toutes les

séquences d'une même famille
 Rechercher toutes les séquences qui contiennent un motif donné

Les deux types de programme les plus utilisés par les biologistes sont les logiciels :

4.1. FASTA

Le programme FASTA compare respectivement une séquence nucléique avec une
base nucléique ou une séquence protéique avec une base protéique.

4.2. BLAST : Basic Local Alignment Search Tool

BLAST est l'outil de recherche basique d’alignement local. BLAST, cherche les bases
de données des protéines et ADNs pour des séquences (sujets) qui ressemblent à notre
séquence (requête) utilisée comme mot clé.
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5.Méthode du travail

1.Ouverture du lien NCBI sur internet par l’utilisation du moteur de
recherche Google

2.Choix du programme BLAST
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3. Choix de l’outil nucleotide BLASTn

4.Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Accès sur Gene Bank
et activation de l’outil BLAST. ( Code gene :HF678414.1).

5. Lecture de la liste des résultats de l’Alignement
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6. Lecture du détail des résultats de l’Alignement

7. Récolte des informations sur l’individu par le numéro d’accès sur Gene
Bank :Auteur, affiliation, publication, séquence, etc.


