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

1. Introduction:

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

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

v Des insertions (ajout d’un ou plusieurs nucléotides),

v 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 P’identification moléculaire:

Extraction,

PCR

Electrophorése

Séquengage et Analyse Bioinformatique

AN NN

4. Programmes de comparaison avec les banques

Recherches de similitudes dans les banques de séquences, Pourquoi ?

v Savoir si ma séquence ressemble a d'autres déja connuese Trouver toutes les
séquences d'une méme famille

v 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 'outil de recherche basique d’alignement local. BLAST, cherche les bases

de données des protéines et ADNs pour des séquences (sujets) qui ressemblent a notre
séquence (requéte) utilisée comme mot clé.
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5.Méthode du travail

1.0uverture du lien NCBI sur internet par I’utilisation du moteur de
recherche Google
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2.Choix du programme BLAST
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3. Choix de I’outil nucleotide BLASTn

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program
compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and

Magic:BLAST 1.2.0 released

A new version of the BLAST RNA-seq mapping tool is now avadable.
Mon, 27 Feb 2017 14.00:00 EST

B More BLAST news

calculates the statistical significance.

Leam more

4.Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Accés sur Gene Bank
et activation de I’outil BLAST. ( Code gene :HF678414.1).
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5. Lecture de la liste des résultats de I’Alignement
Q-" & bisst vt nin. rugowBisst o3 c iR
S
Sequences producing significant alignments:
Select All Noce Selected 0
i Alignments 0
Max Total Query E
o3 I
Descrption PR TR MR dent  Accession
O choseobacterym ndologenes paral 165 FNA ge 1328 138 100% 00 100% HEE7@4141
Oc¢ sterium ndologenes padal 165 ANA 133 133 100% 00 99% HEEra4!a|
0 o Aeriurn indologenes partial 165 rRNA gene isolate 3 1323 133 100% 00 99% HEEIadrs1
O Bactarium 148134 185 ribosomal RNA gene partial sequence 1317 1317 100% 00 %%
O Bactarium 145132 165 ibosomal RNA gene partiai sequence 1317 1317 100% 00 99% KCIaesd
O Chevseobacterium ennchment cuture cione RAM! 37 168 ribosomal RNA gene paial sequence 1317 1317 100% 00 99% JQOEdTi)
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6. Lecture du détail des résultats de I’Alignement
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Related Information

7. Récolte des informations sur ’individu par le numéro d’accés sur Gene

Bank :Auteur, affiliation, publication, séquence, etc.

Gato @

Locus
DEFINITION
ACCESSION
VERSION
KEYHORDS
SOURCE
ORGANISH

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

Ukl
REFERENCE

TITLE
JouRsAL

FEATURES
source

Chryseobacterium indologenes partial 165 rRNA gene, isolate 6
GenBank HFE784141
FASTA Guaphus

HFET8A14 718 bp DA linear BCY 21-FEB-2013
Chrysecbacterium indologenes partial 165 riNa gene, isolate 6.
HF37B414

HPETE414,1  GI:492088714
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Bacteria; Bactercidetes; Fhvobocurih; Flavobacteriales;
Flavobacteriaceae; Chrysechacterium,
1
Boubendir, A,
Analyse et prevalence du risque infectieun de Listeris
monocytogenes deas les lalts crus recoltes dans deux reglons »
climat different (Zone semd-aride et le Nord-E3t algeriens) :
Modelisation spatisle de la diversite floristique
Thesis (2012) Constantine 1 University, Algeria
2 (bases 1 to 71%)
ramidechi, A
Direct Submission
Submitted (11-FEB-2013) Constantine University, Constantine, Route
de Afn El-Bey, 25000, ALGERIA
Location/Qualifiers
1..7119
/organisms"Chrysecbacterivm indologenes”
/mal_typee"gencmic ONA"
/isolates"5"
/isolation_sources"raw milk™
Jdb sref="tmion: 283"
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Find in ths Sequence
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LinkOut to extemal resources _
Ribosomal Database Progect |

[Ribesomal Dtabas |

SILVA SSU Database

Sl ,‘A‘
Recent activity L~
TanOf Clew

B Chrysecbactenum indologenes partial 165
RNA gene 1sclate 6 -

Q Nucleotide Sequence (716 letters)
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