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INTRODUCTION

La bioinformatique est une “interdiscipline” a la frontiere de la biologie, de

I'informatique , des mathématiques.
— - Biologie

» Emergé dans les années 1980
Bioinformatique

Informatique

> Le spécialiste qui travaille a mi-chemin entre ces sciences est appelé bio-
informaticien ou bionaute.

» L'utilisation du terme bio-informatique est documentée pour la premiere fois en
1970 dans une publication de Paulien Hogeweg et Ben Hesper (université d'Utrecht,
Pays-Bas)




But de la bio-informatique

Les systeme biologique sont tres complexes et les techniques modernes

d’investigation du monde biologique fournissent une vaste quantité de données

expérimentales

Donc le but ultime de la bio-informatique

« Est d’intégrer ces données d’origines tres diverse pour modéliser les

systemes vivants afin de comprendre et prédire leurs comportements

dans des conditions de fonctionnement normales ou pathologiques ».




LA BIOINFORMATIQUE DEFINITION :

La bioinformatique est la discipline de [I'analyse «in silico» de
I'information biologique renfermée dans les séquences nucléotidiques
(séquences de nucléotides) et protéiques (séquence des acides aminés).

Production
des
données
A
"
Analyse des Stockage
données deg
données
.




¢ Son apparition, dans les années 1980. Coincide avec la création des premieres banques
de données (EMBL et GenBank).

% A partir des années 1990, la bioinformatique devient indispensable avec
I'accumulation des données de séquencage notamment les génomes complets.

*» Fondée sur les acquis de la biologie, elle permet de produire de nouvelles
connaissances et des suggestions pour de nouvelles expériences.




La bioinformatique propose des méthodes et des logiciels qui permettent :

- La collection, le stockage et la gestion des données biologiques et leur distribution a

travers les réseaux.

- Le développement des outils (logiciels/algorithmes) pour analyser les problemes de

biologie moléculaire .
- L'analyse, la comparaison et la prédiction de la structure des genes.
- La modélisation et la prédiction de la structure et de la fonction des protéines.

-Les études phylogénétiques et I’'évolution moléculaire des étres vivants.




LES BANQUE DE DONNEES
BIOLOGIQUES



Les bases de données contenant des informations biologiques et des données
largement diffusées par le réseau Internet.

Elles sont généralement reliées entre elles par des liens « links » .

Il existe un grand nombre de bases de données d'intéret biologique .

Nous nous limiterons ici a une présentation des principales banques de données
publiques




DEUX TYPES DE BANQUES

-Celles qui correspondent a une -Celles qui correspondent a
collecte des données | plus des données plus
exhaustive possible et qui offrent homogenes et
finalement un ensemble plut6t spécifiques .
hétérogene d'informations. -Traitent des thématiques
-Traitent des thématiques particulieres

générales

Bases de donnees",
ouU
Banques de donnees OU_

Banques de données ou
~d bases de données

Banques de données SPECIALISEES

ou bases de données
GENERALISTES




LES BANQUES GENERALISTES



On appelle banques généralistes, ou banques primaires, les ressources qui collectent,
gerent, archivent et mettent a disposition de la communauté scientifique un ensemble
de donneées primaires.

Classiquement, on considere comme banques primaires les banques généralistes qui
contiennent des séquences nucléiques et protéique obtenus par des méthodes
expérimentales.

bien que actuellement la plupart des séquences protéiques ne soient pas obtenues
expérimentalement, mais a partir des données de

ainsi que les banques qui gerent des protéines.




Banque nucléiques



Il existe banques nucléique internationales

" (2) EMBL (European
| B '
Molecular Biology (3) DDBJ

Laboratory)
la banque
américaine gérée La banque La banque
par le National europeenne japonaise
Center for maintenue a ou DNA DataBase
Biotechnology PEuropean of Japan
i atie Bioinformatic
(NCBI) Institute (EBI)

Ces trois banques gerent ’ensemble des séquences nucléique et leurs annotations : elles
cooperent et échange quotidiennement leurs données afin de garantir une cohérence

maximale dans la mise a disposition des séquences de la communauté scientifique.

Ces séquences sont organisées dans les banque sous forme des entrées.



Les entreés nucléiques

les entrées nucléiques sont organisées dans les trois banques se forme de « division »,
selon deux types de criteres :

Le groupe taxonomique d’origine de la séquence : Humans, bactéries,
vertébrés, plantes, virus etc.

Le type de molécule séquencée : Expressed Sequence Tag (EST)-et Genome
Survey Sequence (GSS) -etc.

Division Code pour les entrées
ESTs EST
Bacteriophages PHG
Fungi FUN

Genome Survey GSS
High Through Genome, HTGs HTG
Humans HUM
Invertebrates INV




LA BANQUE EMBL

E

v
Associate member -




EMBL contient plus de 2.4 millions entrées (une entreée, entry en anglais, contient la
séquence et des informations sur cette séquence).

# ENMBL-EBI % Services £2 Research & Training € About us EMBL-EBI

EMBL-EBI ::

The home for big data in biology

-

Our unique Search service helps you explore dozens of biologic'érf?data Lezfsburcéé_ Ind a t&(‘)'!q! f%your data Share your scientific data
More about EBI Search » £z S ] e @nalysi§ with the world.

%, Find a tool » £ Deposit data »

We are EMBL-EBI %, Data resources £% Research
FhaEuopsanioonnAtics Instillie (EMBL-EBly & Explore our open data resources to enrich your Find out about our research groups, postdoctoral
part of EMBL, Europe’s flagship laboratory for the life research. Browse data, perform analyses or share your schemes and PhD Programme

sciences. More about EMBL-EBI and our impact. ¥ own results. 9



La recherche de sources de données biologiques en utilisant EMBL

Les ressources de données représentées dans EMBL comprennent:
-Séquences nucléotidiques et protéiques aux niveaux génomiques et protéomiques,
-Structures allant de produits chimiques aux complexes macromoléculaires

-Classifications fonctionnelles, les bibliotheques de la littérature globales qui couvrent les sciences
biomédicales et la propriété intellectuelle connexe.

# EMBL-EBI % Services £2 Research & Training © About us EMBL-EBI
(0 ¢)

EMBL-EBI

The home for big data in biology

Virsd l 3 » ' L -
Our unique Search service helps you explore dozens of biological'data resources . Find a to'o] fo__&your data Share your scientific data
More about EBI Search » £ . - ! — 3nalysi§ with the world.

%, Find a tool £ Deposit data »

Example searches: blast keratin bfi1
\ 2

We are EMBL-EBI %, Data resources £2 Research
The European Bioinformatics Institute (EMBL-EBI) is
part of EMBL, Europe’s flagship laboratory for the life
sciences. More about EMBL-EBI and our impact. ¥

Explore our open data resources to enrich your Find out about our research groups, postdoctoral
research. Browse data, perform analyses or share your schemes and PhD Programme »
own results. ¥




EMBL-EBI arvices esearch | Training | About us

EB' SearCh INSULIN

Advanced
Examples: VAV _HUMAN, tpi1, Sulston .. WENE

Help & Documentation About EBI Search Share Feedback

Search results for  INSULIN

Showing 19 results out of 410 211 in All results

ter v ool |lte . — : -
Filter your res ults BGene s protein summaries (includes expression, structures, literature...) (4 resuts found)
Source

All results (410 211)

Insulin-like receptor

InR (I{3)er10, CG18402, insulin receptor homolog, DIRbeta, DIRH, Dir-b, 18402, Inr-beta, DmelCG18402, InsR, Insulin,
insulin-like receptor, insulin/insulin-like growth factor receptor, DINR, DIHR, DILR, [{3)05545, FBgn0002393, insulin-receptar,
lethal(3)9304, DIR, Inr-alpha, FBgn00108568, Drosophila insulin receptor, IR, erl0, insulin receptor, insulin receptor homologue,
dinsk, dInk, 1(3)930j, FBgnD000456, INR, Dir-a, FBgn0000457, Inr, INS, FBgn0013984)

Fruit Fly (Drosophila melanogaster)

Protein sequences (35 974)

Macromolecular structures (778)
Small molecules (1 718)

Gene expression (641)
Maolecular interactions (418)
Reactions, pathways & diseases (1 B99)
Protein families (229) daf-2 (Y55D5A.5)

Enzymes (50) Roundwarm (Caenorhabditis elegans)

[nsulin-like receptor Insulin-like receptor subunit alpha Insulin-like receptar subunit beata

More...
-------------------------- View all available Gene & protein summaries




Filter vour results
Source

Mucleotide sequences (31 243)
Study (626)
Seguence (Release) (23 227)
Mon-coding (Release) (8)
Assembly contig (Release) (205)
Azzembly =caffold (Releaze) (466)

Transcriptome assembly contig (Release)

(248)

Sequence (Update) (22)
Azzembly contig (Update) (8)
Azzembly scaffold (Update) (1)
Study (Read/Analysis) (42)

Read (Experiment) (2]
Coding (Relea=ze) (6 280)
Coding (Update) (34)

Organisms

|:| Homo zapiens (9 Eﬁﬁ}l

[ unidentified (3 918)

] Mus musculus (3 138)

[C] synthetic construct (2 710)

|:| Acetobacter pomarum DMOM (2 474)
[] Rattus norvegicus (738)

|:| Macrobrachium resenbergii (209}

[] Sus =crofa (285)

|:| Drozophila melanogaster (244)

[T] Bn= taur= (2411

MNucleotide sequences (31 243 resu'ts found)

Transcrintomea profile of parioharal blood mononuclkear c2lls in patients with tvos | dabstes and thair

first arads relatives

Transcriptome profile of peripheral blood mononuclear cells in patients with type I diabetes and

their first grade relatives

Function-basad discovary of sianficant transcrictional tamooral patterns in insulin-stimulated muscle

cals

Function-based discovery of significant transcriptional temporal patterns in insulin-stimulated
muscle cells

Co-activator function of BIP140 for NF?B/nBE-dapandant ovtoking gans
Co-activator function of RIP140 for NF?B/pBS-dependent cytokine gene

Cralation of the Mammalian INOY Homoloaus in Mice Mimics Aspacts of Dietary Rastriction and
Protacts Against Dist and Ads-Inducad Adposity and Insulin Basistancs

Deletion of the Mammalian INDY Homologue in Mice Mimics Aspects of Dietary Restriction and
Protects Against Diet and Age-Induced Adiposity and Insulin Resistance

Histona Demethylase UTH-1 Beaulates the Casnorhabdiis elegans Lifespan by Targsting the
InsUlindAGE-1 Sianaling Pathway

Histone Demethylase UTX-1 Regulates the Caenorhabditis elegans Lifespan by Targeting the
Insulin/IGF-1 Signaling Pathway

BCR/ABL1-Dependent Transcriptional Besponsa Revaals Enrichrment for Ganes Invobvad in
Maoative Feadback Baoulation

BCR/ABLL-Dependent Transcriptional Response Reveals Enrichment for Genes Involved in

i L = 11 1 [

Related data -

Source: Study
ID: PRINAL40345

Related data -

Source: Study
ID: PRINAL4D0401

Related data -

Source: Study
ID: PRINALOBLZS

Related data -

Source: Study
ID: PRINAL40701

Related data -

Source: Study
ID: PRINAL40E03

Related data -

Source: Study
ID: PRIMNALOE4E7

Wiews -

Wiews =

Wiews -

Wiews -

Wiews -

Wiews -




EMEL-EBI About us

EBI Search ncuin

Escamples: VEN_HUMAN, tpil, Sulston ... EE e

Help & Documentation About EBI Search Share Feedback

search results for  insulin

Fiter your results Nucleotide sequences (o 8s6 resuts found
Sgurce 10033 Related data =  Wiews -
All results (388 334) Human alpha-type insulin gene and &' flanking polymorphic region. _
Mucleotide sequences (9 366) f;‘f’:ﬂel'nﬁcl&;;&”ce (Release)
Sequence (Relsase) (9 445) ’
Mon-coding (Releaze) (1) .
As=cembly scaffold (Release) (26) 222616 Related data - Views -
Sample (38) insulin {promoter} [human, Genomic, 450 nt].
Coding (Release) (356) Source: Sequence [Release)
ID: 599616
Organisms
SEeE1T = e
Homo sapiens (9 266) : X . Related data YWiews
. . insulin {promoter uman, Genamic Mutant, 21 nt].
unidentified (3 918} {p H ! ! ] Source: Sequence [Release)
Mus musculus (3 138) ID: 533617
synthetic construct (2 710) .
Acetobacter pomorum DHMO0T (2 474) JOE043 Related data = Wiews -
Hattus nervegicus (738) Human insulin receptor (IR) gene, exon 1. _
Macrobrachium rosenbergii (309} Source: Sequence [Release)
ID: 105043

Sus scrofa (285)


file:///C:/Users/mou/Desktop/cours bioinformatique 3eme année/COURS WORD/M10039.htm

VUE D'ENSEMBLE D'UNE
ENTREE EMBL-BANK



EMBL-Bank offre une vue facile a lire des données, ou des
informations telles que la taxonomie et des annotation sont regroupés
en sections distinctes.

En outre, il a une représentation graphique de l'assemblage et des
fonctions d'annotation.
EMBL-Bank a également une vue de texte brut qui est utile pour l'acces

séquence et changer le point de vue de 'entrée.

il
i

lii'
i

it - B programmatique
D = ~Wl- =
s — = ;j [A] Dans la vue par défaut, le sommaire d'entrée fournit des informations sur
- = = & I'organisme, la division et le groupe taxonomique; vous pouvez également télécharger

1t
f

[B] Partie fournit des liens vers d'autres ressources, y compris le portail de la taxonomie,
Ensemble et la séquence Version Archive (de vieilles versions de I'entrée).

SE&S

::: [C] Apercu fournit une représentation graphique des données d'assemblage et
: d'annotation.

[D] Source entité (s) donne des informations sur la source de la séquence, telle que
I'organisme, organite ou pays...

[E] Autres caractéristiques fournit des informations detaillées sur la fonction de
différentes régions de la séquence.




e s e L v L S bt b o e

e 1 o S e i i e e v

I

[
A
—
-

—
—-—
- —
-

—

—

e

—

—— -

ey

— -
L

-

f
{
|
|
|

[F] Assemblée fournit des informations détaillées sur la fagon dont
la séquence a été construit a partir de séquences de niveau
inférieur.

[G] Références vous permettent de visualiser le document (s)
citant la séquence et son annotation.

[H] Séquence peut étre utilisée pour rechercher des séquences
similaires dans la base de données.

[I] Le point de vue de texte de la méme entrée; ce peut étre consulté
en cliquant sur 'TEXT' dans la section [A].

Ce point de vue est utile de vous écrivez des programmes car il
fournit tous les codes de ligne qui identifie le type de ligne; par
exemple «DE» identifie la ligne 'Description’.




Exemple d'entrée de la base EMBL :

BHERRQGHTYE

o
o

#8383883383888838uKH A .

SEIIIIIIIIIZIAAIARE

ATI436639; 5V 1; linear; mRNA; EST; HUM; 281 BP.
AI4£3663%;

16-MAR~-199% (Rel. 55, Creacted)
28-JAN-2011 (Rel. 107, Lastc updated, Version 5)

thélh0l.x1 HCI_CGAP_Ovi3 Homo sapiens cDNA clone IMAGE:2122801 3' similar
to ghiX07868_rnal PFUTIATIVE INSULIN-LIKE GROWIH FACTCR II ASSOCIATED
(HUMAN) , mRMA sequence.

EST.

Homo sapiens (human)

Eukaryota; Metazeoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; Manmalia;
Eutheria; Euarchontoglires; Primactes; Haplorrhini} Cacarrhini: Hominidae;
Homo.

1]

1-281

NCI-CGAE:

"Matrional Cancer Inscictuce, Cancer Gename Anatamy Praject (CGAP), Tumor
Gene Index http://www.ncbi.nlm.nih.gov/neicgap";

Unpublished.

UNILIB: 130; 1454.

Contact: Robert Strauskerg, Ph.D.

Email: cgapba-r@mail.nih.gev

Tissue Procurement: Christopher Moskaluk, M.D., Ph.D., Michael R.
Emmert-Buck, M.D., Ph.D.

¢DNA Library Preparation: Life Technologiss, Inc.

cDNA Likrary Arrayed by: Greg Lennen, Ph.D.

DNA Sequencing by: Washingren Universicy Genome Sequencing Cencer
Clone distribution: NCI-CGAP clone distribution information can be
found through the I.M.A.G.E. Consortium/LLNL at:
www-bic.llnl.gov/bbrp/image/image.html

Trace considered overall poor quality

Insert Length: 638 S5td Error: 0.00

Seq primer: -40UP from Gibco

Sequence considered overall poor quality.

Key Location/Qualifiers

spurce 1..281
forganism="Homo sapiens”
/lab_host="DH10B"
/mol_type="mRNA"
/clone_lib="LIBEST_001454 NCI_CGAP Ov23~
felone="IMAGE:2122801"
ftissue_type="tumor, 5 pocled (see description)”
fnote="Crgan: ovary; Vector: pCMV-SPORI6; Site 1: Sall;

Site_2: NotI; Cleoned unidirectionally. Primer: Oligo dT.

Average insert size 1.35 kb. Tumor types include: mixed
Mullerian cumor, papillary serous, clear cell, spindle
cell, All are primary tumors, metastasis positive, Life
Technologies cataleg #: 11534-013"
/db_xref="caxon:$606"

fdb_xref="UNILIB:130"

Sequence 281 BP; 83 A; €2 C; 88 G; 47 I:; 1 other;

tgctttatty ggattgoaag cgttacaagg ttaaagacaa aacccaagca tgggattttg
ccggaaatat tatcgttaza ggagetgagt tgagtcaaac Aacgggoccca agggggacceg
aggcggoagg cacaggtgac attcaatgtt Tggogtgggg gtcttcaagt gatggoaaaa
gaggggacce aaaagggggec cccccactga agacattggg gacaccggga ggagacaaaa
tggaaagcca ccacttggoc ccgaggtcaa acaggcoance ©

60
120
180
240
281

tableau des codes et leurs significations :

Code

Signification, contenu de la ligne

Nombre
/entrée

ID

C’est l'identificateur de I'entrée contenant la
séquence.

Cette ligne a la structure suivante : nom de
I'entrée classe de la donnée ; molécule (DNA,
RNA, RNAm, XXX si I’entrée n’a pas été
annotée) ; division ; longueur de la séquence
en paire de bases (BP).

1

XX

Cette ligne est une ligne vide qui sert a
limiter les différents champs de ’entrée et a
clarifier sa lecture.

Plusieur
S

NI

Indique l'identificateur de I'acide nucléique.

AC

Donne le numéro d’accession de I’entrée.

DT

Donne la date d’incorporation dans la base
(Llere ligne) et la date de la derniere mise a
jour de I'entrée (2eéme ligne).

DE

Contient des informations descriptives sur
la séquence : comme la région du génome
dont elle est issue ...

>=1

KW

Donne le(s) mot(s)-clé(s) qui peuvent étre
utilisés pour retrouver I'entrée dans la base.
Les mots-clés, séparés par des ;, sont rangés
par ordre alphabétique.

>=1
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[41]
f o)

AL43663%; 5V 1; linear; mRNA; EST; HUM; 281 BP.
AL436635;

16-MAR-1999 (Rel. 5%, Created)
28-JAN=-2011 (Rel. 107, Last updated, Version 3)

th6lh0l.xl NCI_CGAP Ov23 Homo sapiens cDNA clone IMAGE:2122801 3' similar
to gb:X07868_rnal PUTATIVE INSULIN-LIKE GROWIH FACTOR II ASSCCIATED
(HUMRN) , mRNA seguence.

EST.

Homo sapiens (human)

Eukaryota; Mecazoa; Chordata) Craniata; Vercebrata! Eutelessteomi; Mammaliap
Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorzhini; Catarzrhini; Hominidae;
Heomo.

"Haticnal Cancer Institute, Cancer Gencme Anatomy Project (CGAP), Tumor
Gene Index http://www.ncbi.nlm.nih.gov/neicgap”:
Unpublished.

UHILIZ; 130:; 1454,

Contact: Rokert Strausberg, Fh.D.

Email: cgapbs-rmail.nih.gov

Tiasue Procurement: Chriscopher Moskaluk, M.D., Bh.D.,
Emmert=-Buck, M.D., Fh.D.

¢DNA Librazy Preparaticon: Life Technologies, Inc.
cDNA Library Arrayed by: Greg Lennon, Ph.D.

DMA Sequencing by: Washington University Genome Sequencing Center
Clone distribution: NCI-CGAP clone distribution information can be
found through the I.M.A.G.E. Consorcium/LLNL ac:
www-bio.llnl.gov/bbrp/irage/image.html

Trace considered overall poor gquality

Insert Length: 638 5td Error: 0.00

Seq primer: -40UP from Gibco

Sequence considered overall poor gquality.

Michael R.

Key Location/Qualifiers

1..281

forganism="Homo sapiens"

/lab_hast="DH10B"

/mol_type="mRNA"

fclone lib="LIBEST 001454 NCI CGAP Ov23"
felone="IMAGE:2122E801"

ftissue_type=“tumoz, 5 pooled (see description)”™
fnote="0Organ: ovary; Vector: pCMV-SPORTE; 51:&_1: Sall:

source

Site_2: NotI; Cloned unidirectignally. Primer: Olige dI.

Average insert size 1.35 kb. Tumor types include: mixed
Mullerian tumor, papillary ssrous, <lear cell, =pindle
cell. All are primary tumors, metastasis positive. Life
Technologies catalog #: 11534-013"
fdb_xzref="taxon: 606"

/db_xref="UNILIB:130"

Sequence 281 BPr 83 Ar 62 C; B8 Gr 47 TI; 1 other;

TQCTUTATLG GQATTOCAAT CQULTACAAQT TTAAAJACAA AACCCAAQCA TUQYATTLTY
ccggaaatat tatcgttaaa ggagotgagt tgagtcaaac acgggococcca agggggaccyg
aggoggocasy cacaggtgac ATCCAATOLE TOgCOTgQEy gUOTLCAAQt JATGOCAaaad
gaggggaces aalaaggyyge ccccoactga agacattggy gacaceggga ggagacaaaa
tggaaagcca ccacttggoc ccgaggtcaa acaggoance C

60
120
180
240
281

Code

Signification, contenu de la ligne

Nombre/
entrée

0sS

Spécifie 'organisme d’ou provient la
séquence ; le plus souvent on donne le
nom latin suivi du nom anglais entre
parentheses.

Dans le cas d’hybrides, les lignes OC/0S

sont spécifiées pour chaque organisme de
I’hybride.

>=1

OC

lere ligne : Donne le nom scientifique de
I'organisme.

2eme ligne :Donne la classification
taxonomique de I'organisme avec le
groupe le plus général en premier, chaque
groupe est séparé par un ;. Cette
classification peut s’étendre sur plusieurs
lignes OC.

>=1

oG

Indique la localisation sub-cellulaire des
séquences non nucléaires.

Ooul

RN

Donne le numéro unique attribué a chaque
référence bibliographique de I’entrée. Ce
numéro est utilisé pour désigner la
référence dans les commentaires (CC) et
dans la table des caractéristiques (FT).

>=1

RC

Donne des commentaires sur la référence.

Donne la région pour laquelle la référence
bibliographique est associée.

oo
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AT436633; 5V 1; linear; mBRMA; EST; HUM: 281 BP.
AT436639;

16-MAR-199% (Rel. 52, Created)
28-JAM-2011 (Rel. 107, Last updated, Version 3)

th&6lh0l.x1l NCI_CGAF Cv23 Homo sapiens cDNA clone IMAGE:2122801 3' similar
to gb:X07868_rnal PUTATIVE INSULIN-LIKE GROWTH FACTOR II ASSOCIATED
(HOMAN) , mRNA seguence,

EST.

Hemo sapiens (human)

Eukarynca; Mezazea: Chordaca; Craniata; Vercebrata; Eutelesstemi; Mammaliap
Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorzhini; Catarzhini; Hominidae;
Homo .

1-281

HCI-CGAP:

"Haticnal Cancer Institute, Cancer Gencme Anatcomy Project (CGAP), Tumor
Gene Index htep://www.nebi.nlm.nih.gov/neicgap™:

Unpublished.

UHILIB; 130; 1454.

Contact: Robert Strausberg, Fh.D.

Email: cgapbs-rfmail.nih.gov

Tissue Procurement: Chriscopher Moskaluk, M.D., Ph.D., Michael R.
Emmert=Buck, M.D., Ph.D.

<DNA Library Preparaticn: Life Technologies, Inc.

<DMA Library Arrayed by: Greg Lennon, Ph.D.

DNA Sequencing by: Washington University Genome Sequencing Center
Clone distribution: NCI-CGAP clone distribution information can be
found through the I.M.A.G.E. Consorcium/LLNL ac:
www-bio.1llnl.gov/bbrp/image/image . heml

Trace considered overall poor quality

Insert Length: 638 Std Error: 0.00

Seq primer: -40UPF from Gibeco

Sequence considered owverall poor gquality.

Key Location/Qualifiezs

aocurce 1..281
forganism="Homo sapiens"”
/lab_host="DH10B"
fmol_type="mRNA"
/clone_1ib="LIBEST_D01454 NCI_CGAP_Ov23"
feclone="IMAGE:2122801"
ftissue_:ype=“:umnx, 5 pooled (see description)”™
/note="0rgan: ovary; Vector: pCMV-SPORTE; Site 1: Sall:

Sive_2: Netl; Cloned unidirectionally. Primer: Oligo dT.

Average insert size 1.35 kb. Tumer types include: mixed
Mullerian ctumor, papillary sercus, clear cell, spindle
cell. All are primary tumors, metastasis positive. Life
Technologies catalog #! 11534-013"
Jfdb_xref="taxon:2606"

/db_xref="UNILIB:130"

Sequence 281 BP; B3 Ay 62 C; B8 Gr 47 T; 1 other;

TOCTTTATTG ggattgcaag CUTTACAagy TTAaAgACAa AACCCAAGCA TOJJATLLLY
cocggaaatat tatogttaaa ggagotgaght tgagtcaaac acgggoccca agggggaccey
aggoggoagg cacaggtgac attcaatgtt tggogtgggg gtcttcaagt gatggcaaaa
JagooUaces 222aggUgge CCCoCACTA agacattggy gacaceoggya goagacaaaa
tggaaagcca ccacttggocc ccgaggtcaa acaggcocance C

60
120
130
240
281

RP

Donne les références associées aux différentes
régions de la séquence.

1
—_

>

Indique les auteurs de I'article ou du travail cité,
ils sont inscrits dans 'ordre donné dans la
publication.

1
—_

>

RT

Indique le titre de l'article, si la séquence a été
soumise a la base et non publiée, la ligne ne
contiendra qu’un point virgule.

I
—_

>

RL

Donne d'une maniere abrégée, les références du
journal.

1
—_

>

DR

Etablit des liaisons avec d’autres bases de
données qui contiennent une information en
relation avec cette entrée. Par exemple, si la
traduction protéique d’'une séquence existe
dans la banques de données Swiss-Prot, la ligne
DR pointera sur 'entrée correspondante dans
Swiss-Prot.

]
o

>

FH

Sert a améliorer la lecture d’'une entrée : c’est
'en-téte du champ FT

0 ou

FT

Enumere les caractéristiques de la séquence,
elle répond aux abréviations utilisées dans " the
feature table ".

>=()

SQ

Donne la longueur de la séquence en paire de
bases (bp) ainsi que le résumé de son contenu.

CC

Donne les commentaires sur la séquence.

Des blancs pour introduire la séquence.

]
= O

//

Indique la fin de 'entrée.

|V |V
I



http://mercury.ebi.ac.uk/ebi_docs/embl_db/ft/feature_table.html




GenBank, est une base de données de séquences nucléiques de NCBI, est une collection
annotée de toutes les séquences nucléotidiques et protéiques disponibles publiquement.

La version 218, Feb 2020 GenBank contient plus de 199 millions entrées (Séquences) et
plus de 228 milliards nucléotides.

GenBank

Nucleotide

-

GenBank ¥  Submit ¥ | Genomes ¥ | WGS ¥ | HTGs ¥ | EST/GSS ¥ | Metagenomes ¥  TPA ¥ | TSA

GenBank Overview

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):D36-42). GenBank is part of the International Mucleotide Seguence Database Collaboration , which comprises
the DMA DataBank of Japan (DDBJ), the European Malecular Biology Laboratery (EMBL), and GenBank at MCBI. These three organizations
exchange data on a daily basis.

The complete release notes for the current version of GenBank are available on the NCBI ftp site. A new release is made every two months.
GenBank growth statistics for both the traditional GenBank divisions and the WGS division are available from each release.

An example of a GenBank record may be viewed for a Saccharomyces cerevisiae gene.

Access to GenBank
There are several ways to search and retrieve data fram GenBank.

s Search GenBank for sequence identifiers and annotations with Entrez MNucleotide , which is divided into three divisions:
CaorelMucleatide (the main collection), dbEST (Expressed Sequence Tags), and dbGSS (Genome Survey Sequences).

¢ 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 .

GenBank Data Usage

The GenBank database is designed to provide and encourage access within the scientific community to the most up to date and
comprehensive DMA sequence information. Therefore, NCBI places no restrictions on the use or distribution of the GenBank data. However,
some submitters may claim patent, copyright, or other intellectual property rights in all or a portion of the data they have submitted. NCBI is

|

INSDC =

GenBank Resources
GenBank Home
Submission Types
Submission Tools

Search GenBank

Update GenBank Records




Division Code pour le LOCUS des entrées

Primate PRI
Rodent ROD
Other mammalian MAM
Other vertebrate VRT
Invertebrate INV
Plant PLN
Bacterial BCT
Structural RNA RNA
Viral VRL
Phage PHG
Synthétic and chimeric SYN
Unnanoted UNA
Expressed Sequence Tag EST
Patent PAT
Sequence Tagged Site STS
Genome Survey Sequence GSS
High Throughput Genomic Sequencing HTG

Actuellement, tous les enregistrements dans GenBank sont généré a partir soumissions directes aux bases de données

de séquences d’ADN a partir _des auteurs originaux, qui offrir leurs enregistrements pour rendre les données
accessibles au public.




RECHERCHE DE SEQUENCES
NUCLEOTIDIQUES DANS LE GenBank



Recherche dans GenBank sur une séquence d'intérét:

Al'aide du moteur de recherche intégre, rechercher la séquence souhaitée

Sill"l in to NCBI

GenBank |
GenBank *  Submit |GeS 5 ¥ | HTGs~> EST/GSS ¥ | Metagenomes ¥ | TPA ¥ | TSA ¥ | INSDC +
EST w
- Structure
GenBank Overvie|
Assembly L
What is GenBank? BioProject 1 . h h
BioSample
GenBank @ is the NIH gene Books P annotated collection of all publicly available DNA sequence MOt a‘rechercher
Research. 2013 Jan:41(01) conserved Domains  —pf the International Nucleotide Sequence Database Collabaration , which
the DNA DataBank of Japa] Clinvar ecular Biology Laboratory (EMBL), and GenBank at NCBI. These three organizations
exchange data on a daily b Clone Search GenBank
dbGaP
The complete release notes gpyar enBank are available on the NCBI fip site. A new release is made every two months. ~ Updale GenBank Records
GenBank growth statistics | Epigenomics ank divisions and the WGS division are available from each release.
Gene L .
An example of a GenBank GEO DataSets Baccharomyces cerevisiae gene.
GEO Profiles
Access to GenBank | HomoloGene
MedGen v

There are several ways to searcrrarorermerewarrmom GenBank.

# Search GenBank for sequence identifiers and annotations with Entrez Nucleotide | which is divided into three divisions:
CoreMucleotide {the main collection), dbEST (Expressed Sequence Tags), and dbGSS (Genome Survey Sequences).

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

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

GenBank Data Usage

The GenBank database is designed to provide and encourage access within the scientific community to the most up to date and
comprehensive DNA sequence information. Therefore, NCBI places no restrictions on the use or distribution of the GenBank data. However,
some submitters mav claim patent. coovriht. or other intellectual crocertv rights in all or a portion of the data thev have submitted. NCBI is



Exemple Pour rechercher un gene, sélectionner la catégorie Gene dans le bandeau de
recherche, pour un ARNm selectionner Nucléotide.

~ How To [ Sign in to NCBI

Nucleotide Nucleotide - |In5u|in |
Save search Limits Advanced Help
Display Settings: [+] Summary, 20 per page, Sorted by Default order Send to: Filter your results:
@ Found 49053 nuclectide sequences. Nucleotide (35530) EST (13514) GSS (9) o LT
Bacteria (253

Results: 1 to 20 of 35530 Page 1_ of 1777 | Next=  Last== INSDC (GenBank) (22213}
7] Octodon degus insulin MENA. complete cds mRNA (12061
1 432 bp linear mRMA RefSeqg (13233

Accession: M5TEY1.1 Gl 202471

) Manage Filters
GenBank FASTA  Graphics

Sélection de l'organisme

[C Aplysia californica insulin precursor (PIN). mRNA cible ¥ Top Organisms [Tree]
2. 968 bp linear MRNA Homo sapiens (5057)
Accession: NM_001204686.1 Gl 325296756 synthetic construct (4267)
GenBank FASTA  Graphics Related Sequences Mus musculus [2583)
Rattus norvegicus (1365)
[C] Aplysia californica isolate F4 #8 unplaced genomic scaffold. AplCal3.0 scaffold00858. whole genome shotgun sequence unidentified (1794)
3. 314,614 bp linear DNA All other taxa (14372)
Accession: NW_004798128.1 Gl: 523418921 More...
GenBank FASTA  Graphics
[F] Oryctolagus cuniculus insulin mRNA. partial cds Find related data =
4. 250 bp linear mRNA Database: Select -

Accession: ME1153.1 Gl 165444
GenBank FASTA  Graphics Related Seguences




':','.': NCBI  Resources ¥ How To

Paramétres ¢

Nucleotide Nucleotide

-

(insulin} AND "Homo sapiens"[porgn:__ txid9606]

Save search  Limits  Advanced

Display Settings: [~*] Summary, 20 per page, Sorted by Default order

Results: 1 to 20 of 5057 Selected: 1

1.

pa

[ %]

-

Human insulin gene. complete cds

T UIT Do TmeEar ONA
Accession: JO0265.1 Gl 186429

zenBank FASTA  Graphics Related Sequences

Homo sapiens tyrosine hydroxylase (TH) gene. 3' end: insulin (NS gene._complete cds: insulin-like growth factor 2 (IGE2) gene.

of253  MNext=

5 end
12,565 bp linear DNA
Accession: L15440.1 Gl 307071

GenBank FASTA  Graphics Related Sequences

Human alpha-type insulin gene and &' flanking polymorphic region

3,943 bp linear DNA
Accession: M10038.1 Gl 186437

GenBank EASTA  Graphics Related Sequences

Homo sapiens insulin (INS} mENA. partial cds

285 bp linear mRENA
Accession: JF9092991 Gl 333826818

GenBank FASTA  Graphics Related Sequences

Help

Send to: (¥ Filter your results:

All (5057)

Bacteria (0)

INSDC (GenBank) (3407)
mBENA (1727

RefSeq (1647

Manage Filters

Find related data =

Database: Select -

Search details &

insulin[All Fields] AND "Homo
sapiens" [porgn]

| Search | See more...


file:///C:/Users/mourad/Desktop/Human insulin gene, complete cds - Nucleotide - NCBI.htm

Mot-clé Sous mot-clé Signification et contenu de la ligne Lignes/entrée
C'estl'identificateur de I'entrée contenant la séquence. 1
Cette ligne a la structure suivante : nom de I’entrée classe de la donnée ; molécule (ADN, ARN ou
ADNCc, XXX si I'’entrée n’a pas été annotée) ; division ; longueur de la séquence en paire de bases

(BP) ; date.
DEFINITION Contient des informations descriptives sur la séquence : comme la région du génome dont elle est | >=1
issue ...
ACCESSION Donne le numéro d’accession de I’entrée. >=1
NID Indique lI'identificateur de I'acide nucléique. 1
VERSION C’est un nouveau champ, il indique la version de I'entrée. 1
KEYWORDS Donne le(s) mot(s)-clé(s) qui peuvent étre utilisés pour retrouver I’entrée dans la base. >=1
Les mots-clés, séparés par des ; , sont rangés par ordre alphabétique.
SEGMENT Indique la localisation de la séquence dans la molécule. Ooul
SOURCE Spécifie 'organisme d’ou provient la séquence ; le plus souvent on donne le nom latin suivi du >=1

nom anglais entre parentheéses.
Dans le cas d’hybrides, les lignes OC/0S sont spécifiées pour chaque organisme de I’hybride.

ORGANISM 1¢r¢ ligne : Donne le nom scientifique de I'organisme. >=2
2¢me Jligne :Donne la classification taxonomique de I'organisme avec le groupe le plus général en
premier, chaque groupe est séparé par un ;. Cette classification peut s’étendre sur plusieurs

lignes.
REFERENCE (mot-clé qui peut apparaitre Donne le numéro unique attribué a chaque référence bibliographique de I'entrée. Ce numéro est |>=1
plusieurs fois dans une entrée) utilisé pour désigner la référence dans les commentaires et dans la table des caractéristiques.
AUTHORS Indique les auteurs de I'article ou du travail cité, ils sont inscrits dans 'ordre donné dans la >=1
publication.
TITLE Indique le titre de I'article, si la séquence a été soumise a la base et non publiée, la ligne ne >=0
contiendra qu’un point virgule.
JOURNAL Donne d’'une maniére abrégée, les références du journal. >=1
MEDLINE Donne l'identifiant de la citation. Ooul
REMARK Donne des commentaires sur la référence. >=0
COMMENT Donne les commentaires sur la séquences. >=0
FEATURES Enumere les caractéristiques de la séquence, elle répond aux abréviations utilisées dans " the 1
feature table ".
BASE COUNT Donne la longueur de la séquence en paire de bases (bp) ainsi que le résumé de son contenu.

ORIGIN Sert a améliorer la lecture d’une entrée, introduit la séquence.



http://mercury.ebi.ac.uk/ebi_docs/embl_db/ft/feature_table.html

QUELQUES FORMATS DE FICHIERS DANS LES
BANQUES DE DONNEES



Exemples de formats liés aux logiciels de traitement des séquences

1. Format FASTA

Sans doute le plus répandu et I'un des plus pratiques car tres simple. La séquence, sous forme de lignes de
80 caracteres maximum, est précédée d'une ligne de titre (nom, définition ...) qui doit commencer par le
caractere ">".

Plusieurs séquences peuvent étre mises dans un méme fichier.

>J00265.1 HUMINSOl Human insulin gene, complete Cds
CTCGAGGGGCCTAGACATTGCCCTCCAGAGAGAGCACCCAACACCCTCCAGGCTTGACCGGCCAGGGT
GTCCCCTTCCTACCTTGGAGAGAGCAGCCCCAGGGCATCCTGCAGGGGGTGCTGGGACACCAGCTGGC
CTTCAAGGTCTCTGCCTCCCTCCAGCCACCCCACTACACGCTGCTGGGATCCTGGATCTCAGCTCCCT
GGCCGACAACACTGGCAAACTCCTACTCATCCACGAAGGCCCTCCTGGGCATGGTGGTCCTTCCCAGC
CTGGCAGTCTGTTCCTCACACACCTTGTTAGTGCCCAGCCCCTGAGGTTGCAGCTGGGGGTGTCTCTG
Avec le format FASTA, AAGGGCTGTGAGCCCCCAGGAAGCCCTGGGGAAGTGCCTGCCTTGCCTCCCCCCGGCCCTGCCAGCGC
un seul fichier peut CTGGCTCTGCCCTCCTACCTGGGCTCCCCCCATCCAGCCTCCCTCCCTACACACTCCTCTCAAGGAGG
contenir plusieurs CACCCATGTCCTCTCCAGCTGCCGGGCCTCAGAGCACTGTGGCGTCCTGGGGCAGCCACCGCATGTCC
EHLEEISIeMents TGCTGTGGCATGGCTCAGGGTGGAAAGGGCGGAAGGGAGGGGTCCTGCAGATAGCTGGTGCCCACTAC
gier‘l‘;;*;fazzgt‘aq“e CAAACCCGCTCGGGGCAGGAGAGCCAAAGGCTGGGTGTGTGCAGAGCGGCCCCGAGAGGTTCCGAGGC
commence par ">". TGAGGCCAGGGTGGGACATAGGGATGCGAGGGGCCGGGGCACAGGATACTCCAACCTGCCTGCCCCCA

TGGTCTCATCCTCCTGCTTCTGGGACCTCCTGATCCTGCCCCTGGTGCTAAGAGGCAGGTAAGGGGCT
GCAGGCAGCAGGGCTCGGAGCCCATGCCCCCTCACCATGGGTCAGGCTGGACCTCCAGGTGCCTGTTC
TGGGGAGCTGGGAGGGCCGGAGGGGTGTACCCCAGGGGCTCAGCCCAGATGACACTATGGGGGTGATG
GTGTCATGGGACCTGGCCAGGAGAGGGG




1. Format FASTA
Sans doute le plus répandu et I'un des plus pratiques car tres simple. La séquence, sous forme de lignes

de 80 caracteres maximum, est précédée d'une ligne de titre (nom, définition ...) qui doit commencer par

le caractere ">".
Plusieurs séquences peuvent étre mises dans un méme fichier.

>J00265.1 |HUMINSO1l Human insulin gene, complete Cds
GGGCCTAGACATTGCCCTCCAGAGAGAGCACCCAACACCCTCCAGGCTTGACCGGCCAGGGTG

TCCTACCTTGGAGAGAGCAGCCCCAGGGCATCCTGCAGGGGGETGCTGGGACACCAGCTGGLCCT
' TCTCTGCCTCCCTCCAGCCACCCCACTACACGCTGCTGGGATCCTGGATCTCAGCTCCCTGGLC
\CACTGGCAAACTCCTACTCATCCACGAAGGCCCTCCTGGGCATGGTGGETCCTTCCCAGCCTGG
GTTCCTCACACACCTTGTTAGTGCCCAGCCCCTGAGGTTGCAGCTGGGGEGETGTCTCTGAAGGG
GCCCCCAGGAAGCCCTGGGGAAGTGCCTGCCTTGLCCTCCCCLCCGGCLCCTGCCAGLCELCCTGELT
TCCTACCTGGGCTCCCCCCATCCAGCCTCCCTCCCTACACACTCCTCTCAAGGAGGCACCCAT
TCCAGCTGCCGGGCCTCAGAGCACTGTGGCGETCCTGGGGCAGCCACCGCATGTCCTGCTGETGG
AAGGGAGGGGTCCTGCAGATAGCTGGTGCCCACTACCAAACCCGC
' TGTGTGCAGAGCGGCCCCGAGAGGTTCCGAGGCTGAGGCCAGG

VN G i L E A TS E S GGGCACAGGATACTCCAACCTGCCTGCCCCCATGGTCTCATCC
dans différentes bases de données GCCCCTGGTGCTAAGAGGCAGGTAAGGGGCTGCAGGCAGCAGG
le « »indique que la séquence a été GGGTCAGGCTGGACCTCCAGGTGCCTGTTCTGGGGAGCTGGGA
modifiée une fois TCAGCCCAGATGACACTATGGGGGTGATGGTGTCATGGGACCT




1. Format FASTA
Sans doute le plus répandu et I'un des plus pratiques car tres simple. La séquence, sous forme de lignes

de 80 caracteres maximum, est précédée d'une ligne de titre (nom, définition ...) qui doit commencer par
le caractere ">".
Plusieurs séquences peuvent etre mises dans un méme fichier.

>J00265.1 | HUMINSO1l Human insulin gene, complete Cds

CTCGAGGGGCCTAGACATTGCCCTCCAGAGAGAGHACCCAACACCCTCCAGGCTTGACCGGCCAGGGTGTCCCC
TTCCTACCTTGGAGAGAGCAGCCCCAGGGCATCEIGCAGGGGGTGCTGGGACACCAGCTGGCCTTCAAGGTCTC
TGCCTCCCTCCAGCCACCCCACTACACGCTGCE EGATCCTGGATCTCAGCTCCCTGGCCGACAACACTGGCAR
ACTCCTACTCATCCACGAAGGCCCTCCTGGGH GTGGTCCTTCCCAGCCTGGCAGTCTGTTCCTCACACACC
TTGTTAGTGCCCAGCCCCTGAGGTTGCAGC GTGTCTCTGAAGGGCTGTGAGCCCCCAGGAAGCCCTGGG
GAAGTGCCTGCCTTGCCTCCCCCCGGCCC CGCCTGGCTCTGCCCTCCTACCTGGGCTCCCCCCATCCA
GCCTCCCTCCCTACACACTCCTCTCAAGY CCATGTCCTCTCCAGCTGCCGGGCCTCAGAGCACTGTGG
CGTCCTGGGGCAGCCACCGCATGTCCTY CATGGCTCAGGGTGGAAAGGGCGGAAGGGAGGGGTCCTGC
AGATAGCTGGTGCCCACTACCAAACCY GCAGGAGAGCCAAAGGCTGGGTGTGTGCAGAGCGGCCCCG
AGAGGTIGeSimaai s 2 GCGAGGGGCCGGGGCACAGGATACTCCAACCTGCC
ifelelolelel¢ Description de la sequence Dans cet ATCCTGCCCCTGGTGCTAAGAGGCAGGTAAGGGG
sijelorNelc exemple, « Insulin® est le nom du gene et GGGTCAGGCTGGACCTCCAGGTGCCTGTTCTGGG

e)Xeleliyels Human est l'organisme a partir duquel il a CCAGATGACACTATGGGGGTGATGGTGTCATGGG
jNelolidelell €té déeterminé
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Créée en 1986 a l'Université de Geneve et maintenue depuis 1987 dans le cadre d'une collaboration,

entre cette université (via ExPASy, Expert Protein Analysis System ) et I'EBI.

SwissProt regroupe aussi des séquences annotées de la banque PIR-NBRF ainsi que des séquences

codantes traduites de 'EMBL

La version 2016_02 du 17-Feb-2016 de UniProtKB / Swiss-Prot contient
550552 entrées de séquence, comprenant 196472675 acides aminés

Hunber of entries in UniProtKB/Swiss-Prot

ek —m————————— 7 7 1 T T T T T

508k -~

4o8k

3oak -

208k -~

108k

a . e raiy AR N R R T T S S S
1985 1988 1991 1994 1997 2888 2883 2086 2089 2812 20815 2018




Visual Guidance

proteomics

protein seguences and identification
mass spectrometry and 2-DE data
protein characterisation and function
families, patterns and profiles
post-translational modification
protein structure

protein-protein interaction

similarity search/slignment
genomics

structural bioinformatics
systems biology
phylogenyfevolution

population genetics
transcriptomics

biophysics

ExPASy

Bioinformatics Resource Portal

Home About Contact

| UniProtkB

E Query a specific database:

“ SIB resources EE?{%E

[ External resou HAMAP lv Team)
miROrtho

Databases MyHits A

OMA

4 .

EX neXtProt = h OpenFlu

EX PROSITE - OrthoDB ]

PN STRING - PROSITE
- = Protein Spotlight

|Z| Iinsulin
-

BN SWISSMOL  selectome omology
models - [M{ gTRING E

EX UniProtkB «| SWISS-2DPAGE [mare]

r . SWISS-MODEL Repository .

EX UniProtkB/S SwissDock ase = [mare]

“ ViralZone * g SwissVar ore]

UniProtkB L
EX EMBnet senv ViralZone es and

courses - [m I‘.j'."orld—QDF’AGE Repository =

BN ENZYME - enzyme nomenclature - [mare]

EX GPSDB - gene and protein synonyms » [more]

BN HAMAP - UniProtkB family classification and annotation - [more]
EX MetaNetX « Metabolic Network Repository & Analysis = [more]
X MIAPEGeIDB + MIAPE document edition - [mare]

EX IyHits « protein domains database and tools = [more]

® search  help

Tools

EN SWISS-MODEL Workspace » structure homology-modeling = [more]
EX SwissDock - protein ligand docking server » [more]

[Z4 27IP - Prediction of leucine zipper domains = [more]

[Zf 3off « find user-defined pattems in protein sequences » [more]

EX AACompldent « protein identification by aa composition = [more]
BN AACompSim » amino acid composition comparison = [more]

[Z Agadir » Prediction of the helical content of peptides » [more]

EX ALF - simulation of genome evolution = [more]

[Z Alignment tools - Four tools for multiple alignments - [more]

EX AllAIl » protein sequences comparisons » [more]

[Z{ APSSP - Advanced Protein Secondary Structure Prediction - [more]
24 Ascalaph » Molecular modeling software » [more]

[Z{ big-Pl - predict GPI modification sites - [more]

EX Biochemical Pathways » Biochemical Pathways « [more]

EX BLAST - sequence similarity search - [more]

EX BLAST (UniProt) - BLAST search on the UniProt web site = [more]



» UniProtkKB

Downloads - Contac

Search

Search in

Protein Knowledgebase (UniProtKB) ~

Blast

Align Retrieve

insulin

1 - 25 of 16,290 results for insulin in UniProtKB sorted by score descending

ID Mapping *

[ Search ” Advanced Search » ” Clear ]

g @
<== Browse by taxonomy, keyword, gene ontology, enzyme class or pathway | » = Reduce sequence redundancy to 100%, 90% or 50%

I ——_——_—_———__————————————pzgel 1

Results

» Show only reviewed (2,908)

1 (UniProtkB/Swiss-Prot) or unreviewed (13,382)

" (UniProtkKB/TrEMBL) entries

» Restrict term "insulin” to disease (30), protein family (2,054), gene name (1), gene ontology (7.499), protein name (2,723), strain (1), taxonomy (1), tissue (1), web resource (4)

Entry Entry name
[ Pososg IGF1R_HUMAN
[ Pog20s INSR_DROME
[ P51460 INSL3_HUMAN
O @eo751 IGF1R_MOUSE
[ qoysas INSLS_HUMAN
O qowucs INSLE_MOUSE
[ PoB213 INSR_HUMARN
b po1317 INS_BOVIM
[ aovtst INSL2_DROME
[l Pot130s INS_HUMAN
T P15208 INSR_MOUSE
[ po1344 IGF2_HUMAN
[l qossyo INSR_CAEEL
[l ouass BAIP2_HUMAN
O qsBrx1 BAIP2_MOUSE

Status

4

Protein names
Insulin-like growth factor 1 receptor
Insulin-like receptor
Insulin-like 3
Insulin-like growth factor 1 receptor
Insulin-like peptide INSL5
Insulin-like peptide INSLS
Insulin receptor
Insulin
Probable insulin-like peptide 2
Insulin
Insulin receptor
Insulin-like growth factor I
Insulin-like receptor

Gene names
IGF1R

InR dinr Dir-a Inr-a CG18402

INSL3 RLF RLNL
Igfir

INSLS UNQ156/PRO182
Insl5 Rif Rif2 Zins3

INSR

INS

lIp2 IRP CG8167
INS

Insr

IGF2 PP1446
daf-2 YS5DSA 5

Brain-specific angiogenesis inhibitor 1-assoc... BAIAP2

Brain-specific angiogenesis inhibitor 1-assoc... Baiap2

Organism

Homo sapiens (Human)
Drosophila melanogaster (Fruit fly)
Homo sapiens (Human)

Mus musculus (Mouse)

Homo sapiens (Human)

Mus musculus (Mouse)

Homo sapiens (Human)

Bos taurus (Bovine)

Drosophila melanogaster (Fruit fly)
Homo sapiens (Human)

Mus musculus (Mouse)

Homo sapiens (Human)
Caenorhabditis elegans

Homo sapiens (Human)

Mus musculus (Mouse)


http://www.uniprot.org/uniprot/P01308

LES BANQUES SPECIALISEES




Les bases de données spécialisées sont d'intérét divers et la masse des données qu'elles
contiennent peut varier d'une base a une autre.

Ces bases correspondent a des améliorations ou a des regroupements par rapport aux données
issues des bases généralistes
Donc on peut les appeler banques secondaires.

> Ces bases contiennent des données

> Collecte des données établie autour d'une

Exemple : bases spécialisée pour un génome spécifique, bases de séquences immunologiques, de
voies métaboliques, de cartes génétiques, de motifs protéiques, d'expression de genes, de
structures, ...




Quelques exemples




Late Embryogenesis Abundant Proteins database (G. Hunault & E. Jaspard) : cette base de données

contient un grand nombre d'informations sur les protéines LEA impliqués dans la tolérance a de
nombreux stress, notamment la déshydratation et le froid. Pour l'instant, on les a mises en évidence
principalement chez les plantes.

LEAPDB Late Embryogenesis Abundant Proteins
1€42 proteins
Home LEA proteins have been discovered in 1981. Alcthough, they are almost associated with abkiotic stress tolerance (particularly
Arouse dehydration and cold stress), their actual function remains unknown.
s h The LEAP database provides usefull data about the different CLASSES of LEA proteins for the analysis of their structure -
252k function relationships. More...
Blast
Statistical " ofLERe ot
analysis
““““““““““““ - Dure Bery Turracify Bt BianEvPars | Husdertmant
A el and Wise - al nd Hncha
PROOIST on Goopl | Grwp2 Crimgp Group 2 Detpirn Clastes 100 d
Submit on
---------------- FROOT | |Gt | G Croup Grop ! LEAS Clase b
!'!_g!_—g eromer o Gropd | Growpd Growp 3 Crop 8 w s
-] Cenupd - Group 38 -
Contacts PROIVE =3 - - Gronp B Crop T LEAZ Clarsnr T E
rmm——— - ez | om - e Gt | Gwt e Cund
- Gronp 44
PFOIT0 Croupd Group d Gropd LEAY Class 43
oy G 4B
PROSIT DM Croupd Croup Cronp BA Crowp 8 e Claas 11
» Crongp!
PrIOTIA - - - Group B PLEAT Claaa 12
Hﬁ:fg“‘ Grop
s
. Gilles Hunault and Emmanuel Jaspard,
LEAPdb: a database for the late embryogenesis abundant proteins
BMC Genomics 2010, 11:221
Emmanuel Jaspard, David Macherel and Gilles Hunault,
Computational and Statistical Analyses of Amino Acid Usage and Physico-Chemical Properties
of the Twelve Late Embryogenesis Abundant Protein Classes
PLoS ONE 2012, 7(5)




LEAPDE

1642 proteins

Admin

Fa=ta =edq.

[] Acc., #
Cla==z number
gi

Definition
organi=sm

Fasta =sed.

[l ace. #
Class number
gl
Definition
organis=sm

Fa=zta =ed.

M SR HE T Y HACET AR AR ER T Ve GAT JER CREAFHE A DA DR AMEMEHDAMEATRER AP A AATR,
THEGHDAGEAAFDRA YR AR DAAIGAAGRARDTAIDAAGAAGDRARDGAQOTGIYVAQTAEARROFARGA
ALY AR DTV AGE DR G AL L A CE VM I T AV AR DTV S T AV AR DT VW ITAVEAR DAMMN IL.AMA CEDE
DEITITDAGEDT STREPGRDY

HCBI-GenPept: NP 001234972 - UniprotEB: Q39805

4

351723341

dehydrin-like protein

Glycine max

MA S Y FEHY DD GREVDE Y GHVERG T DE Y GHEVHAR SV Y VATRT AAGEY IDD INRGHDT THAYGVDTGRY
HIZEEYDEDTHEHHET TEEYNDDTHRHHET T SV Y S IDT DRGGHET TS e YA DT SRGHEN IGEEYYETNTA

DT GFRIGI T I Y LI DY I T G FY I I FY VN L GEAHI EAGYREEHRQHDQ S HEDOWEFER G
IMDEIFEELEGEHIDE

HCBI-GenPept: NP 001235370 - UniprotEB: QTXLW0
2

351727463

lea protein

Glycine max

M Y FH Y RV D E Y CHVER Y T EY GHPVHAT 3V L Y VAT E 3VEEYNDDANEQHD ITEVY PEE DT GRE
HEGRGY DEVINEHD AT VY PFEID IGRDHE I T VY G LN I DRHH 3TV P IDTHNQUHET TEEYACDTE
ROHEN L e LY Y I DT A DT GAG PR I L eI Y T G I DY CT AGET Y CICI CY G INT ZEAHTEACY CEE
HROHEQ3HGEUHEFR G ILDEIFEELEEEHIDE

BT T e Tl 4 a AT SO0 3970 L TTom = e o 3= T o F T o bl ket il ]

Al (1642) |5LJITIITIBF'5|' W Eroteins=/page | 1000 | pEET |2 W £z next toggle
Store Selected
[l acc. p NHCEI-GenPept: NP 001152689 - UniprotEB: B&UIOE protein 1001 / 1642
Class number &
gl 226529441
Definition late embryogenesisz abundant protein, group 3
organi=m Zea mavs

protein 1002 / 1&42

protein 1003 / 1642




LEAPDE

1€42 proteins

Home

Erowse

- ch
Returns to the Home Page

Admin

By LEAP class
With vyvour own motif
By accession number

By organis=sm

By pfam o

By cdd W

By date W

By length minimal length

proceed

Search the LEAPDB: you can select one or more filtering parameters

AND W OR

W detail of LEAP classes

vou may use regular expressions.

(¥ for wildcards)

W

maximal length




RESID Database

Base de données sur les acides aminés peu fréquents (sous-partie de la base de données PIR)

-

RESID DATABASE

OF PROTEIN MODIFICATIONS

ID Database
atPIR

ID Database
entry list

Database|
citation

ID Database
at EBI

The RESID Database is a comprehensive collection of annotations and
structures for protein modifications including amino-terminal, carboxyl-
terminal and peptide chain cross-link, pre-, co- and post-translational
modifications.

The RESID Database provides the following information:

3 [

w N

Unique identifiers, the letters 'AA’ followed by four digits, for each
modification

. Names and frequently encountered alternate names
. IUPAC systematic chemical names
. Chemical Abstracts (CAS) registry numbers for the free amino

acid form of the residue or for the covalently bound moiety
(CAS Registry Numbers are copyrighted by the American
Chemical Society)

. Elemental formulas for the residues as they occur in peptide chains
. Average isotope formula weights and most common isotope

formula weights used in mass spectroscopy

. Correction elemental formulas, representing the difference

between the residue elemental formula and the formula for the
encoded amino acid

. Correction formula weights, the differences between the residue

formula weights and the formula weights for the encoded amino
acids, with both the chemical average isotope weight difference
and the physical most common isotope weight difference

. Creation, structure revision, and text change dates for the

database entries

L R an L i . = r B el




A [EEY CONSORTIUM MEMBER

Protein Information Resource

About PIR Resources Search/Analysis Download

PIR Home» Databases» RESID

= Search RESID Database at PIR
= Download
= Documentation and The RESID Database of Protein Modifications is a comprehensive collection of annotations
browsing tables and structures for protein modifications including amino-terminal, carboxyl-terminal and
= FAQ peptide chain cross-link post-translational modifications.
= Publications
® RESID Home
® Search
e Download
® Documentation and browsing tables
® FAQ
® Publications

The RESID Database is produced by:

John S. Garavelli jsgarave@udel.edu

Center for Bioinformatics & Computational Biology
Delaware Biotechnology Institute

University of Delaware

RESID DATABASE

OF PROTEIN MODIFICATIONS
is a service mark of John S. Garavelli




Map
Viewer

Le nombre et les types de cartes disponibles varient selon I'organisme

Map Viewer vous permet de visualiser et de rechercher génome complet d'un organisme,
affichage des cartes chromosomiques.

% NCBI Home GenBank BLAST

| Map Viewer Home ) |  Help
The Map Viewer provides a wide variety of genome mapping and sequencing data. More.. (A
Search v ¥ \Vertebrates (160)
¥ Mammals (80)
Search: [ Select Group or Organism v‘ ¥ Primates (15)
for: | | | Scientific name Common name Build Tools |
Callithrix jacchus white-tufted-ear marmoset Annotation Release 102 Q ®
Chlorocebus sabaeus green monkey Annotation Release 100 Q ®
5 " 4 " - = I-'
Tools Legend v Gorilla gorilla western gorilla Annotation Release 100 Q @ i )
Homo sapiens human Annotation Release 107 Q B c @
@  Search or Browse the Genome Annotation Release 105 Q <
(B BLAST Macaca fascicularis crab-eating macaque Annotation Release 100 Q ®
C)  Clone Finder Macaca mulatta rhesus macaque Build 1.2 Q ® ® @
® Gotoregion on a chromosome Nomascus leucogenys northern white-cheeked gibbon Anl;lotation Release 101 Q) ®
@ Genome Resources page Build11 Y )
Otolemur garnettii small-eared galago Annotation Release 100 Q ®
News v Pan paniscus pygmy chimpanzee Annotation Release 101 Q ®
Pan troglodytes chimpanzee Annotation Release 103 Q ® cr @
22 new annotation releases Jan7,2014 Annotation Release 102 Q
added to MapViewer Papio anubis olive baboon Annotation Rel 1 @ ®
The following 22 Annotation Releases have been Annotation Release 100 Q
added to MapV... more Po, belii Sumatr ut Annotation Rel 102 @ ® ch
Five plant annotation releases Dec19,2013 l:?Q‘O? el umairan orangutan nota .on £lease =
added to MapViewer Rhfncfp_met.:tfs m?teﬂana golfl?n snub.-nosed monkey Anngtat!gn Release 100 @ @
Cucumis sativus (cucumber) Annotation Release Saimiri boliviensis Bolivian squirrel monkey Annotation Release 101 Q @
100, Solanum I... more Tarsius syrichta Philippine tarsier Annotation Release 100 Q ®
Human annotation release 105  Dec2 2013 ¥ Rodents (14)
Zim;::rn.?_ﬁfiar?[e;s; 105 releasedto | Scientific name Common name Build Tools ]
20 annotation releaswges added to  0d23,2013 Cafﬂap‘o.f'cemfs domes.tlc guu'.lea l.)lg Annotat!on Release 101 Q) @
MapViewer Cn'mcmﬂa a‘ar_’ugem Ion'g-lalled chinchilla Annotat!on Release 100 Q :g)
The following Annotation Releases are now Cricetulus griseus Chinese hamster Annotation Release 101 @ @
available on MapVi... more Fukomys damarensis Damara mole-rat notati 1 Q B
Show all Heterocephalus glaber naked mole-rat Annotation Release 100 Q ®
Ictidomys tridecemlineatus thiteen-lined ground squirrel Annotation Release 100 Q ®




LA BASE DE DONNEES (ONLINE MENDELIAN INHERITANCE IN MAN)

Donne de nombreuses informations sur la classification des maladies génétiques, des présentations
cliniques et la cartographie génomique du localisation de la maladie.

La base de données est mise a jour continuellement et offre probablement le meilleur lors de la recherche
d'information sur les maladies héréditaires.

OUMIM

Human Cenetics Knowledge
for the World

® Online Mendelian Inheritance in Man®

OMIM An Online Catalog of Human Genes and Genetic Disorders

Updated 11 March 2016

Search OMIM... Search

Advanced Search : OMIM, Clinical Synopses, Cene Map
Need help? : Example Searches, OMIM Search Help, OMIM Tutorial

Mirror sites : us-east.omim.org, europe.omim.org

OMIM is supported by a grant from NHGRI, licensing fees, and generous contributions from people like you.

E.m‘mwe . /&) JOHNS HOPKINS

Genetic Medicine MEDICINE




& NCBI  Resources & How To Sign in to NCBI

OMIM ' OMIM vl| | search

Limits Advanced Help
/1 SN _ S LA OMIM is a comprehensive, authoritative compendium of human genes and genetic phenotypes that is freely available
| DO T O e QAT ; and updated daily. OMIM is authored and edited at the McKusick-Nathans Institute of Genetic Medicine, Johns
o N E P -4 Hopkins University School of Medicine, under the direction of Dr. Ada Hamosh. Its official home is omim.org.

Using OMIM OMIM tools Related Resources
Getting Started OMIM API ClinVar
FAQ Gene

GTR

MedGen
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