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Objectif

- Initier les eétudiants aux problematiques bio-
informatiques liees a [|'émergence des nouvelles
biotechnologies.

- Donner aux étudiants la connaissance et les moyens
pour utiliser les logiciels existants sur le Web qui
permettent déja de traiter de maniere puissante les
données biologiques générées par les nouvelles
biotechnologies (bases de données, logiciels de
traitement de séquence, logiciels statistiques).
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Dogme central de la biologie moléculaire
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Le génome: c'est-a-dire l'ensemble des genes d'un organisme, est
structurellement défini par les chromosomes au sein de chaque cellule,
selon la théorie chromosomique de I'hérédité. Chague chromosome est
constitué d'une molécule d'ADN (Figure 1), support physique des genes,
et de protéines associées
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LADN

- UADN est le support de I'information génétique.

- UADN est une longue molécule, faite de deux brins s’enroulant en
une double hélice.

- Les deux brins de la double hélice suggerent un mécanisme de
réplication de ’ADN

- Chaque brin est le support d’'une succession de nucléotides

- Quatre types de nucléotides : (Adénine, Cytosine, Guanine,
Thymine).

La structure de I’ADN représenté par la figure 2, les deux brins sont
orientés, on parle de l'orientation 5’ - 3’ par des considérations
biochimiques.

- Uextrémité 5’ se termine par un groupement phosphate.

- Uextrémité 3’ se termine par un groupement hydroxyle.



Il faut retenir qu’il y a un brin sens orienté 5’ - 3’ et un brin anti-sens
orienté 3’ - 5’, et généralement lorsqu’on veut connaitre la séquence
des nucléotides le long d’un brin, on va la lire traditionnellement dans

le sens 5’ = 3’.

ey ———]
ATCGGCCTAATGCCGTAGGTGCCCTAGATG

3 TAGCCGGATTACGGCATCCACGGGATCTAC .
A —

Figure 2. Représentation schéematique d’'une succession de nucléotides d'un fragment
d’ADN double brins.
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- Le texte génomique est écrit dans un alphabet de 4 lettres : A,C, G, T

Language protéique :

m Acides aminés : codes a 1 et 3 |ettres

« Acide aspartique (D, Asp) = Leucine (L, Leu)

« Acide glutamique (E, Glu) = Lysine (K, Lys)

« Alanine (A, Ala) « Meéthionine (M, Met)

=« Arginine (R, Arg) = Phénylalanine (F, Phe)
« Asparagine (N,Asn) = Proline (P, Pro]

= Cystéine (C, Cys) « Sérine (S, Ser)

« Glutamine (Q, Gln) = Threonine (T, Thr)

= Glycine (G, Gly) = Tryptophane (W, Trp)

« Histidine (H, His) = Tyrosine (Y, Tyr)

= lIsoleucine (1, lle) « Valine (V, Val)



. Introduction a la
Bioinformatique



. Définition de la Bio-informatique

- C’est un traitement de l'information Biologique stockée
sous forme de données accessibles aisement et exploitable

- La bioinformatique est définie comme l'utilisation de bases
de données et d'algorithmes informatiques pour analyser,
les genes, les protéines, et la collection complete d'acide
désoxyribonucléique (ADN) d’un organisme vivant (le
génome)



l. Définition moderne de la Bio-informatique

- Est une multi discipline (discipline hybride)
théorique de l'analyse in Silico de l’'information
biologique contenu dans les séquences nucléiques
(ADN et ARN) et protéiques



La Bio-information

- La Bio-informatique s’intéresse aux données :

»Le génome: est la totalité de 'ADN d'un individu ou d'une
espece.

» Le transcriptome: est I'ensemble des ARN messagers
transcrits a partir du genome.

> Le protéome (I'ensemble des protéines biosynthetisées).

> le sécrétome (I'ensemble des protéines sécrétées)

> le métabolome: | 'ensemble des métabolites produits par une
cellule (moléecules organiques qui ne sont ni ADN, ni protéines



Domaines de la Bio-informatique
(Applications)

- Stockage et Gestion des données : Banques de données
généralistes et spéecialisées.

- Structures moléculaires : Visualisation, analyse,
classification, prediction.

- Analyse de séquences : Alignements, recherches de
similarités, détection de motifs.

- Génomique structurale : Annotation des génomes,
- Génomique fonctionnelle : Transcriptome, protéome,

- Phylogénie : Relations évolutives entre genes, entre génomes,
entre organismes ; Inférence de scénarios évolutifs.



Exemples d’applications

* Recherche en biologie

— L'organisation moléculaire de la cellule / organisme
— Développement

— M¢écanismes de 1'évolution

* Médecine

— Diagnostic de cancers

— Détection des genes impliqués dans le cancer

 La recherche pharmaceutique

— mecanismes d'action des meédicaments

— 1dentification de cibles pharmaceutigues
 Biotechnologie
— La thérapie génique






1. Définition

Les bases de données biologiques sont des bibliotheques
électronique et informatisé qui contiennent des informations
sur les sciences de la vie, collectées grace a des expériences
scientifiques, a la littérature publiee, aux technologies

expérimentales a haut deébit, et aux analyses informatiques.



2. Role des bangques et bases de données
biologiques

Leur principale mission est de rendre publiques les
séquences qui ont eté determinées, ainsi un des
premiers intéréts de ces banques est la masse de
sequences qu'elles contiennent. Entre autres ils ont
pour mission l'archivage, le stockage, la diffusion et

I'exploitation des donnees biologiques.



3. Contenues des bases de données biologiques

Ces bases de donnees peuvent contenir des
Informations . (ADN, protéines, génes et génomes,
taxonomie, autres, ...etc.). On y trouve également
une Dbibliographie et wune expertise biologique

directement liees aux sequences traitees.



4- Types de Bases des données

d Banques de données généralistes :
- Celles qui correspondent a une collecte des données la

plus exhaustive possible et |a plus large possible.

d Banque ou base de données spécialistes .

— Celles qui correspondent a des données plus homogenes

établies autour d'une thématique



1. Banques de séquences geénéralistes

— Données globales (pas de focus sur une application ou
organisme particulier) informations hétérogenes

»Banques de sequences nucléiques (ADN et ARN)

»Banques de séquences proteiques

»Banques de structure 3D de macromolecules
»Banques d’articles scientifiques (Bibliographique)
(JAvantage : tout est consultable en une fois
Inconvénients :difficiles a maintenir, difficiles a

interroger, problemes de redondances



1.1. Les banques de séquences nucleiques

e Origine des données

- Séquencage d’ADN et dARN

e Les données stockées : sequences + annotations

- Fragments de genomes

- Un ou plusieurs genes, un bout de gene, sequence
intergenique, ...

- Génomes complets

- ARNm, ARNt, ARNI, ... (fragments ou entiers)
[Remarque 1] : toutes les sequences (ADN ou ARN)
sont ecrites avec des T

[Remarque 2] : les séquences sont toujours orientées
5 — 3.



- Il existe sur internet 3 principales banques qui
sont interconnectes

USA: GenBank (NCBI) https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
Eur'ope: ENA (EMBL-EBI) https://www.ebi.ac.uk/ena
Japon : DDBJ http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e.html

Trace Archive
BioProjoect




Q 1988 Regroupement de ces 3 groupes (appeles
International Nucleotide Sequence Database
Collaboration, INSDC)

v" Accord pour un format commun

v" Echange des données journalier

v" Chaque groupe gere les mises a jour des séquences qu'il a
creees.

NIH

Submissions |-

Updates
{ < -Sul)mlssion;
LUpdates

NIG




Genbank

http://www.ncbi.nim.nih.gov/Genbank/
(o1l GenBank Overview

PubMed Entraz BLAST OMIM Books Taconomy Structure
Wor 0 (o)
NCBI Home » What is GenBank?
NCBI Site Map ® )
GenBank ™ is the NIH genetic sequence database, an annotated collection of all publicly available
Submit 10 GenBank DNA sequences (Nucieic Acids Research, 2008 Jan 36(Database issue) D25-30). There are
approximately 85,759 586,764 bases in 82,853,685 sequence records in the traditional GenBank
Submit an update divisions and 108,635,736,141 bases in 27,439,206 sequence records in the WGS division as of
Search GenBank February 2008.
GenBank and RefSeq: a The complete ralease notes for the current version of GenBank are available on the NCBI fip site.

A new release is made every two months. GenBank is part of the International Nucleolide
Sequence Database Collaboration, which comprises the DNA DataBank of Japan (DDBJ), the
BLAST European Molecular Biology Laboratory (EMBL), and GenBank at NCBI. These three
organizations exchange data on a daily basis,

cOMmpanson

An exampla of a GenBank record may be viewed for a Saccharomyces cerevigiae gane.

* In The News: Platypus Genome

Explore Platypus Genome resources,
« Platypus Genome Project

» Platypus Texonomic and Sequence Resources
« Platypus Genome Resource Gulda

» Duck-Billed Platypus Genome Sequance Published (NIH Press
Release)
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Banques de données de
sequences proteiques



Origine des informations sur les proteines

- Traduction de séquences d’ADN
* TrEMBL traduction automatique de EMBL
* Genpept traduction automatique de GenBank
- Séquencage de proteines (Rare car long et couteux)

- Protéines dont la structure 3D est connue

e Les données stockées : séquences + annotations
- Protéines entieres
- Fragments de protéines



Les banques de sequences proteiques

Swiss-Prot + PIR + TrEMBL-EBI

UniProt

(Universal Protein Ressource)

http://www.uniprot.org/




Uniprot

-
UniPrDt -= atpase human
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Protein I Sodium/potassium-transporting ATPase subunit alpha-1
Gene  ATP1Al

Organism Homo sapiens (Human)
Status | 5 Reviewed - ®®®®® _Eyperimental evidence at protein level'

Display None  |EBLAST |iAlign |bFormat b Add tobasket |{ History U Feedback V Help video
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=|FUNCTION Function

w0 l== = s Thisis the catalytic component of the active enzyme, which catalyzes the hydrolysis of ATP coupled
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Banques de structure 3D de macromolecules ( PDB ) ;

PDB (Protein DataBank) http://www.rcsb.org

- Séquences et structures 3D des protéines et des acides nucléiques
macromolécules .

- Visualisation en 3D .

RCSB PDB  Deposit ~

Search - Visualize - Analyze -

Download ~ Leam - Moe - Documentation - Careers

183793 Biological ! )
. nter search terms or PDB 1D(s)
. J Macromolecular Structures Fnise sonrai facmaw e RGN X
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\ \ \ A\ G, O L
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A Structural View of Biology

This resource is powered by the Protein Data Bank archive-information about the
30 shapes of proteins, nucleic acids, and cemplex assemblies that helps
students and researchers understand all aspects of biomedicine and agriculture,

oA i
+ Deposit from protein synthesis to health and disease

As a member of the wwPDB, the RCSE PDB curates and annotates PDB data
Q Search

The RCSB PDB builds upan the data by creating (ools and resources for
research and education in molecular blology, structural blclogy, compuiational
Cal Visualize blology, and beyond

i Analyze COVID-19

CORONAVIRUS

# Download
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Resources ‘e oaunmum

= 7

/



PDB

« PDB (BrookHaven Protein DataBank)
* http://www.rcsb.org

« Sequences et structures des protéines
* Visualisation en 3D

* Les données proviennent de cristallographie, de
RMN, ...

» Pour certaines protéines, plusieurs structures sont
disponibles
— Structure de la protéine seule ou avec ligand
- Structure de la protéine dans différents milieux

— Structure obtenue avec des methodes experimentales
differentes
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¥ 3KGA Crystal structure of MAPKAP kinase 2 (MK2) complexed with a potent
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PDB : structure
tertiaires

Biological Assembly Image for 3KGA
Crystal structure of MAPKARP kinase 2 (MK2) complexed
with a potent 3-aminopyrazole ATP site inhibitor



PDB 3KGA: Crystal structure of MAPKAP kinase 2 (MK2)
complexed with a potent 3-aminopyrazole ATP site inhibitor

Velcicky, J., Feifel, R., Hawtin, S., Heng, R., Huppertz, C., et al.

BIoorg.Med.Chem.Lett. (2009)



summary | Derived Dara | Sequence Q. similarity Biol. & Chem. | Methods | Geomainy | Links

| i iles v
Crystal structure of MAPKAF kinase 2 (MK2) complexed with a potent 3KGA [ Display Files
3-aminopyrazole ATF site inhibitor Download Files ¥

E, Print this Page

share this Page

Primary Citation

Novel 3-aminopyrazole inhibitors of MK-2 discovered by scaffold hopping strategy.

Velcicky, J.~, Feifel, R.~, Hawtin, 5.7, Heng, R.~, Huppertz, C.”, Koch,G.~, Kroemer, M., Moebitz, H.~,
Revesz L.~, Scheufler, C.>, Schlapbach, A.”

(2009) Bioorg.Med.Chem, Lett,

PubMed: 20060294 [ ool: 1I].1ﬂlE.i].bmcI.2ﬂﬂB.1ﬂ.133 [
Search Related Articles in FubMed (#

Frimary Citation and F elated Literature

FubMed Abstract:

Mew, selective 3-aminopyrazole based MK.2-inhibitors were discovered by scafold happing srateqy. The new derivatives
proved to inhibit intracellular phesphorylation of hsp27 as well as LPS-induced THNFalpha release in cells. In addition,
selected derivative 14e also inhibited LPS-induced TNFalpharzleaszain ... [ Read More & Search PubMed Abstracts |

Publication Details

MeSH Terms (Primary Citation)

Literature Network

IHOF: 9261 & GeneRIF: 9261 @,

Information provided by BioLit:

PubMedCentral articles found to contain 3KGA 1
Mo related aficles could be found in PubMedCentral.



Bases des données sur les
genomes

PubNeod

Search  Genome Projet

About Entrez

Entrez Genome
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Home
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Sequencing Conters
Submitting

Projoct Submisziona
Project Instructions
General Genome
Submissions
=aptuto Tablos
Bacterdal Genome
Submissions
Netagenome
Submissions

wWhoe Genome
Shotgun Sequences

Welcome to the NCBI Entrez Ganome Project databagse.

This searchable database is a collection of comglete and incomplete
large-acale seguencing, easzmbly, annotatar, and mapping projects
tor cellular organisms  Tha cetabase is organized into organiam-
specific overviews that function as portals from which all projects in
the datanace portaining to that organiem can ha browead and
retrieved. Kead mor2
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Banques de donnees
specialisees



Les banques de données spécialisées

 Ces banques contiennent des donnees homogeénes
» Collecte, etablie autour d’une thematique
particuliere
J Avantages : facilite pour mettre a jour les donnees,

verifier leur integrite, offrir une interface adaptee, ...

J Inconvénients : ne cible pas toujours ce que I'on

veut; toutes les banques possibles n’existent pas

J Exemples : banques specialisees pour un genome,
banques de sequences d'immunologies, banques sur

des sequences validees, ...



Quelques examples de Bases de données spécialisés



W 1 _ Base de donnés  PROSITE http://www.expasy.ch/prosite/

définition :base de données sur les domaines des protéines, les familles
protéiques et les fonctions biologiques associées .

= Un domaine = une région d'une protéine ayant une
fonction biologique propre, que I'on retrouve sur plusieurs protéines.

\
—

Proteine

Domaine=




IS 1- Base de donnés  PROSITE : http://www.expasy.ch/prosite/

Home ScanProsite ProRule Documents Downloads Links Funding

p&@ Database of protein domains, families and functional sites

3ol SARS CoV.-2 relevant PROSITE motifs
s

PROSITE consists of documentation entries describing protein domains, families and functional sites as well as associated patterns and

profiles to identify them [More... / References / Commercial users |.
PROSITE is complemented by ProRule | a collection of rules based on profiles and patterns, which increases the discriminatory power of

profiles and patterns by providing additional information about functionally and/or structurally critical amino acids [More ]

Release 2021_04 of 29-Sep-2021 contains 1895 documentation entries, 1311 patterns, 1326 profiles and 1338 ProRule.

Search Browse

( ] e g. PDOC00022, PS50089, SH3, zinc finger = by documentation entry
| Search | by ProRule description

« by taxonomic scope
« by number of positive hits

Quick Scan mode of ScanProsite Other tools



PROSITE

Search PROSITE = for Go  Clear
ExPASY Proteomics Server

Swiss Institute of
Bininformatics

Databases Tools Services Mirrors About Contact
You are here; EXPASy CH > Databases = PROSITE

Search in PROSITE for: atpase
(Release 20.60, of 09-Feb-2010 )

Enter search terms:

atpasel

I Prefix and append wildeard ™' to words.
new search  clear

By default. this search engine searches for complete words only. If vou did not find what you expected, and would try to do & substring match. vou should
perform a new search and select 'prefix and append wildeard to words'

Number of documents in PROSITE containing the search term:47
« POOCO0OSTZ AlA-pratein family siqgnature
FDOCO0364 ABC ransporter integral membrane type-1 domain profiles
% FDOCO0420 ATP synthase a subunit signature
« POOC0O0137 ATP synthase alpha and heta subunits signature
= POOCODS26 ATP synthase ¢ subunit signature
« PDOCO0327 ATP synthase delta (OSCP) subunit signature
« PDOCO0138 ATF synthase gamma subunit signafure
= PDOCO0185 ATP-binding cassetie, ABC transporter-type, signature and profile

« PDOCO001Y7 ATP/GTP-hinding site motit A (P-loop) - 1F1 .

= PDOCO0GE] ArsR-type HTH domain signature and profile ————— - l dentlflants !

+ PDOC00610 Etaperonins TCP-1 signatures — ;

« PDOCO0STE Chaperonins cpnl0 signature PDOC > dGmE:'J:Ir'IE
= POOCO0268 Chaperonins cpnbd signature P . = prGtE|ne

« PROOCO0196 Clathrin light chains signatures
« PDOCS51413 DBINO domain profile



PROSITE

Search | ExPASy web site = for Go  Clear
ExPASy Proteomics Server

Swiss Institute of
Bioint i

L= Databases Tools Services Mirrors About Contact

“ou are here; ExPASY CH

ABC transporter integral membrane type-1 domain profiles

Description:

ABC transporters belong to the ATP-Binding Cassette (ABC) supedamily which uses the hydrolysis of AP 10 energize diverse mological import and export
systems (see <PDOC00185=). ABC transporters are minimally constuted of two consansed regions: a highly conserved ATP binding cassets (ABC) and a
ess conserved ransmembrane domain (TMD). These regions can be found on the same protein (mostly in eukaryotes and bactenal exporters) or on wo
different ones (mostly bactenial importers) [1,2.3] The function of the intzgral inner-membrane protein is o ranslocate the substrate across the membrane,
Studies of P-glycoprotein funchon indicate that residues lining the proposed chamber opening (residues of ThMZ, TMbh and TME) play an important role in
subsirate recognition [4].

In exporters and eukaryotes, ABC transporters consist of a single polypeplide composed of an N-terminal domain of approximately 320 residues, apparently
containing six transmembrane segments, fused to a highly conserved ABC-ATPase domain of approximately 260 residues [56.7]. In some cases an
M-temminal peptidase domain of 130-150 residues appended ta the TMD is also found, which may contain additional transmembrans segments as in the HiyE
subfamily [8,9].

The 30 structure of the E. coli ipid A flippase MsbA homodimer reveals that association of the two ransmembrane domains forms one chamber that adopt a
cone-shape which extends along a pseudo two-fald axis perpendicular to the cell membrane (see <PDB:1J50Q=>) [10). The chamber has an opening on either
side of the membrane to provide free access for the ipid substrate from the cytoplasmic leaflet of the hmd bilayer, while excluding molecules from the outer
eaflet. The chamber openings are defined by intramolecular interactions between TMZ of one maonomer and TMS of the other. The residues lining the
chamber are contributed by all 12 transmembrane o-helices [10.11].

In importers (found only in prokaryotes or archasa) most ABC wansporters consist of four domains usually encoded by independent polypeptides, two ABC
modules and two TMDs which are thought to contain six transmembrane regions [12,13]. The approximately 30 kD TMD displays a distinctive signature, the
EAA motif, a 20 amino acid conserved sequence located about 100 residues from the C-terminus. The matifis hydrophilic and has been found to reside ina
cytoplasmic loop located between the penullimate and the antepenullimate ransmembrane segment in all proteins with a known topology [14.15,16]. I
appears to play an important role in ensuring the comect assembly of the prokanyotic ABC transport complex [17] and constituting an interaction site with the
so-called helieal domain of the ABC module [18,19]. The TMDs form either home-oligomeric channels or associate with another TMD o form hetero-
oligomers.



InterPro : est une base de données utiliseée pour la classification et 'annotation automatique
- de protéines'.

Base spécialisées dans les domaines de proteins
INTERPRO
http://www .ebi.ac.uk/interpro/

EMBL-EBI ::. m All Databases ~ i Enter Text Here Go Eisjf-.;m " fm ack

Databases Tools EBI Groups Training Industry About Us Help Site Index ™ &

:: InterPro:MHome EB| » Databases >

Search ,, InterPro: | (>)

InterPro: Home

InterPro is a database of protein families, domains, repeats and sites in which identitiable features found in
known proteins can be applied to new protein sequences.

= Release News
FP'iQ m Announcement:
L TIGR i « InterPro 18.0 is released and covers 75.6% of UniProtKB, with new methods from PROSITE,
J _Iwemno s GENE3D and SUPERFAMILY.
P .__,}{T SEQ « PROSITE pattern matches are now evaluated to either TRUE (T) or UNKNOWN (?) using miniprofies
= or associated existing PROSITE profiles.




Base de données dédiée au métabolisme

KEGG
http:/ www.genome.jp/kegg/

KEGG PATHWAY Database

Wiring diagrams of molecular intaeractions, reactions, and relations

KEGG2 ATLAS PATHWAY DRITE GENES SSDB LIGAND DDGET

Pathway Maps

KEGG PATHWAY s a collection of manually drawn pathway maps representing our knowlaedge on the
molecular interaction and resction nebworks for.
1. Mctaboliam
Carbohydrate Energy Lipia Nuciaotide Amino acid Other aminoc acid
Glycen PK/NRP Cofactor/vitemin Seccondory metabolite Xenobiotics
2. Geneatic Tonformation Processing
3. Environmental Informmation Processing
4. Cellular Processes
S. Human Dicoacac
and also on the structure relationships (KEGG drug structure maps) in:

6. Drug Devesiopmant

Pathway Modules

KEGG MODULE is a new collection of pathway madules, molecuiar complexes, and other functianal
units, each represented as a list of KEGG Orthology (KO) identifiers., KEGGC MODULE can be accessed
through = BRITE hierarchy:

KEGG pathway modulcs
or by the DBGET search.

-k - ———— e e — . —



Exemple de voies metaboliques dans KEG
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Base consacrée uniquement sur

escherichia coli

ECOCYC
http://ecocyc.org/

T i
(;.“*:} ECOCYC Encyclopedia of Escherichia coli K-12 Genes and Metabolism

EcoCyc Home
Quick Search .

Database Seard’a =7
Advanced Database Search

Project
Overview

New Users

New in
EcoCyc

Update
Frequency

EcoCyc is a scientific database for the bacterium Escherichia coll K-12 MG1655. The EcoCyc project performs literature-based
curation of the entire genome, and of transcriptional regulation, transporters, and metabolic pathways. s senios]

Take the guided tour of the EcoCyc Web site, watch our freg online instructional videos, or read our 2007 article:
"Multidimensional annotation of the Escherichia coli K-12 Genome."

Now available: Gene Ontology annotation file for £. colf K-12: [Downlead from GO sits]
A highlight from the 12.5 release:

o NADH to cytochrome bo oxidase electron transfer. The prolon-motive force across the cytoplasmic membrane is essential
for life, powering ATP synthesis and the action of proton-driven symporters. As shown in this pathway, two
NADH:ubuiginone oxidoreductase and cytochrome bo terminal oxidase work together to transfer electrons from NADH to
oxygen, using the energy from those electrons to pump protons across the cytoplasmic membrane and generate the
proton-motive force. This pathway is one of eleven new slectron transfer pathways In the 12.5 release, capitalizing on our
recently added ability to represent electron transfer half reactions and combine them to generate pathways. Click here to
learmn more about this fundamental pathway of energy generation.

The full EcoCyc release history is available here. You can read past highlights pieces by dlicking here,

The EcoCyc Web site and downloadaable files are updated quanerly, A faster, mare powerful EcoCyc that you can install locally
on your computer (Macintosh, PC/Windows, PC/Linux) is released semiannually. £ £zobu o natery




https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-11-
221/figures/1

(LEAPdD)

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.

Late Embryogenesis Abundant Proteins
1642 proteins
Hdeze LEXR proteins have been discoverad im 1921. Although, they are almoot appsociatad with abiotie otrass tolerance (parvicularly
oA dahydration and celd stress), ctheir actual funcrion remains unknown.
Serel The LEA? davabase provides usefull dava about cthe different CLASSES of LEA proveins for uhe analysia of chedir svructuze -
peares fonecion relacionshipe. Mora. . .
Blasc
Scatistical
analysis
P Do, Camm B T g Bealees  Rademes
wal | v Lo | we MR
Export CRE A N N e
| o | Geel Seed - P [ ——
Jakzav o
SETRE el ~|! ovat | e et | was | o
Mel  owed Gwwd | Gwed | vt
Seip L S S b e | s -t
Contaccs IS = | e | Gea? | (A3 | Geeter
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- - et Goas mo b et - O
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g Gilles Hunault and Emmanuel Jaspard,
LEAPdb: a4 database for the late esbryogenesis abundant proteins
nac i1cs 2010, 11:i221
Emmanuel Jaspard, David Macherel and Gilles Aumaulre,
Conputational and Statistical Analyses of Amino Acid Usage and Physico-Chemical Properties
of the Tvelve Late Exbryogenesis Abundant Protein Classes
PloS ONE 2012, 7(3)



https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/1471-2164-11-221/figures/1

Les protéines abondantes de I'embryogenese tardive (protéines LEA)
sont des protéines des plantes et de certaines bactéries et invertébrés
qui protegent contre l'agrégation des protéines due a la dessiccation
ou aux stress osmotiques associés aux basses températures. Les
protéines LEA ont été initialement découvertes s'accumulant tard dans
I'embryogenese des graines de coton.

Les protéines LEA fonctionnent par des mécanismes distincts de ceux
présentés par les chaperons moléculaires de choc thermique. Bien que
les causes de l'induction de la protéine LEA n'aient pas encore été
déterminées, des changements conformationnels dans les facteurs de
transcription ou les protéines membranaires intégrales dus a la perte
d'eau ont été suggérés. Les protéines LEA protegent particulierement
les membranes mitochondriales contre les dommages dus a la
déshydratation.
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Ce schéma illustre un modele hypothétique pour la fonction des protéines LEA et
d'autres hydrophilines. Dans cet exemple, sous modération déficit hydrique, une
enzyme subit des changements conformationnels qui conduisent a une diminution
de son activité et, dans des conditions de stress plus séveres, plus critiques

les modifications structurelles entrainent I'exposition de résidus hydrophobes
(ombrage rouge). La présence de protéines LEA (hydrophilines) (brin vert) empéche
les modifications de la conformation de I'enzyme, a la suite desquelles I'enzyme
conserve son activité, dans des conditions de limitation en eau. Cet effet

peut étre atteint a un rapport hydrophiline:enzyme de 1:1 sous un stress hydrique
modéré; cependant, en cas de déshydratation sévere, l'action de plus d’un
I'hydrophiline par molécule d'enzyme pourrait éviter d'autres changements
conformationnels pouvant conduire a I'agrégation des protéines.



LA BASE DE DONNEES OMIM (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 héréeditaires.

MI

Human Genetics Knowledge
Jor the World

® Online Mendelian Inheritance in Man®
OMI An Online Catalog of Human Genes and Genetic Disorders
Updated 11 March 2016

Search OMIM... Search
Advanced Search : OMIM, Chinical Synopses, Cene Map
Need help? : Exampie Searches, OMIM Search Help, OMIM Tutorial

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

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

E o /R JOHNS HOPKINS

Genetic Medicine HEDICINE




[Search QM | 'Search| Sortby: ® Relevance © Date upt

Advanced Search! OMIM, Clinical Syrnopses, CMIM Sene Mag
Search History: View, Clear

#219700 .

cvsmereross:cF - YMIM - maladie

Alrernative fitles; symbols
MUCCVISCIDOSIS

Phenotype Gene Relationships

Location | Phenctype Pherotyize Gene/locus  Gene/locus
MM mamber MM Aurmibaer

Jg3l2  Cystic fibrosis 216700 CFTR B02421

12132 | {Cysic fisrasls lung disease, modifier of} 219700 TSFEL 190180

e [akle of Contents -
#219700

External Links:

k= Clinical Resources
» Animal Models

r Cel Lines

e Cellular Pathveans

R | \ Lien vers les génes
Clirical Synopsis

TEXT

A rumber sign [(#) is used with this entry because the disorder is caused by mutations in the oyskic
filzresis conductance regulstor gene (CFTR; 602421), located on chromesome 7,

Description

Formerly lknown as oystic fibrosis of the pancreas, this entity has increasingly been labeled simply
‘cyslic fibrosis. Manifestations relate not only to the disruption aof exocrine function of the pancreas
but also 1o intestinagl glands (macenium ileus), biliary tres (billary cirrhasis), bronchial glands (chronlc
bBronchapulmorary infection with emphyserna), and sweat glands (high sweat electrolyie with
clepletion in a hat emvraninent). Infertiity cceurs in males and females.

ou les portions de
chromosome
responsables
de la maladie



Tree of life

 Tree of life :
» http://tolweb.org

» Base de données de taxonomie
— Classification des étres vivants
* Avec des photos !




Tree of life

Fungi

Eumycota: mushrooms, sac fungi, yeast, molds, rusts, smuts, etc.

“Meredith Blackwell, Rytas Vilgalys, Timothy Y. James, and John W. Taylor

Dikarya Basidiomycota (mushrooms, rusts, smuts, etc )
Ascomycota (sac funal, yeast, Penicillium, etc.)
Glomeromycota (arbuscular mycorrhizal fungi and relatives
Zygomycota (bread molds, Rhizopus, Mucor, &tc )
OQlpidium brassicae
o Blastocladiomycota (Blastocladiales)
Chytridiomycota (zoosporic fungi

Neocallimastigomycota (Neocalimastigales
7m Microsporicia
Rozella spp.



DrugBank

 Base de données sur les medicaments
» http://www.drugbank.ca

* Information sur les cibles des médicaments
» Attention : base américaine

- => médicaments américains !



Show Drugs with Simillar Structures ]fur [AII - | drugs

ldentification

Acetyldigitoxin

DB00511 (APR2O1334)

small molecule

approved

Cardoacthve derivative of lanatoside A or of digitexin used for fast digitalzaticn in congestive
heart failure.

%nrﬁxﬁﬁr .

Download: MOL | 5DF | SMILES | InChil
Display: 20 Structure | 30 Structure

[Not Availalble

s Arigoxin
s Acylanid
s Crystodgin

Mot Available

e Enzyme Inhibitors
e Cardiotonic Agerts
s Anti-Arrhythmia Agents




DrugBank

Targets

1. Sodium/potassium-transporting ATPase alpha-1 chain

Fharmacological action: yes
Actions: inhibitor

This is the catalytic componert of the active enzyme, which catalyzes the hydrolysis of AP couplad with the
exchange of sodium and potassium ions across the plasma mernbrane. This action creates the electrochemical
gracient of sodium and potassium ions, providing the energy for active transport of various nutrisnts

Organism class: human
UniProt [D: POSO0Z3 @
Gene: ATP1ALl @

FProtein Sequence: FASTA
Gene Sequence; FASTA
SMNPs: SMNPlam Report &

References:;

1. Gonzalez-Garcia C, Cena V, Klein DC: Characterization of the alpha -llse Ma, kK +-ATPase which mediates
ouabain inhibtion of adrenergic induction of N-acetyliransferase (EC 2. 3.1.87) activity: studies with isolated
pinealocytes, Mol Pharmacol, 1987 Dec;32(6):J92-/, Pubrned




Pubmed /| Medline

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

Medline : base de données bibliographiques en médecine / biologie

« Pubmed : interface permettant de consulter la base

Lien vers le texte des articles disponibles en ligne

= NCBI  Resources™ How To®&:

Limits Adwanced search  Help
Pubme'd,gﬂv Search: PubMed =
LI 5. Mational Library of Medicine | Clear

Mational Inshtutes of Health



PubMed est une base de données bibliographiques, développé par le
National Center for Biotechnology Information (NCBI), centrée sur la
documentation en sciences biologiques.

= NCBI Resources™ How To™

Limits Advanced search Help

Pmeed.gm Search: PubMed
U.S. National Library of Medicine Clear

National Institutes of Health

\Nelcom to PubMed

PubMed comprises more than 19 million citations for biomedical

articles from MEDLINE and life science journals, Citations may
include links to full-text articles from PubMed Central or publisher

web sites.




Nucleic Acids Research
HOME | HELP | FEEDBACK | SUBSCRIPTIONS | ARCHIVE | SEARCH ARTICLES | TABLE OF CONTENTS|

Database Categories List

¥ Major Sequence Repositories

» Comparative Genomics

» Gene Expression

» Gene Identfication and Structure

¥ Genetic and Physical Maps

¥ Genomic Databases

¢ Intermolecular Interactions

» Metabolic Pathways and Cellular Regulation
» Mutaton Databases
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Formats de fichiers en
bioinformatique



Définition d’un format:

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

- Le Format: correspond a l'ensemble des regles de présentation

auxquelles sont soumises la ou les séquences dans un fichier donné.

- Le Format permet:
- Une mise en forme automatisée des données;
- Le stockage et la gestion homogene de I’'information;

- Le traitement informatique ultérieur de I'information.



Syntaxe d’une Entrée:

- Une Entrée: est une fiche signalétique d’une séquence

donnée.

* Contient 3 parties:

u Entéte (header) : Description générale de la séquence;
o L. L.
% Les caractéristiques (Features): Description des

objets biologiques présents sur la séquences

> La séquence



Q Les formats de DDBJ et de GenBank sont tres similaires

Q Chaque ligne commence par un mot cle

» Deux lettres pour EMBL
» Maximum |2 lettres pour GenBank et DDB|

Q Fin d'une entree par //



Partie 01: Header = entéte

Thermus aquaticus DNA polymerase (Poll) gene

senBank: JU4039 1
FASTA  Graphics

Go to: [v)

LOCUS TTHTAQF1A 2626 bp CiG linear BCT 26-4PR-1993
DEFINITICHN Thermus aguaticus DNA polymerase (Poll) gene.
ACCESSICN Jgdoie M2o488

VERSION 1g4529.1
KEYWORDS DHA pelymerase.
SOURCE Thermus agquaticus

ORGANTSM  Thermnus aquaticus
Bacteria; Deinococcus-Thermus; Deinococci; Thermales: Thermaceae)
Tharnus.
REFERENCE 1 (bases 1 to 2626)
AUTHORS Lawyer,F.C., 5toffel,5., 5aiki,R.K., Myambo,K., Drummond,R. and
Gelfand,D.H.
TITLE Isolation, characterization, and expressicn in Escherichia coli of
the DHA polymerase gene from Thermus aquaticus
JOURMNAL J. Biol. Chem. 264 (11}, 6427-5437 (1030)
PUBMED 2640508
COMMENT Original source fext: T.aguaticus (strain ¥T1; ATCC 25184) DNA.
Draft entry and computer readable copy of sequence [1] kindly
provided by D.H.Gelfand, 23-JUN-1989.




Partie 02: features = caractéristiques

FEATURES Location/Qualifiers
source 1..2626
/organism="Thermus aquaticus”
/mol_type="genomic DNA"
/db_xref="taxon:271"
cDs 121..2619

/EC_number="2.7.7.7"
/standard_name="Taq polymerase”
/codon_start=1
/transl _table=11
/product="DNA polymerase”
/protein_id="AAA27507.1"
/translation="MRGMLPLFEPKGRVLLVDGHHLAYRTFHALKGLTTSRGEPVQAV
YGFAKSLLKALKEDGDAVIVVFDAKAPSFRHEAYGGYKAGRAPTPEDFPRQLALIKEL
VDLLGLARLEVPGYEADDVLASLAKKAEKEGYEVRILTADKDLYQLLSDRIHVLHPEG
YLITPAWLWEKYGLRPDQWADYRALTGDESDNLPGVKGIGEKTARKLLEEWGSLEALL
KNLDRLKPAIREKILAHMDDLKLSWDLAKVRTDLPLEVDFAKRREPDRERLRAFLERL
EFGSLLHEFGLLESPKALEEAPWPPPEGAFVGFVLSRKEPMWADLLALAAARGGRVHR
APEPYKALRDLKEARGLLAKDLSVLALREGLGLPPGDDPMLLAYLLDPSNTTPEGVAR
RYGGEWTEEAGERAALSERLFANLWGRLEGEERLLWLYREVERPLSAVLAHMEATGVR
LDVAYLRALSLEVAEEIARLEAEVFRLAGHPFNLNSRDQLERVLFDELGLPAIGKTEK
TGKRSTSAAVLEALREAHPIVEKILQYRELTKLKSTYIDPLPDLIHPRTGRLHTRFNQ
TATATGRLSSSDPNLQNIPVRTPLGQRIRRAFIAEEGWLLVALDYSQIELRVLAHLSG
DENLIRVFQEGRDIHTETASWMFGVPREAVDPLMRRAAKTINFGVLYGMSAHRLSQEL
AIPYEEAQAFIERYFQSFPKVRAWIEKTLEEGRRRGYVETLFGRRRYVPDLEARVKSY
REAAERMAFNMPVQGTAADLMKLAMVKLFPRLEEMGARMLLQVHDELVLEAPKERAEA
VARLAKEVMEGVYPLAVPLEVEVGIGEDWLSAKE"™




ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
221
481
541
601

Partie 03: origin= seéquence

ggcatgaaag
cactagcaac
actgccctgt
gtatcaaggt
gaagactctt
ccttaggctg
gtccactcct
cggtgccttt
gagtgagctg
ggacccttga

gagaagtaac

tcagggcaga
ctcaaacaga
ggggcaaggt
tacaagacag
ggegtttctga
ctggtggtct
gatgctgtta
agtgatggcc
cactgtgaca
tgttttcttt

agggtacagt

gccatctatt

caccatggte

gaacgtggat
gtttaaggag

taggcactga
acccttggac
tgeggcaaccc
tggctcacct
agctgcacgt
ccccttcttt
ttagaatggse

gcttacattt
cacctgactc
gaagtiggteg
accaatagaa
ctctctctec
ccagaggttc
taaggtgaag
ggacaacctc
ggatcctgag
tctatggtta
aaacagacga

gcttctgaca
ctgaggagaa
gtgaggccct
actgggcatg
ctattggtct
tttgagtcct
gctcatggca
aagggcacct
aacttcaggg
agttcatgtc
atgatt

caactgtgtt
gtctgecegtt
gggcaggttisg
tggagacaga
attttcccac
ttggggatct
agaaagtgct
ttgccacact
tgagtctatg
ataggaagee



LOCUS ARBERAZ A 450 aa L i ar
. ir DEFINITION oynochIops,
D:?fll"llt]ﬂlll'l et numero ACCESTICH  LABED4ZG ’F
d accassion e fE TON ALBES4RS5.1 GI:lB1344
LESONECE lopue HORMCYPCZ19 afcession A61854. 1
TETHCELS i
EDIIHL'E Hone sapisns (hvoan|
. OHGANTSH Homwe 2apiena
[Jrgamimle ot . Fularyata Hetazoa: Chordats: Craniata; Vertebrata: Euteleoatomi:
taxonomie Hammalia! Eutheria: Buarchontoglicres: Primaces: Haplorrhini:
cateerhinl; Homlnldeas; Bomo.
[FEFERENCE 1 (emaidusa 1 eo 450)
AUTHORS  Rowkes, M., Faletto,H.BE., Blatadell J.L., Facey,J.l. and
Réfdrence GO lEEne 1N, d. .,
I:nblmgraphlquc: — TITLE Cloping and expresalon of complementary DHA: for multlple menkera
of the hwoan cytochzome FAZIDIIC subfesmcly
JOURNAL  Bischsmisery 30 (13), 1247-31255 |1991)
FOENED 2009263

[PRI_31-pEC-1994¢  Date de soumission

Type de molecule: lindaire ou circulaire

Caractéristiques de
la séquence:
Domaines, Motifs,
RBS, CDS_..

=purce

Eeginn

fiﬂml Nechod: copcepousl TeESnSlaTion.
ATOERES Locatlon/Qualifisre

1. .440

forganiam= "Hems saplens”
fdb_¥rer="taxon:2E06"
i..458
FpEodust=TevTasirame "
5. . 487

FERULON Dame="p430"

faote="Cytochooms P430; pEamlO06T=

fdb_sxeaf="CDD: 401500
30. . 480
Freglon_temesToypT

FHOCE="CYoohEche P430 [Fecondary =etelolives
transport, and catsholi=m); COEZ124"

biosynthes=is,
fﬂh_xtet-"CDD!JEEET"
1..4590
faene="CYFacLa®

1 :H:II:I.P:WJ.".FI =

Sequence

- 61 vopvIitlivig
1X1 kelrefelme
181 sifghridyk
241 e=di lelorke
3ol tostLlryal
261 liprelphay
411 kenyimpfaa

GenBank/DDB|

lacllll=iv roEsgegicly pgpiplpvig nilgidikdy sksltnlski
lernrrringy evvkeslidl geefaorahf plasranrgl olvIiengHre
lenfamgkes ledovgesar clveslekik aspodpriil goaponvice
degilnloek lnsmicivet pyigacnnip taidyfpgthk nkllkoladm
hepemwdinnp rdfideflik wekekonggs eftienlvit sadllgagte
1L11kkpevt axrgesicry igrnrspomy Arghepyode ywhevoryid
codvkirnyl ipkgicilcs losvihdoke fpapemfdpr b ldeggofl
ghrievgegl armelflilc filgnfallks lldphkdldot pvvnogfaevp

Dasc ril:l't'ﬂ'l.lr de fin ipy
do fichiar —377]

Les Dases de données bivinformatique



2433333333333 43333 e R

AF115332 standard: DNA: PRO: 581 BP.
AF113333;

AF115333.1

03—-JUN-153%3 (Bel. 33, Crzated)

I3-LTG-1929 (Bel. &0, Last updated, Veraion Z)

Peseudomones fluocescens ECE sigma factor JigKE (sigE) gene, complets cda.

Poseudomonas fluorcescens

Becteria: Proteobacteria: gamma subdivision: Pseudomonsdaces=: Pasudomonazs.
[1]

1-531

HMEDLINE; 99369342.

Brinkman F.5., Schoofs ., Hancock R.E., De Mot R.:

"Influrnce of a putmtive ECEF sigma factor on expression of the major outer
membrane protein, Cprf, in Pzeudomonas aeruginosa and Pasudomonas
rlucre3cens™;

J. Bactericl. 121 (1&a] »474&6-4754({1999) _

[2]

1-591

= Mot R.;

Jubmitced (04-DEC-193%3) Co The EMBL/GenBanky/DDEJ deCab&ses.

F.A. Janasena Laboratory of Genetics, BEpplied Plant Sciences, K.
Merclerlasn 32, Heverlee B-3001, Belgium

SFTREMBL: COX4LT7: OOX4L7.

Key Locatlon/Qualifiers

source 1..591
fdb xref="taxon:294"
forgan 1sn="F3eudosncnas Lluorescens™
fatrain="M114"

COF 1..5%31
fcodon _start=1
fdb xrer="3PTREMBL :Q9X4L7"~
FtrEnsl_:Ebla:ll
fgene="3sigxK"
fproduct="ECF gigmz factor Sigi™
fPEoTeln 1d="ARD54323.1"
ftranslaticn="MKIJTLSTRYDEREL SDEETVARSHTE LFHVIEAYEEL MERYOR
TLEMVC ARY LG DRCA DD VOO E VM LEVL Y G IR LE G SKF I WLY SITYNECI T QYREE
REKRRLMDATSLDPIEEL SERE AL O PR G ELDEW LV VNP I DREIIVIEFVAE LTEFQOE
TACTMHMELIAT KMRY KR AT.DETREEFRGETET ™

Sequence 591 BPr 157 Ar 133 C: 170 &y 121 Tr 0 other:

aTORataae] CCCAR3ACOCT BCOCARCTCOC TECJACCCCC JCORJCLoLe TIaldagoad &l
ttoggtegoge gotocgoetac cgagottttt cacgtaacgc gogectatga agaactgetg 120
cogogttacc agogeacAtt ACLLieECOCt TOtgogmgat atcttgogaa cgaicgogac 120
goagacgatg totgtoceEgga agtoatgttg 2Eggtgctgt atogoctgas gaacctogag 240
JOOaaETCOE RYLTCCAA8AC JLUOCTOTAC ACUCATCACOL ACEACJEATT TATIACUCAED 300
tEtCggaago asacgioga=a gogtcgottg stggacgcat tgegtcttgeR cococtooag 3a0

EMBL Flat File

oTitle
Header «taxonomy

eCitation

Features (AA seq)

DN A-Settrente



Les flatfiles en détails (1/8)

1. Les difféerentes informations de |'entéte (header)

e Premiére ligne : Locus/ID
— Embl

D 49845 ; SV 1; linear: genomic DNA: STD; FUN; 5028 BP. |
— DDBJ/GenBank

 LOCUS SCU49845 5028 bp  DNA linear PLN 21-JUN-1999 |

o Le champ date (chez EMBL uniquement)

DT 07-MAY-1996 (Rel. 47, Created)
DT 17-APR-2005 (Rel. 83, Last updated, Version 4)

e Lignes de definition : synthese du contenu biologique

DE Saccharomyces cerevisiae TCP1-beta gene, partial cds; and AxI2p (AXL2)
and

DE Rev7p (REWVT) genes, complete cds.

DEFINITION  Saccharomyces cerevisiae TCP1-beta gene, partial cds; and AxI2p
(AXL2) and Rev7p (REVT) genes, complete cds.




Division en organisme

Utilisée dans les 3 principales banques de séquences nucléiques

sequance division Database
Orgarisoal

ECT Bacterial O0B], GenBank

PRO Prokaryotic EMBL

FUN Fungal EMBL

HUW Human DOE), EMBL

PRL Prinate O0B], EMEL, Gen3ank
ROD Rodent OCE), EMBL, GenBank
MAM Other mammallan D0B), EMBL, Gendank
YRT Other vertebrate DOBJ, EMBL, Gendank
INY Invertebrate DCB], EMBL, GenBank
PLN Plant D0BJ, EMBL, Gerank
ORG Drganelle EMBL

VAL Viral DCB], EMEL, GenBank
FHO Phage DOBJ, EMEL, Gendank
FNA Structural RhA D06, EMBL, GenBank
EYN Synthetic apd chimeric DOB., EMBL, GenBank
UNA Unannotated DOBJ, EMEL, Gendank
Functiasal

EST Expressed sequence Taq DOB), EMEL, GenBans
875 Sequence tagged site D0AJ, EMBL, GenBank
G55 Genome survey DrBJ, EMBL, Gen3ank
HTG High-throughput genomic DCB), EMBL, GenBank
PAT Patent DOB], EMBL, GerBank

CON Wirtual contdgs of segmented sequences DOBI, EMBL, Gen@ank



Les flatfiles en détails (2/8)

e Le numero d'accession : un id unique (commun aux 3 banques)
AC U49845:

 ACCESSION U49845

e La version (équivalent a SV dans la 1re ligne d'EMBL)
~ VERSION U49845.1 Gl 11293613

e Lignes avec des mots-cles (KEYWORDS ou KW)

e Lignes de taxonomie

05 Saccharomyces cerevisiae (baker's yeast)

(o]@ Eukaryota; Fungi; Dikarya; Ascomycota; Saccharomycotina ;
Saccharomycetes ;

OC Saccharomycetales; Saccharomycetaceae; Saccharomyces.

SOURCE Saccharomyces cerevisiae (baker's yeast)
ORGANISM Saccharomyces cerevisiae
Eukaryota; Fungi; Dikarya; Ascomycota; Saccharomycotina ;
Saccharomycetes ; Saccharomycetales; Saccharomycetaceae;
Saccharomyces. Les bases de données bioinformatigue




Les flatfiles en détails (3/8)

o Les réeférences : publication ou origine de la soumission

RN
RP
RX
RA
RT
RT
RL
XX
RN
RP
RX
RA
RT
RT
RL
XX
RN
RP
RA
RT
RL
RL

[1]

1-5028

PUBMED ; 7871890,

Torpey L.E., Gibbs P.E., Nelson J., Lawrence C.W.;

"Cloning and sequence of REVT, a gene whose function is required for DNA
damage-induced mutagenesis in Saccharomyces cerevisiag" ;

Yeast 10(11) :1503-1509(1994).

(2]
1-5028
PUBMED ; 8846915,

Hoemer T., Madden K., Chang J., Snyder M. ;
"Selection of axial growth sites in yeast requires AxI2p, a novel plasma

membrane glycoprotein” ;
Genes Dev. 10(7) :777-793(1996).

(3]
1-5028
Hoemer T.:

Submitted (22-FEB-1996) to the EMBL/GenBank/DDRBJ databases.
Terry Roemer, Biology, Yale University, New Haven, CT, USA




Les flatfiles en détails (4/8)

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
PUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
FPUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE
JOURNAL

1 (bases 1 to 5028)

Torpey,L.E., Gibbs,P.E., Nelson,J. and Lawrence, C.W.

Cloning and sequence of REV7, a gene whose function is required for
DNA damage-induced mutagenesis in Saccharomyces cerevisiae
Yeast 10 (11), 1503-1509 (1994)

871890

2 (bases 1 to 5028)

Roemer, T., Madden,K., Chang,J. and Snyder,M,

Selection of axial growth sites in yeast requires AxI2p, a novel

plasma membrane glycoprotein

Genes Dev. 10 (7), 777-793 (1996)

8846915

3 (bases 1 to 5028)

Roemer, T.

Direct Submission

Submitted (22-FEB-1996) Terry Roemer, Biology, Yale University, New
Haven, CT, USA

Les bases de données bioinformatique




Les flatfiles en détails (5/8)

2. Les caractéristiques (features)

e Features table : annotation des sequences, gestion du transfert
d'information, localisation des éléments biologiques

e Mise a disposition d'un vocabulaire étendu controlé (Gene
Ontology) pour décrire les caractéristiques biologiques des
séquences (annotations)

e Annotation = information additionnelle venant enrichir un
document d’'intéeret

— Annotation structurale : caractériser les genes au travers,
notamment, de leur structure intron-exon, signaux de

régultaion, sites d'épissage, ...

— Annotation fonctionnelle : anticiper sur les motifs fonctionnels
qui seront retrouvés au niveau protéiques, caractérisation des
fonctions biologiques des produits d'expression des genes



Les flatfiles en détails (6/8)

FT source 1.5028

FT Jorganism="Saccharomyces cerevisiag"

FT Jchromosome=""[X"

FT /map="9"

FT /mol_type="genomic DNA"

FT Jdb_xref=""taxaon :4932"

=l CDe <1..206

FT Jjcodonstart=3

FT /product="TCP1-beta"

FT Jdb_xref="GOA :P39076"

FT Jdb_xref="UniProtKB/Swiss-Prot :P39076"

FT /protein_id="AAA93665.1"

FT Jtransiation="SSIYNGISTSGLDLNNGTIADMRQLGIVESYKLKRAVVSSASEAA

FT EVLLRVDNIIRARPRTANRQHM"

[ -]

F CDS complement(3300..4037)

FT Jjcodon_start=1

FT /aene="REVT"

FT /product="Rev7p"

FT Jdb_xref="GOA :P38827"

FT Jdb_xref="InterPro :IPRC03511"

FT Jdb_xref="SGD :S000001401"

FT Jdbxref="UniProtKB/Swiss-Prot :P38927"

FT /protein_id="AAA93667.1"

FT Jtransiation=" MNRWVEKWLRVYLKCYINLILFYRNVYPPQSFDYTTYQSFNLPQF
FT VPINRHPALIDYIEELILDVLSKLTHVYRFSICIINKKNDLCIEKYVLDFSELQHVDKD
FT DQITETEVFDEFRSSLNSLIMHLEKLPKVNDDTITFEAVINAIELELGHKLDRNRRVD
FT SLEEKAEIERDSNWVKCQEDENLPDNNGFQPPKIKLTSLVGSDVGPLIHQFSEKLISG

FT DDKILNGVYSQYEEGESIFGSLF"




Les flatfiles en détails (8/8)

3. La séquence de nucleotides

—+ EMBL
50

Sequence 5028 BP; 1510 A; 1074 C; 835 G; 1609 T; & ather;

gatcciccat
ccoacatnag
ctjcatctga
gaaccqccaa
ccacactgtc
A03COC0A23
attttqgcea
datacccatc
gagtcgeocet

— GenBank
ORIGIN

atacaacqqt
acagttaggt
AgCegetgas
tagacaacat
attattataa
Aazazanaac
cttatgtitc
glagutatyg
ccttrgega

atctecacct
atcgtogage
gtictactas
atgtaacats
ttagaaacac
aacqeqteat
ctettogage
Ltaaagaltag
gtaattrtca

caggttiaga tctcaacaac

qttacaaqct esaacnagca
gggrggataa EH'[EEITCEQI

tttaggatat acctcgaasa
aacgcaaaaa ttatccacta
A0AACTTTog geaattogen
agtactcqag ccctgtctea
catctccaca accicasagc
CTCTTCatat gagaactiat

gUaaccaiiy
gtagtcagct
[RENEIAEE
taataaaccy
tataattcaa
fracazatas
agaatgtaat
tccttgoega
trrettatte

1
§1
121
181
241
381
361
411
di1l
541

gatulu_al.
ccgacatyag
ttgeatctya
Jaaccqecaa
ccacactgte
O EEE]
attttggcaa
patacccatc
gagirqrrrr
Tttacictca

aldcaacont
acigttanggt
agecgctgas
taqacaacat
gttattotaa
ﬂﬂﬂﬂiFgﬁﬂf
ctiatgtitc
gtagatatag
I'I'ITI'ngg.FI

catc :'l'gT.'Elg

atctocacclt caggtttaga
atcgtegaga qttacaaget
gltctactas goglogatas
atgraacata titaglatat
ttagaaacng aacgcraana
Aacgegtcat agaactittg
ctcticgage agtactogag
ttesegatag catctocaca
grastttica ciiCtcatat
tgatigacac tgcaacagoe

LCteaacaac quaaccatiy
aaaacqagea qtaqtcaget
tatcatcogt goaagacoaa
iCctcQaaaa taataaaccy
ttatccacta tataattcan
qaattcgeg tcacaaat aa
ccctgictca agaatgtaat

pcctcaaanc toottgooga
HFIJRFH’TTHI' 1ticttaitc

accgtcacia gEl i g ddCd gEl

120
160
24u
kL
36
420

540



Swiss-Prot

ID TCPE_YEAST Reviewed,

AC P3%076; DeVVES:

http://www.uniprot.org/uniprot/P39076.txt

527 An

DT 0OI-FEB-1995, integrated into UniProtkB/Swiss-Prot.

DT 0OI-FEB-1995, sequence version |.
DT 12-5EP-2018, entry version 165,

DE Rechame: Full=T-complex protein | subunit beta:

OE Short=TICP- | -beta;
DE AltMame: Full=CCT-beta;

GM MName=CCTZ; Synonyms=BIMN3, TCP2; OrderedLocusMames=TIL 142V,
0% Saccharomyces cerevisiae (strain ATCC 204508 ¢ 5288c) (Baker's yeast).

O EBukaryota: Fungi: Dikarya: Ascomycota: Saccharomycoting;

O Saccharomycetes: Saccharomycetales; Saccharomycetaceae; Saccharomyces.

OX  MCBI_TaxID=559292;
RN [1]

RP MNUCLEOTIDE SEQUEMNCE [GEMNOMIC DMA].
RC STRAIM=ATCC 204511 / S288c / AB9T2;

Horwich AL, Willison K.

388 E %

PubMed=720844 1. DOI=10.1073/pnas. 91 7.2743:
Miklos D, Caplan 5.. Mertens D.. Hynes G., Pitluk Z., Kashi 1.,

Harrison-Lavoie K., Stevenson 5., Brown ., Barrell B.G.,

"Primary structure and function of a second essential member of the

RT hetercoligomeric TCPI chaperonin complex of yeast, TCPI beta.”:

EL Proc Katl Acad. Scii US.A 91:2743-2747(1994).



Formats de fichiers

Il existe plusieurs formats de stockage du texte :
ISpécifiques aux séquences :

»Séquence brut (plain raw sequence)

» Format FASTA

» Format EMBL

» Format GenBank
»Format PDB



Formats de fichiers : Texte brut

ACARAGATGCCATTGTCCCCCGGCCTCCTGCTGCTGCTGCTCTCCGGGGEE
CACGGUCACCGLTGCCCTGCCCCTGGAGGGTGGCCCCACCGGCIGAGAC
AGCGAGCATATGCAGGAAGCGGCAGGAATAAGGARAAGCAGCCTCCTGA
CTTTCCTCGCTTGGTGGTTTGAGTGGACCTCCCAGGCCAGTGCCGGGCC
CCTCATAGGAGAGGAAGCTCGGGAGGTGGCCAGGCGGCAGGAAGGCGCA
CCCCCAGCAATCCGLGCGCCELGACAGAATGCCCTGCAGGAACTTCT
TGGAAGACCTTCTCCTCCTGCAAATAAAACCTCACCCATGAATGCTC
CGCAAGTTTAATTACAGACCTGAA

CC
TC
A

Q Ne contient que des lettre designant la sequence
(acides amines ou ADN)

Q Une seule sequence est representee



Formats de fichiers : FASTA

» Format commun de manipulation des donnees :

» Objectif : manipuler facilement des séquences dans les
bases de donnees, a l'aide d'un format universel,
compatibles avec les traitements de texte (sous forme de
fichier texte), ou par copier — coller.

» Le format FASTA :une |re ligne de définition introduite par un
>, contenant un identifiant sans espace et une description

suivie de la sequence elle-méme, sur plusieurs lignes (de taille
60 ou 80 classiquement)

=embl|U49845|U49845 Saccharomyces cerevisiae TCPI-beta

gene, partial cds; and Axl2p (AXL2) and Rev/p (REV7) genes,
complete

gatcctccatatacaacggtatctccacctcaggtttagatctcaacaacggaaccatts
ccgacatgagacagttaggtatcgtcgagagttacaagctaaaacgageagtagcaget
ctgcatctgaagecgctgaagttctactaagggtggataacatcatccgtgcaagaccaa
gaaccgccaatagacaacatatgtaacatatttaggatatacctcgaaaataataaaccg
ccacactgtcattattataattagaaacagaacgcaaaaattatccactatataattcaa
agacgcgaaaaaaaaagaacaacgcgtcatagaacttttggcaattcgcgtcacaaataa
attttggcaacttatgtttcctcticgagcagtactcgagccctgtctcaagaatgtaat
aatacccatcgraggtatggttaaagatageatctccacaacctcaaagetecttgecga



Formats de fichiers : EMBL

ID AB000263 standard; RNA; PRI; 368 BP.

XX

AC AB000263;

XX

DE Homo sapiens mRMNA for prepro cortistatin like peptide, complete cds.

XX

5Q Sequence 368 BP;

acaagatgcc attgtccccc  ggoctcctge  tgotgotget ctocggggec acggocaccg 60
ctgccctgoc  cotggagget  gEccccaccg gocgagacag cgagcatatg  caggaagegg 120
caggaataag gaaaagcagc cloctgactt toctcgcttg  gtggtttgag  tggacctcce 180
aggccagtgc cgggcccctc  ataggagagg  aagctcggga  ggtggccage  cggcaggaag 240
gCgraccccc ccagraatcc gogegocggg acagaatgoc  cigcaggaac  tictictgga 300
agacctictc ctcctgcaaa taaaacctca cccatgaatg ctcacgcaag tttaattaca 360
gacctgaa 368

d Peut contenir plusieurs sequences

d Chaque sequence commence par « ID » suivi par des
descriptions.

d La sequence suit une ligne marquee de « SQ » et est
terminee par « // »



Formats de fichiers : GenBank

LOCUS AB000263 368 bp mRNA linear PRI 05-FEB-1999
DEFINITION Homo sapiens mRNA for prepro cortistatin like peptide, complete cds.

ACCESSION ABO0D263
ORIGIN
| acaagatgcc attgtccccc ggoctcctgo tgctgotgct  ctccgggecc  acggccaccg

6| ctgcocctgeo cctggaggst geccccaccg gocgagacag  Cgagcatatg caggaagcgg
2] caggaataag gamaagragc ctcctgactt toctcgcttg grggtifgag  tggacctocc
|81 aggcragtgc cgggoccctc ataggagagg aagctcggga  ggtggccagg  Cggcaggaag
24| gcgcaccccc ccagraatcc  gCgCgCCgEg  acagaatgcc  ctgraggaac  ttottctgga
301 agaccttctc ctcctgcaaa taaaacctca cccatgaatg ctcacgcaag  tttaattaca
361 gacctgaa

.III IIII

d Peut contenir plusieurs sequences (separees par « // »)

d Contient d'abord des mots cles (LOCUS, ACCESSION

...) suivis de leurs valeurs, puis le mot cle ORIGIN suivi
de la sequence (60 caracteres par ligne)



Formats de fichiers : 1G

; comment

; comment

ABO0O263
ACAAGATGCCATTGTCCCCCGGCCTCCTGCTGCTGCTGCTCTCCGGGGCCACGGCCACC
GCTGCCCTGCC
CCTGGAGGGTGGCCCCACCGGCCGAGACAGCGAGCATATGCAGGAAGCGGCAGGAATAA
GGAAAAGCAGC
CTCCTGACTTTCCTCGCTTGGTGGTTTGAGTGGACCTCCCAGGCCAGTGCCGGGCCCCT
CATAGGAGAGG
AAGCTCGGGAGGTGGCCAGGCGGCAGGAAGGCGCACCCCCCCAGCAATCCGCGCGCC
GGGACAGAATGCC
CTGCAGGAACTTCTTCTGGAAGACCTTCTCCTCCTGCAAATAAAACCTCACCCATGAATG
CTCACGCAAGTTTAATTACAGACCTGAAI

Q Peut contenir plusieurs sequences

d Commence par des lighes de commentaires
commencgant par « ; », puis une ligne indigquant le nom
de la sequence (sans espaces), puis la sequence.

d La sequence se termine par « | » si elle est lineaire,
« 2 » si elle est circulaire.

Les bases de données bioinformatique



Formats de fichiers : PDB (1/2)

HEADER
TITLE
TITLE
TITLE
COMPND
COMPND
COMPND
COMPND
SOURCE
SOURCE
SOURCE
SOURCE
KEYWDS
KEYWDS
EXPDTA
AUTHOR

OXIDOREDUCTASE 27-OCT-03 |URS
STABILIZATION OF A TETRAMERIC MALATE DEHYDROGENASE BY
2 INTRODUCTION OF A DISULFIDE BRIDGE AT THE DIMER/DIMER
3 INTERFACE

MOL_ID: I;

2 MOLECULE: MALATE DEHYDROGENASE; COMPND 3 CHAIN:A, C;
4 EC: 1.1.1.37; COMPND 5 ENGINEERED: YES;

6 MUTATION: YES

MOL _ID: I;

2 ORGANISM_SCIENTIFIC: CHLOROFLEXUS AURANTIACUS:

3 EXPRESSION_SYSTEM: ESCHERICHIA COLI:

4 EXPRESSION_SYSTEM_STRAIN: DH5A

OXIDOREDUCTASE, TRICARBOXYLIC ACID CYCLE,

2 MALATE DEHYDROGENASE

X-RAY DIFFRACTION

A BJORK,B.DALHUS,D.MANTZILAS,V.G.H.EIJSINK R SIREVAG



Formats de fichiers : PDB (1/2)

SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES

SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES
SEQRES

| A
2A
3A
4 A
5A
6A

| C
2C
3C
4 C
5C
6C

309 MET
309 GLY
309 GLY
309 GLN
309 GLU
309 ALA

309 MET
309 GLY
309 GLY
309 GLN
309 GLU
309 ALA

ARG LYS LYS ILE SER ILE
SER THR THR ALA HIS TRP
ASP ILE VAL LEU LEU ASP
GLY LYS ALA LEU ASP LEU
GLY PHE ASP VAL ARG VAL
ASP THR ALA ASN SER ASP

ARGLYS LYS ILE SER ILE
SER THR THR ALA HIS TRP
ASP ILE VAL LEU LEU ASP
GLY LYS ALA LEU ASP LEU
GLY PHE ASP VAL ARG VAL
ASP THR ALA ASN SER ASP

Q Contient une seule sequence

ILE GLY ALA GLY PHE VAL
LEU ALA ALA LYS GLU LEU
ILE VAL GLU GLY VAL PRO
TYR GLU ALA SER PRO ILE

THR GLY THR ASN ASN TYR
VAL ILE VAL VAL THR SER

ILE GLY ALA GLY PHE VAL
LEU ALA ALA LYS GLU LEU
ILE VAL GLU GLY VAL PRO
TYR GLU ALA SER PRO ILE

THR GLY THR ASN ASN TYR
VAL ILE VAL VAL THR SER

2 Commence par des lignes de descriptions. La sequence

suit les lignes debutant par « SEQRES »

2 Acides amines codes par 3 lettres, acides nucleiques

par DA.DC.DG. DT DI



