TP 1 : Lecture et Visualisation de Séquences d’ADN: Logiciel Séquence
Scanner

L’intérét de I’étude de la bioinformatique
o [’identification
e [a taxonomie

e [ ’Evolution

Les étapes de I’identification moléculaire :

Extraction, PCR, Electrophorese, Séquencage et Analyse Bioinformatique

Le choix du géne ARNr16S pour I’identification moléculaire

e La stabilité des extrémités du géne permet la synthése d’amorces universelles.

¢ La grande base de données disponible sur internet utile pour la comparaison.

e C’est un gene universel présent chez tous les étres vivants.

o II contient des régions stables a vitesse d’évolution faible et des régions instables a vitesse
d’évolution élevée.

Les alternatives du géne ARNr16S dans I’identification moléculaire ?

e Gene tuf

e Genes codants pour: Enzyme, toxine, récepteur, hormone.

Le role du logiciel Séquence Scanner

Le logiciel Séquence Scanner (Applied Biosystems) permet de lire et visualiser les fichiers

AB du séquenceur, sa manipulation s’effectue selon les étapes suivantes :
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LS Ouvrir le logiciel Séquence Scanner.
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* Cliquer sur Import Traces (en haut a gauche) pour chercher
les fichiers AB survotre PC.
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- Sélectionner un fichier AB et cliquer sur Add Selected Traces (en
bas) pour
I’introduire dans le logiciel, ensuite cliquer sur OK.
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Le fichier AB est prét pour lecture
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+ Cliquer sur Sequence pour visualiser les détails de votre ADN.

TP 2 : Recherche d’Alignement des séquences du géne ARNr16S sur NCBI
Etapes du travail

e Ouverture du lien NCBI sur internet par ['utilisation du moteur de recherche
Google

e Choix du programme BLAST

e Choix de I’outil nucleotide BLASTn

e Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Acces sur Gene Bank
et activationde 1’outil BLAST

e Lecture de la liste des résultats de 1’ Alignement

e Lecture du détail des résultats de 1’ Alignement

e Récolte des informations sur 1’individu par le numéro d’acces sur
Gene Bank :Auteur, affiliation, publication, séquence, etc.

1. Ouverture du lien NCBI sur internet par Dutilisation du moteur de
recherche Google
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2. Choix du programme BLAST
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3. Choix de ’outil nucleotide BLASTn




Basic Local Alignment Search Tool
Magic-BLAST 1.2.,0 released

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

Mon, 27 Feb 2017 14:00.00 EST
calculates the statistical significance.

A new version of the BLAST RNA-seq mapping tool is now available:

B More BLAST news

Web BLAST

Bank et activationde I’outil BLAST

Insertion de la séquence ADN ou le Numéro d’Accés sur Gene

Standard Nucleotide BLAST
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5. Lecture de la liste des résultats de I’ Alignement
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Sequences producing significant alignments:
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O Chreseobacterium mdologenes gadial 165 (RMA gere, isolate 13 1323 13233 100% 00 99% HEGIa4Igl

O Chrsesbacterium indoloneries padial 168 rRNA gene Isolale 3 1323 1323 100% 00 99% HEEPa4151

[0 Bacteriym 145134 165 sbosmal KA gane pa 137 137 100% 00 99% jpoiasss

[ Bacterium 145132 165 ribosomal RNA gana, partial sequente 1317 1317 100% 00 99% KCTaeas)

O Cheyseobactsrium entichment cylyre tione RAM1 3T 168 nbosomal RNA gens. patial sequence 1317 1317 100% 00 99% JOpeditd

Lecture du détail des résultats de I’Alignement
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¥ Next 4 Descrpbons

Related Information

Récolte des informations sur I’individu par le numéro
d’accés sur Gene Bank :Auteur, affiliation, publication, séquence,

etc.
Chryseobacterium indologenes partial 165 rRNA gene, isolate &
GenBank HFE7B4141
FASTA
Goto I
LOCUS HFGTB414 718 &p () linsar BCT 21-FEB-2013
DEFINITION Chrysecbacterium indologenes partial 165 rA%A gene, isolate 6.
ACCESSION HFETB4L4
VERSTON HF5TB414,1 GI:4%2084714
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SOURCE Chrysechacterfum indalogenes

ORGAMISM Chrysechacterive indologenes
Sacteria; Bactercidetes; Flavobecteriia; Flavobscteriales;
Flavcbacteriacean; Chrysecbacterium,
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TP 3 : Introduction a I’Analyse Phylogénétique : Logiciel MEGAG6

Le logiciel MEGA 06 est utilisé dans 1’analyse phylogénétique, il permet de réaliser :

L’alignement multiple.
La matrice des distances.

L’arbre phylogénétique.

L’intérét de la comparaison des séquences d’ADN dans I’Alignement Multiple

-Régions stables : comparaison des especes éloignées.

-Régions instables : comparaison des espeéces proches.




La manipulation de ce logiciel s’opére selon les étapes suivantes :
1. Alignement multiple : Alignment Explorer
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> Ouvrir le programme Alignment Explorer et cliquer sur Edit/Build
Alignment.
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Cliquer sur OK pour confirmer la création d'un nouveau alignement.
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Cliquer sur Edit_Insert Blank Sequence.
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TGCGCGATTACTAGCGATTCCAGCTTCATAGAGTCGAGTTGCAGACTCCAATCCGAACTGAGACCGG
CTTTCGAGATTTGCATCACATCGCTGTGTAGCTGCCCTCTGTACCGGCCATTGTATTACGTGTGTGG
CCCAAGGCGTAAGGGCCGTGATGATTTGACGTCATCCCCACCTTCCTCTCTACTTGCGTAGGCAGTC
TCACTAGAGTCCCCAACTTAATGATGGCAACTAGTGACAGGGGTTGCGCTCGTTGCAGGACTTAACC
TAACACCTCACGGCACGAGCTGACGACAACCATGCAGCACCTTGAAAAATGTCCGAAGAAAAGTCTA
TTTCTAAACCTGTCATTTCCCATTTAAGCCTTGGTAAGGTTCCTCGCGTATCATCGAATTAAACCAC
ATAATCCACCGCTTGGGCGGGCCCCCGTCAATTCCTTTGAGTTTCAAACTTGCGTTCGTACTCCCCA
GGTGGCTAACTTATCACTTTCGCTTAGTCTCTGAAGCTTACGCCCCAAAAACGAGTTAGCATCGTTT
ACGGCGTGGACTACCAGGGTATCTAATCCTGTTCGCTCCCCACGCTTTCGTCCATCAGCGTCAGTTG
TTGCTTAGTAACCTGCCTTCGCAATTGGTGTTCTAAGTAATATCTATGCATTTCACCGCTACACTAC
TTATTCCAGCTACTTCAACAACACTCAAGACCTGCAGTATCAATGGCAG
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> Activer l'alignement : Alignment Align by ClustalW.
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> Sauvegarder l'alignement sous format MEGA : Data_ Export

Alignment MEGAFormat.
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Enfin, ouvrir le fichier MEGA et visualiser votre alignement.

La matrice de distances : Marix Ditances Explorer
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> Activer le programme Matrix Distance Explorer et choisir
l'action ComputePairwise Distance.
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> Enfin, vous obtenez la matrice de distances.



3. La topologie de 1'arbre phylogénétique
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> Activer le programme Tree Explorer et sélectionner la
méthode de construction del'arbre NJ ou autres.
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> Lancer la construction avec le test bootstrap.
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SBL = 0.76220572

» Enfin, vous avez I’arbre phylogénétique



