
TUTORIELS
Recherche de séquences dans le NCBI

ORFinder

Recherche de séquences dans UniProt

Recherche de séquences homologues par BLAST

Alignement de séquences par Clustal Omega

Choix de sites: Gblocks

Construction d’arbres phylogénétiques avec IQ-Tree

Edition d’arbres avec iTOL

AlphaFold Protein Structure Database

ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

Foldseek – recherche des structures similaires dans le AFDB
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Numéro d’accession, ID Descriptif
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NCBI
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5252 bp – séquence 
non-épissé



NCBI
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→ Comment trouver la séquence codante (CDS)?



NCBI
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Bases de données généralistes
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Région 1-393 correspond 
à un cadre de lecture 
ouvert (ORF) nommé 
C1orf122 qui est présent 
sous deux formes 
(variant 1 et 2)

Cet ORF a été prédit par 
une analyse automatisé 
de séquences



Bases de données généralistes
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mRNA: transcrit épissé est 
composé de 5 exons

CDS: la séquence traduite  
correspond à:   

nr. d’accession 
correspondant à la 
séquence CDS   

Gène YrdC: transcrit non-
épissé contient 5252 nt
Ce gène a été prédit par 
une analyse automatisé 
de séquences



NCBI
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NCBI

→ Comment extraire une séquence nucléotidique fasta à partir d’une séquence génomique? 

Dans la fiche GenBank
cliquer sur change region
shown, puis selected
region, puis donner les 
coordonnées de la 
séquence souhaitée



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder/

« ORF finder » cherche les ORF (entre 2 STOP) et donne la séquence 
codante trouvée à l'intérieur et la signale en trait plein rouge.

ORFinder



ORF finder
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-1



Copier-coller votre 
séquence

Choisir 11. Bacterial, 
Archaeal, plastids Code

Puis Cliquer sur 



+

-

Traduction de la CDS 
sélectionnée

Représentation schématique des CDS sur la séquence ADN

Comparaison aux banques 
de données - BLAST



UniProt
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UniProt – base de données dédié aux séquences protéiques
Requête: YrdC homo sapiens



UniProt

22

nr. d’accession



UniProt
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UniProt
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Comment faire un BLAST? 

c’est très simple: 

1. requête (votre séquence)

2. portée
(à qui vous voulez la comparer, 
base de données, organisme, 
groupe d’organismes…)

3. et hop !

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf
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Les paramètres cachés de BLAST 

seuil sur l'E-value

taille de l’amorce (mot, k)

choix de la matrice de 
substitution

nombre max. de séquences alignées affichées

cout de gaps

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf



27

Page de résultats

1. récapitulatif de la requête

2. représentation graphique  

des résultats

3. résumé des résultats

4. les alignements

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf
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Page de résultats

1. récapitulatif de la requête

quelle séquence a été soumise ("query") ;  

identifiant, descriptif, longueur, type

quelle banque de données est interrogée ?

quel programme est utilisé ?

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf
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Page de résultats

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf

chaque trait de couleur 

représente  un alignement 

entre la séquence de  départ 

et une séquence de la  banque 

de donnée sélectionnée  

couleur →       score

longueur →         taille de l'alignement

2. représentation graphique  des

résultats

ce trait représente

la séquence soumise (long. 253 AA)
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Page de résultats

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf

3. résumé des résultats

descriptifidentifiant score E-valuecouverture
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Page de résultats

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf

4. les alignements

query, la séquence  soumise

subject, la séquence trouvée

dans la bdd

les valeurs quantitatives 
pour chaque alignement: 
score
E-value
% identité
% similarité
% gaps (indéls)
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Page de résultats - score

tiré de http://biologie.univ-mrs.fr/upload/p202/Cours4_Blast.pdf

score est normalisé (bits), il permet de comparer 2 alignements, et de 

dire lequel est le  meilleur

gap: 26%

gap: 26%

longueur: 128

identité: 35%

longueur: 86

identité: 39%
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Clustal Omega

https://www.ebi.ac.uk/jdispatcher/msa/clustalo

Insérer les 
séquences sous 
format FASTA

GO!



Clustal Omega

Télécharger le 
fichier 
d’alignement sous 
forme clustal



Choix des sites: Gblocks

http://www.phylogeny.fr/one_task.cgi?task_type=gblocks



Choix des sites: Gblocks



Choix des sites: Gblocks

Insérer votre alignement (FASTA, 
Phylip, Clustal format) 

Copier - coller ou charger un fichier

Les paramètres par défaut sont 
conservatifs (stringents)
Vous pouvez moduler le niveau de 
stringence:

Lancer Gblocks



Choix des sites: Gblocks

Les blocks retenus sont 
soulignés en bleu

Tirer vers le bas pour 
visualiser l’ensemble 
de l’alignement



Choix des sites: Gblocks

Clique droit pour 
enregistrer le fichier 
d’alignement 



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

Choisir le fichier 
d’alignement sous 
format FASTA ou 
PHYLIP

Le logiciel teste une multitude des 
modèles d’évolution de séquences et 
choisi celui qui donne le meilleur 
arbre au vu des séquences

https://www.hiv.lanl.gov/content/sequence/IQTREE/iqtree.html



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

Pour grand nombre de séquences (>20), analyse 
Ultrafast bootstrap, 1000 alignements

GO!

Pour petit nombre de séquences (<20), analyse 
bootstrap classique, changer « number of 
bootstrap alignements » à 100 



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

Cliquer sur le lien pour 
rafraichir la page 



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

Page de résumé

Cliquer pour obtenir 
le résultat complet



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

Les informations 
sur l’alignement

Le modèle d’évolution de séquences 
donnant le meilleur arbre 



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

L’arbre de maximum vraisemblance 

Soutient pour la branche: on 
considère que la branche est 
robuste quand SH-aLRT > 80 % et le 
bootstrap > 90%

L’arbre sous format Newick



Construction d’arbre en utilisant IQ-Tree

L’arbre consensus

Soutient pour la branche: on 
considère que la branche est 
robuste quand bootstrap > 90%

L’arbre sous format Newick



Edition d’arbres avec iTOL

Permet de charger un 
arbre sous différents 
formats

Vous pouvez créer un 
compte si vous souhaitez 
sauvegarder vos arbres

https://itol.embl.de/



Edition d’arbres avec iTOL

Vous pouvez donner un 
nom à votre arbre ici

Inserez votre arbre ici 
sous forme Newick

Ou chargez un fichier en 
format adéquat (Newick, 
Nexus ou PhyloXML)

GO!



Afficher les valeurs de 
bootstrap sur les 
branches: Parametres
avancés 

Edition d’arbres avec iTOL



Edition d’arbres avec iTOL

Afficher les valeurs de 
bootstrap sur les 
branches: Display puis 
text, choisissez la taille de 
police 16



Pour enraciner l’arbre 
choisir la branche de 
l’outgroup, puis clique 
gauche sur cette 
branche ouvre le menu. 
Choisir « Tree
structure » puis 
« Reroot the tree
here » 

Arbre enraciné entre l’outgroup et le groupe étudié:

Edition d’arbres avec iTOL



Pour renommer les séquences, click 
gauche sur le nom, puis « Label » puis 
« Edit »
Vous devez sauvegarder les 
changements à chaque fois.

Vous pouvez également choisir la 
couleur et la taille de police 

Edition d’arbres avec iTOL



Pour récupérer votre arbre sous forme 
d’une image vectorielle 

Edition d’arbres avec iTOL



AlphaFold Protein Structure Database

https://alphafold.ebi.ac.uk/ Répertorie 200 millions de structures prédites



AlphaFold Protein Structure Database

Vous pouvez chercher avec le Nr. d’accession UniProt, nom d’un 
organisme, une séquence protéique etc. 



Recherche avec UniProt Q5JH81: 

AlphaFold Protein Structure Database

“pLDDT is a per-residue measure of local confidence, scaled 
from 0 to 100. Higher scores indicate higher confidence and 
usually a more accurate prediction.” 

Nom de la protéine

L’organisme

Score de confiance en la prédiction

Cliquer sur le nom de la protéine pour visualiser la structure



AlphaFold Protein Structure Database

Vous pouvez télécharger le fichier PDB – vous pouvez utiliser ce fichier pour chercher des structures 
similaires dans Foldseek (voir diapos plus loin)



AlphaFold Protein Structure Database

Vous pouvez manipuler la 
structure Cliquer sur cette icone pour récupérer une 

image de la structure

PAE permet d’évaluer l’erreur 
(exprimé en Angströms) dans le 
positionnement des résidus les 
uns aux autres. Cela vous 
permet de voir quelle est la 
confiance du programme dans 
la prédiction de l’interaction 
entre différents domaines du 
polypéptide. En effet, il est 
possible que la prédiction de 
structure de domaines 
individuels au sein d’un 
polypeptide est très robuste 
alors que leur positionnement 
mutuel est prédit avec une 
grande marge d’erreur (PAE)



Si votre protéine n’est pas répertoriée dans AlphaFold Protein
Structure Database vous pouvez faire vous-même une prédiction 
en utilisant ColabFold:

ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2



ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

Insérer la séquence sous format brut

Nom de la séquence, du projet… 

Vous avez besoin d’une adresse gmail pour pouvoir utiliser ColabFold



ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

Pour démarrer le calcul, cliquer sur « exécution » puis « tout exécuter »  



ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

→ À la fin du calcul un fichier .zip peut être téléchargé contenant tous les résultats (y compris les 
fichiers pdb des modèles, sinon vous pouvez visualiser directement dans le navigateur les résultats 
pour le meilleur modèle :  



ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

Résultats : 

Structure prédite : la couleur indique la 
robustesse de la prédiction
Rouge : la prédiction est très peu fiable
Bleu : la prédiction est très fiable

Ordonnée : nombre des 
séquences qui ont été alignées 
avec votre séquence pour créer le 
modèle
Abscisse : la position dans la 
séquence (ici votre séquence 
contient environ 85 résidus)
Chaque ligne correspond à une 
séquence, code couleur indique 
le % d’identité de séquence par 
rapport à votre protéine

Ordonnée : un indicateur de la 
qualité de prédiction 
Abscisse : la position dans la 
séquence (ici votre séquence 
contient environ 85 résidus)



ColabFold – utilisation d’AlphaFold 2

Résultats : 

Structure prédite : couleur bleu indique que cette 
prédiction est globalement très fiable mis à part 
une boucle qui est affichée en vert. Cette boucle 
correspond aux résidus 30-40 AA qui sont sous-
représentés dans l’alignement des séquences (voir 
le graphe à droite)  

Cette image montre 
qu'environ 350 séquences ont 
été alignées pour calculer le 
modèle de la structure. On 
note que les résidus 30-40 
sont présents chez une 
minorité des séquences y 
compris la séquence qui a été 
analysée. 
On note également faible 
conservation de séquence en 
particulier en N-ter et C-ter

Cet indicateur montre le 
niveau de confiance (allant de 
0 à 100) de prédiction. On voit 
que ce niveau est globalement 
très élevé sauf pour la région 
30-40 et les deux extrémités 
de la séquence. 



Avec le fichier PDB que vous avez obtenu avec 
ColabFold ou en cherchant dans AlphaFold Protein
Structure Database vous pouvez utiliser FoldSeek
pour chercher les structures similaires: 

Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

https://search.foldseek.com/search



Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

Charger le fichier PDB et lancer 
la recherche



Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

Nr. de résultats dans les différentes bases de données (PDB100 contient des structures réelles (déterminées 
expérimentalement)



Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

Probabilité qu’il s’agit 
de la même structure

Identité de séquence 
entre votre protéine et le 
résultat de recherche

E-value, le résultat est-il 
statistiquement 
significatif

Alignement de 
séquence entre votre 
protéine et le résultat



Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

Cliquer sur « Alignment » 
pour voir la superposition 
de deux structures (votre 
et structure de la base de 
données)

Cliquer sur camembert 
bleu pour voir l’intégralité 
de votre structure.

Cliquer sur camembert 
jaune pour voir 
l’intégralité de la 
structure trouvée dans la 
base de données

Alignement de séquence



Foldseek: chercher avec la structure 3D dans AFDB

TM-score (0 – 1); 1 = les deux structures sont 
identiques, <0.17 les structures ne se ressemblent 
pas du tout; > 0.5 les structures ont un repliement 
global commun

Indicateurs de la qualité d’alignement de structures:

La valeur RMSD donne l'écart moyen de 
distance entre les atomes correspondants 
de deux structures protéiques : plus la 
valeur rmsd est petite, plus les deux 
structures sont similaires. Les valeurs de 
RMSD < 2 Angström sont considérées 
comme très fiables. 


