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Introduction

INTRODCTION

Les bases de données biologiques sont des bildistiséépertoriant des informations sur
les sciences de la vie collectées grace a desierpés scientifiques, a la littérature publiée,

aux technologies expérimentales a haut débit,>etinalyses informatiques.

Les bases de données spécifique sont des outitetiamps pour les scientifiques car elles
leur permettent de comprendre et expliquer de nembphénomenes biologiques allant de la
structure des biomolécules et leurs interactiohsndemble du métabolisme des organismes,
et méme I'évolution des especes, et pour certaspeces, en particulier celles qui sont
souvent employées pour la recherche, il existebdses de données spécialis&s ge et
ricroch ,2011)

Notre travail a pour objectif de connaitre la diffigdce de la représentation de la protéine
LAE (Laite Embryogenesis Abundant Proteins) emteeix type de bases des données. la
premiere spécialisée ,il s’agit de la base des é@emrspecifique TAIR (The Arabidopsis
Information Ressource), oualabidopsis thaliana est I'espéce modéle, et la deuxieme est
celle de banques des données généraliste, il daditanque de donnée protéique BDP.
(huala,2001)
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Chapitre | : Généralité sur les banques des données

|. Présentation générale

La bio-informatique est une discipline émergentéadecherche qui se place a l'interface
de la biologie et de l'informatique. Il y a diffétes facons de la définir. Il est possible de
classer les bio-informaticiens qui la pratiquentters groupes. Les premiers se définissent
comme pratiqguant une branche fondamentale de lldgio capable de prédire, par des
moyens informatiques, les lois ou les comportemdntdogiques. Par opposition aux
classiques manipulations in vivo ou in vitro praggs en laboratoire, on parlera alors
d'expériences «in silico» (néologisme d'alluremidatine, formé a partir de
I'anglais silicone). Les partisans de cette définitentendent exercer une bioinformatique
théorique semblable a ce que les Anglo-Saxons nom@mmputational Biology, c'est-a-dire
la fabrication de modéles par le calcul a partiddanées biologiques disponibkglaverie,
2000).A l'opposé, un grand nombre de biologistes compléeairs travaux en laboratoire par
des analyses sur ordinateur. Ces bio-informatiei@nse créent pas de programmes, mais
utilisent ceux qui sont écrits par d'autres, soit lsurs ordinateurs personnels, soit sur des
serveurs publics maintenus par des équipes plandiisaires(Dessen, 1995 Ce domaine de
l'analyse de données biologiques par ordinateue plas en plus tendance a se dénommer
« bioanalyse ». Entre ces deux extrémes, il exietecoopérations entre les biologistes et les
informaticiens pour créer de nouveaux programmfsrimatiques destinés a la biologie. Ces
projets interdisciplinaires constituent le creusetse forgent les outils de la bio-informatique
de demair(Caudron, 2018.

Divers instruments mathématiques sont largementegtuis longtemps utilisés en
biologie, soit pour l'analyse statistique, soit pda détermination de la structure des
molécules. Ces domaines d'application ne difféepast des usages des mathématiques et de

'informatique.....(EBI)( Jongeneel, 2000)

Pour des besoins spécifiques, de nombreuses baskmdées spécialisées ont été crées,
certaines sont pérennes et continuent d'étre devéds et mises a jour, d'autres sont laissées
a l'abandon et enfin d'autres ont disparu. On eomére a cette date un peu plus d'un millier,
accessibles directement par le Web. La nature gimsila quantité d'informations sont trés

variabldhttp:// WWW.universalis.fr/fencyclpedie/biologie -la-bio-informatique).



Chapitre | : Généralité sur les banques des données

La biologie et la bio-informatique

Au cours de ces trente dernieres années, la rédelonnées en biologie a connu un
boom quantitatif grace notamment au développemenibdveaux moyens techniques servant
a comprendre I'ADN et d'autres composants d’orgaas vivants. Pour analyser ces
données, plus nombreuses et plus complexes agsscientifigues se sont tournés vers les
nouvelles technologies de l'information. L'immerssgacité de stockage et d’analyse des
données qu'offre l'informatique leur a permis dgnga en puissance pour leurs recherches. Et
la rencontre entre la biologie et l'informatiquéest ce qu'on appelle la bio-informatique.
Celle-ci couvre des disciplines des sciences deelgéelles que la génomique, la protéomique
et la biologie des system@3arlos et al. ,2010).

Comment ¢a marche les banques des données?

"La bio-informatique fournit des bases de donn&sgrales, accessibles mondialement,
qui permettent aux scientifiques de présenter,emetier et analyser de l'information. Elle
propose des logiciels d'analyse de données pouétuess de données et les comparaisons et
fournit des outils pour la modélisation, la visgation, I'exploration et l'interprétation des

données", selon une définition de I'Institut Sudsdio-informatique.
Ca sert a quoi ?

La bio-informatique sert donc a stocker, traiteraptilyser de grandes quantités de
données de biologie. Le but est de mieux compreetdmieux connaitre les phénomenes et
processus biologiques. Grace a ces nouvelles gsamies ainsi acquises, les chercheurs ont
la possibilité de faire de nouvelles découvertésnsifiques. Des découvertes qui peuvent par
exemple améliorer la qualité de vie de personnekdea grace a la mise en place de

nouveaux traitements meédicaux plus effica¢€taverie, 2000).
A quelles questions répond la bio-informatique ?

"La bio-informatique nous aide a visualiser lesustnres invisibles tels que les
protéines et d'en apprendre davantage sur leurilkrat leur fonction. Cela conduit a
comprendre les questions essentielles de la viemnient les organismes fonctionnent-ils?
Comment la vie s'est-elle développée ? Comment greéuse développer de nouveaux
traitements contre des maladies telles que le cé&ndetp://www.adbs.fr/lbanque-de-
donnees-16252.htm).
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I.1.La définition des banques des données :

Les banques des données c’est 'lEnsemble de dsmaktif a un domaine défini des
connaissances, géneralement organisé et struatubése de données pour étre offert aux
utilisateurs. On distingue les banques de donnibdiedraphiques (références de documents
primaires, avec ou sans résumé), les banques deewmnconographiques (images fixes ou
animées ; a ne pas confondre avec le mode imagehanques de données textuelles (texte
intégral complet ou partiel de documents primaims)Xde type GED (document complet au
format original), les banques de données numériqdeanées chiffrées, plus ou moins
structurées) et multimédias (documents comprenast tdxtes, des images et des sons)
(Atwood et al.,2012).

Une base de données (en anglais : database) eatibpermettant de stocker et de retrouver
l'intégralité de données brutes ou d'informationgapport avec un théme ou une activité ;
celles-ci peuvent étre de natures différentes et pl moins reliées entre elles. Dans la tres
grande majorité des cas, ces informations sonstrasturées, et la base est localisée dans un

méme lieu et sur un méme support. Ce dernier egrgement informatisghubert.2007)

La base de données est au centre des disposfofsnatiques de collecte, mise en
forme, stockage, et utilisation d'informations.dispositif comporte un systéme de gestion de
base de données (SGBD) : un logiciel moteur quiipude la base de données et dirige
l'acces a son contenu. De tels dispositifs — sauappelés base de données — comportent
egalement des logiciels applicatifs, et un enserdbleegles relatives a I'acceés et |'utilisation

des informationsgchoof, 2002)

La manipulation de données est une des utilisatemplus courantes des ordinateurs.
Les bases de données sont par exemple utilisées ldansecteurs de la finance, des
assurances, des écoles, de I'épidémiologie, demifigtration publique (statistiques

notamment) et des médias.

Lorsque plusieurs choses appelées bases de doswréesonstituées sous forme de

collection, on parle alors d'une banque de donfereanglais : databajk
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Figure 01 :SGBD wn logiciel pour manipulation des donnéletp://www.rcsb.org/pdb/)
-1.2. L’évolution des banques des données dans lao-informatique :

Voici une bréve promenade historique le long delgques évenements biologiques
informatiques :

1646: Blaise Pascal invente une machine ("La Pascaloagiable d'effectuer des addition:

des soustractions afin d'aider son pére, collectémpdbts a Roue

1673: Gottfried Wilhelm von Leibniz construit une machieffectuant automatiquement
additions, soustractions, multiplications et lesisions

1812 : Charles Babbage, professeur de mathématiquekserdas plans d'une machi
capable d'exécuter n'importe quelle séquence dalsau moyen d'une cinquantaine de rc

dentées qui étaiearctivées grace a des instructions lues sur une parforée

1840: Collaboratrice de Charles Babbage et fille dut@d®rd Byron, Ada Lovelac
Mathématicienne, définit le principe des itératisnscessives dans I'exécution d
Opération. En I'hnoreur du mathématicien Arabe Al Khowarizmi (820)eeibmme |

Processus logique d'exécution d'un programme ritiigte
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1854 : George Boole pose les axiomes et regles de Wedgbooléenne, fondement des

ordinateurs a arithmétique binaire.
1858: Premier cable télegraphique transatlantique.
1866: Gregor Mendel publie ses lois de I'hnérédité diparétudes menées chez le Pois.

1896: Herman Hollerith crée la Tabulating machine etdi® une compagnie, qui deviendra
IBM.

1901: De Vries redécouvre expérimentalement les loiMdeadel et publie "La théorie de la

mutation".

1903: Walter S. Sutton (1903) et Boveri (1904) propdgeyur la premiere fois d'associer les

genes au chromosome qui deviennent ainsi suppettisatédité.

1909: Wilhem Johannsen dénomme "genes" les particdd'térédité proposées par Mendel

puis redécouvertes par de Vries.

- Archibald Garrod propose la relation un géne-emeyme a partir de I'étude d'une anomalie
métabolique humaine : I'alcaptonurie (déficit emdachomogentisique-oxydase sur la voie

ducatabolisme de la tyrosine).

1913 : Thomas Morgan et Alfred Sturtevant publient leemrere carte génétique du

chromosome X avec la position respective de 3 génalsiée par le pourcentage de
Recombinaison (phénoméne de crossing-over).

1915: Thomas Morgan publie avec Sturtevant, Muller etige : "Le mécanisme de
L’hérédité mendélienne".

1927: Hermann Muller met au point I'induction artifiteede mutations par les rayons X.
1928: Fred Griffith fait les premiéres expériences a&ansformation bactérienne.

1930 : Georges Stibitz construit un additionneur binaippelée "Calculateur de Nombres

Complexes" , en s'appuyant sur les idées de GeBuayas.
1931: Konrad Zuse construit, le Z1 : premier calculatdigital électromécanique.

1935: Max Delbriick étudie le géne par le biais de defhduit par des rayonnements sur

celui-ci. Il fonde le Groupe du phage, avec Salvddwia et Alfred Hershey six ans plus tard.
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1936: Alan Turing définit le concept de la machine deifg et de la les notions de
Fonctions calculables.

1940: Alan Turing parvient a décrypter le code Enignidisé par I’Amirauté du Reich pour

communiquer avec ses sous-marins sillonnant |’ Aitjae.

1941: George Wells Beadle et Edward Tatum établissemelation un "gene-une enzyme”

chez Neurospora crassa.

1944: Oswald Avery démontre avec Colin McLeod et MclynCarthy que 'ADN
Transporte l'information génétique responsableadeahsformation bactérienne.

- Erwin Schrédinger introduit la notion de programst de code génétique.

- Howard Aiken termine la construction du Markller ordinateur électronique a
Programme interne (a registre).

1946: L'annonce de I'ENIAC (ElectronicNumericallntegnaand Computer) par J.
Presper Eckert, marque le début de I'histoire nmarldes calculateurs.

1947 . Le DOE (agence fédérale responsable des progranmmeéaires aux Etats-Unis)
s'engage dans les recherches génétiques.

- John Mauchly, J.P. Eckert, et John von Neumaaratiient a la conception d'un

Ordinateur électronique, 'EDVAC (Electronic Disc¥éAriable Computer) : ler calculateur a
programme enregistré. C'est le descendant direEEN®AC (capacité mémoire est de 1024
mots de 44 bits).

1948 : Claude Shannon publie "Une théorie mathématiqadadcommunication” et est a
l'origine de la théorie de l'information).

1949: John Mauchly présente "Short Order Code", le pEefangage de programmation.

EDSAC (Electronic Delay Storage Automatic Computerler ordinateur numérique et

électronique basé sur l'architecture de John vamidan.

1950: Alan Turing publie le Test de Turing, pour défitiiA (intelligence artificielle) d'une

machine.

1951: William Shotkley met au point le transistor.
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- Le bureau de la statistique US recoit le prergidiVAC (UNIversalAutomatic Computer)
(1000 instructions/s) : 1er ordinateur commeragallbutilise des bandes magnétiques en
Remplacement des cartes perforées. (UNIVAC Mempries

1952: Alfred Day Hershey et Chase démontrent que lesébaphages injectent leur ADN

dans les cellules hotes (corrélation entre I'ADNiformation génétique).

1953: James Watson, Francis Crick et Maurice Wilkingx(plobel) découvrent la structure
en double hélice de 'ADN.

- Début de I'IBM 650, le premier ordinateur "commercial".

1954: Suicide d'Alan Turing : il croque une pomme rei@ple cyanure, suite a une
inculpation pour "moeurs controversées".

1956: Frédérick Sanger établit la séquence en acid@sarde l'insuline.

- Vernon Ingram montre qu'une mutation liée a uieation héréditaire de I'hémoglobine se

traduit par un changement d'un unique acide anané th protéine.

- Création de FORTRAN,premier langage procédurahale niveau , par John Backus& al.
D’IBM.

1959: Annonces de I'lBM 1401 (tout transistor).

1960: DEC présente le PDP1, premier ordinateur comrakasiec écran/clavier.
1961: Marshall Nirenberg et J.HeinrichMatthaei décleffr le code génétique.
1962: Atlas, Manchester University, premier ordinataunémoire virtuelle.
1964: Annonce de I'IBM/360 : ordinateur de 3e génématio

CDC 6600 par Seymour Cray, premier supercomputdFQOPS : 9 millions d'opérations
par seconde).

1965: Jacques Monod, Francois Jacob et André Wolf (dokel) découvrent les

mécanismes de la régulation géenétique impliqués dandogme central de la biologie

moléculaire, énonce initialement par Crick.

- Théorie de I'horloge moléculaire (Zuckerkandl&ukag).
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- Atlas of Protein Sequences : premiére compilatioe protéines ayhoff,

Georgetown,196%.

- PDP8 (Programmed Data Processor) de DEC : lerardimateur diffusé massivement

(>50000 exemplaires).
1967:"Construction of Phylogenetic Trees"
- Début des circuits intégrés CMOS (voir aussircdits intégrés logiques).

1968: Annonce par Seymour Cray du CDC 7600 (40 MFLORS millions d'opérations par

seconde).

1969: Premiéres interconnexions ARPANET (réseau).

1970: Programme d'alignement global de séquences

- Ken Thompson & Dennis Ritchie développe UNIX &ell laboratories.
1971: Annonce du microprocesseur INTEL 4004 : ler npoogcesseur.

1972: Clonage de fragments d'un plasmide bactérien taggenome du virus SV40 (Paul
Berg, David Jackson, Robert Symons)

- Annonce du Cray 1, crée par Seymour CRAY (ckenview, 1996): ler super-ordinateur a

architecture vectorielle.
1973: Découverte des enzymes de restriction.

- Obtention d'une méthode fiable de transfectiartrqduction d'un ADN étranger) des
cellules eucaryotes grace a un virus (vecte@naljam et Van der ,1973.

- Développement de I'ALTO de Xerox suite aux reches démarrées en 1970. Ce prototype,
pensé pour devenir le bureau du futur, est le preanintroduire I'idée de fenétres et d'icones
gue l'on peut gérer grace a une souris. Il ne is¢raduit sur le marché qu'en 1981 sous le

nom de Star 8010 qui connaitra un échec commeotél

1974 : Création d'un Comité sur I'ADN recombinant, pdéspar Paul Berg (Université de
Stanford, Californie), appelant la communauté sifigne a un moratoire sur les expériences

de recombinaison génétique.

- Programme de prédiction de structures seconda@gprotéinesgGhou &Fasman,1973.
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1975: MITS Altair 8080 : ler ordinateur personnel (coergialisé en kit).

- Conférence internationale d'Asilomar (Californielganisée par Paul Berg et ses collegues

sur le risque génétique.

- Mise au point de la technique "Southern blot"

1976: Le Cray 1 atteint 138 MFLOPS (138 millions d'agté@ns par seconde).

1977: Frédérick Sanger met au point la méthode de Sgmye établir le séquencage.
Premier ensemble de programmes sur I'analyse dasrsges (Staden)

- Création d'Apple Computer (Apple II) et de Micofts

1978: Mutagenese dirigéeMichael Smith,1979

- Séquencage du premier génome a ADN, le bact@agpliphiX174 (5386pbjFrederick
Sanger,1978)

- Annonce du VAX 11/780 : premier super-mini-ordia.
1979: Début d’'USENET, échanges d’émail et Newsgroups.

1980: David Botstein et Ronald Davis introduisent learqueurs moléculaires, notamment,
les RFLP.

- Découverte de la technique de FISH (hybridationsitu sur chromosome), technique
notamment utile dans la construction des banquesng@ues (identification d'un fragment

d'ADN sur un chromosome)

- Création de la banque EMBL : banque européenmérgliste de séquences nucléiques

créée a Heidelberg et financée par 'EMBO.
Elle est aujourd'hui diffusée par I'EBI, CambridGd)
1981: IBM-PC (8088), 16-32kb : 1ler IBM-PC (PC-DOS)

- 1982 : Création de la banque Genbank : banque amériqgémeraliste de séquences
nucléiques créée par la société IntelliGeneticdiftisée aujourd'hui par le NCBI (National

Center for Biotechnology Information, Los AlamosS)J

- Annonce d’Internet (TCP/IP).
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1983: Barbara McClintock découvre les éléements molg@sétiques (transposons) chez les

plantes.
- IBM-XT Disque dur (10 Mbytes = 10 Moctets).

1984: Développement de la réaction de polymérisationhtaine par Mullis de la PCR : outil
devenu indispensable tant en recherche appliquédomadamentale : séquencage génomique

et cartographie, diagnostic génétique, analységpression des genes ...

- Création de la banque NBRF : banque américainérgéiste de séquences protéiques créée

par la NBRF (National Biomedical Research Foundagtio

- Commercialisation du LISA et du premier Macintb885 : ACNUC, un des premiers

logiciels d'interrogation des banques, a été d@p& @t est maintenu a Lyon.

- Programme Fast&Péarson- Lipman,1984 : recherche rapide d'alignements locaux dans

une banque.
- Publication du ler article relatant l'utilisatida la PCR.

- L'idée de décrypter les trois milliards de basesgénome humain nait pour la 1ere fois a

I'Imperial Cancer Research (ICR) de Londres.
- Annonce du Cray 2 a un GIPS.

1986: Création de la banque DDBJ : banque japonaisérghste de séquences nucléiques

créée par le NIG (National Institute of Genetiegah).

- Création de la banque SwissProt : banque géstralie séquences protéiques créée a
I'Université de Genéeve et maintenue depuis 1988 Waoadre d'une collaboration, entre cette

université (via ExXPASy, Expert Protein Analysis 8ys) et I'EBI.

- Le DOE propose de créer des centres du génonresfaiteler au séquencage du génome

humain
- Clonage du géne responsable de la myopathie deebue

1987 : Reéalisation et commercialisation du premier ségaar automatisé par la société
AppliedBiosystems (Californie).

- Mise au point d'un nouveau vecteur : le YAC, pernvecteur permettant de cloner des

fragments d'ADN 20 fois plus grands que les plassidtilisés jusqu'alors.

11
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- Publication de la 1lére carte génétique du gérnmmeain
- Apparition de la technologie des puces a ADN

1988: Création du projet HUGO (Human Genome Organimtppur coordonner les efforts
de cartographie et de séquencage entrepris damsride et éviter les doublons.

1989: INTERNET succede a arpanet et bitnet.
- Découverte des marqueurs microsatellites.

- Découverte du systeme double hybride permettétidier dans des cellules de levure (ou
d'Escherichia Coli) l'interaction entre deux pro&s hybrides fusionnées a des facteurs de

transcription..

1990: Programme BlastAltschul et al, 1990 : recherche rapide d'alignements locaux dans

une banque.

- Premier essai de thérapie génique.

- Création du ler Généthon.

- Tim Bernes-Lee développe le prototype du WEB.

1991: Programme GrailMural et al,199]) : localisation de géenes.

1992: Fondation du Centre de recherche SANGER par ledkee Trust et le British

Medical Research Concil (Cambridge, UK). C'est émte le plus productif des instituts
public de séquencage : il réalise la moitié dgladuction" mondiale.

- Publication de la 2e carte génétique du génonmmeainy établie par le Généthon a partir de

814 fragments génomiques (marqueurs choisis : satedites - résolution : 4,4 cM).
1993: Etzold et Argos créent SRS, logiciel d'interrogratmultibanques accessible sur le web

1994 : Publication de la 4e carte génétique du génommeainy établie par le Généthon a
partir de 2066 fragments génomiques (marqueurssishoimicrosatellites - résolution : 2,9
cM).

- Succédant au navigateursLynx et NCSA, Netscapggiitor est disponible.

1995 Séquencage de la 1ére bactérie, Haemophilusidaef 1,83 Mb)Kleischmann,1995).
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Séquenceur a capillaire qui a conduit a augmemterperformances des laboratoires d'un

facteur dix entre 1995 et la fin de 1997, et d'anveau facteur dix a la fin du siéecle.
1996: Séquencage du ler génome eucaryote, Saccharongresssiae (12 Mb) (Dujon).
1998: Séquencage du ler organisme pluricellulaire, Qdwbditiselegans (100 Mb) .
2000: Séquencage du ler génome de plaktahidopsis Thaliana

- ASCI White (RS/6000) : IBM construit le premieaperordinateur qui dépasse les 10
TERAFLOPS (dix mille milliards d'opérations par sede).

Années 200Q Epigénétique : développement de technologiesatyae des modifications de
I'ADN et des histones.

Accés aux revues et journaux scientifiques : dépdment de l'open access".
Montée en puissance de la biologie synthétique.

Détermination de structures de systemes biologigeeplus en plus complexes (ribosomes,
spliceosome, virus, ...) - cryo-microscopie élatimoe et autres techniques (“femtosecond
pulses / X-ray free-electron laser")

2001: Annonce du décryptage presque complet du génameain. (Février) : les travaux de
la compagnie américaine priveée CeleraGenomics gbrdjet public international Génome
Humain (HGP pour Human Research Project) sont esirsites Internet des deux revues

Science et Nature.

2007 — 2008 Avénement des nouvelles technologies de séquercages haut debit, dites de
"seconde génération".Prise de conscience du phéreorfigig data" (pas seulement en

biologie) qui devient peu a peu une discipline siifigue.
Février 2015 plus de 1.143.000.000.000 nucléotides

Plus de 18.900 génomes eucaryotes et procaryotpsersges et des milliers en projet

(GenomesOnLine).
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1. Histor
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D déductives, BD multimédia

Figure 02 L’évolution des banques des donn(www-igm.slidephayer.fr)

Il. La création des banques des donné

Pour créer une base de données conforme a vosbaséiier, vous devez sav

comment concevoir

, créer et gérer chacun des campoanentionnéci-dessus. Vous

pourrez ainsi assurer un fonctionnement optimavatee base de donnéeKrishmakumas

et al., 2015.

Tableau | : La fonction optimee des bases des donn@e€BI)

Rubrique

Description

Bases des données

Expligue comment utiliser des bases de données rppuésenter de
données, les gérer et y accéder. Ces taches cameptda conceptior

la mise en ceue, et la maintenance des bases de dor

Serveurs de bases
données fédérés

d®écrit les instructions et considérations de cotioep pour

I'implémentation d'un nivei de base de données féd

Tables Expligue comment utiliser des tables pour stockes dignes di
données et définir les relations entre plusieles
Index Décrit comment utiliser des index pour augmentemafzdité d'acce

aux données dans la tal

Tables partitionnée

sDécrit de quelle maniere le partitionnement pentpdifier la gestior
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et index

et I'évolutivité des tables et index volumineux.

Vues

Décrit I'utilisation des vues pour fournir un autn@yen de recherch

des données dans une ou plusieurs tables.

e

Procédures stockée

sDécrit la maniere dont ces programmes Transact-&iralisent les

regles d'entreprise, les taches et les processgda@aerveur.

Déclencheurs DML

Décrit I'utilisation des déclencheurs DML en taniegypes de pr
cédures stockées spéciaux exécutés uniquemeimtddasmodification

des données d'une table.

O

Déclencheurs DDL

Décrit Il'utilisation des déclencheurs DDL en tamie qgdéclencheur

spéciaux qui s'exécutent en réponse a des instngdlDL.

[72)

Déclencheurs d

connexion

eDeécrit les déclencheurs de connexion qui sont éstien réponse
I'événement LOGON.

a

Notifications

d'événement

Décrit les notifications d'événement en tant getsbjde base d
données spéciaux pouvant envoyer des informatietatives aux

événements du serveur et de la base de donnéeSaxuice Broker.

Fonctionsdéfinies

par l'utilisateur

Décrit l'utilisation des fonctions pour centralisées taches €

processus dans le serveur.

Assemblys

Décrit I'utilisation d'assemblys dans SQL Servém dk déployer de
fonctions, des procédures stockées, des déclers;chdes agrégat
définis par I'utilisateur et des types définis patilisateur écrits dan
l'un des langages de code managé hébergés parReMitrosoft

.NET Framework, et non écrits en Transact-SQL.

[72)

U)

Synonyms

Décrit I'utilisation d'un synonyme pour référenaarobjet de base. Un

synonyme est un autre nom désignant un objet contEms un

schéma.
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Navigateur Serveur web Base de données

MySQL, Oracle

Requéte (HTML) Interrogation (PHF, ASE...)

— —_—

Figure 03: Lacréation des bases des don.(www-igm.univ-m/v.fr)
II'l. Les banques et les bases des données en biol

Les fichiers contenant linformation biologique sola forme de séquences

I'élément central autour duguel les banide données se sont constituées a l'ori
On peut distingue:

- les bases de données généralis : elles correspondent a une collecte des donné

plus exhaustive possible et qui offrent un ensemhi®t hétérogéne d'informatic

- les bases de donnéepécialisée : elles correspondent a des données plus homo

établies autour d'une thématique et qui offrentwateur ajouté

Les techniques récentes de biologie moléculairemgén une quantité massive
données qui ne sont pas gérables p: techniques de publication traditionnelHesper et
Hgeweg, 1971

En génomique, on distingue souvent de maniere wnagpeitraire les banques
données généralistes, pour désigner les sitegégent et archivent lewollections de donnée
primaires c’est-alire expérimental¢ et globalesnon focalisées sur un champ d’applicai
particuliersous forme d’un fichier texte structuré, et leselsade données spécialisées,
nommer des ressources, qui gérent des donnéestageatédiées a unpe d’organismes o
a une thématique donnée, le plus souvent a traver®giciel dédié de type systéme
gestion de base de données (SG BD). Méme si dstteation fait encore partie du langa
courant nousnémes distinguerons les « banques génées » et les« bases spécialisées
est important de noter que de nhombreux cas intaainés existent, et nous parlerons dans
ouvrage de banques et bases de données en biptagielésigner tout ensemble de donr
biologiques stockées, organist structurées et accessibles a un ense

d’utilisateurs(Samson,2002)
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Cette fiche présente les principales banques sssbde données en génomique, sans
prétention d’exhaustivité, en essayant de guidetilisateur clans ses recherches
d’'informations. Nous aborderons dans des ficheargé@s les banques généralistes (appelées
aussi banques primaires) et les principales bgseésadisées selon trois axes majeurs : les
ressources dédiées aux génomes complets les baiésdaux expériences a grande échelle
et pour finir les bases de motifs et d’éléments ileeb Enfin, nous présenterons quelques
outils permettant d’interroger et d’interfacer desques et bases de données, car ils ont pris

une importance considérable en biolo@ireroch,2011)
l1l.1. Banques généraliste

On appelle banques généralistes, ou banques pesndés ressources qui collectent,
gérent, archivent et mettent a disposition de lmrmanauté scientifigue un ensemble de
données primaires, c’est-a-dire obtenues expératemnent.

Classiquement, on considére comme banques primiasebanques généralistes de
séquences nucléiques et protéiques bien que lampldes séquences protéiques ne soient pas
obtenues expérimentalement, mais a partir des @srogs séquences nucléiquesainsi que les

banques qui gerent les structures tridimensionmels protéine&olbert,2001)
- Exemples de grandes bases de données généralistes

EMBL - EBI : Banque européenne créée en 1980 enfiGe par 'lEMBO (European
MolecularyBiology Organisation). Elle est aujourd'hdiffusée par I'EBI ("European

Bioinformatics Institute”, Cambridge - UK).

Genbank - NCBI : Créée en 1982 par la sociéetéliGthetics et diffusée maintenant par le

NCBI ("National Center for Biotechnology Informatiy Bethesda - Marylandet).

DDBJ ("DNA Data Bank of Japan”) : Créée en 198adiffiusée par le NIG ("National

Institute of Genetics", Japon).

Swissprot& TrEMBL : Elle a été constituée a I'Unsige de Geneve a partir de 1986. Elle est
maintenant développée par le SIB (Swiss InstitditBioinformatics) et I'EBI. Elle regroupe
(entre autres) des séquences annotées de la PIR-MBRiI que les séquences codantes
traduites de 'EMBL (TrEMBL).

Ces banques s'échangent systéematiquement leunootépuis 1987 et adoptent un systeme
de conventions communes (The DDBJ/EMBL/GenBankufealable Definition).
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PIR-NBRF ("Protein Information Ressource") : bangleeprotéines créée sous l'influence du
NBRF ("NatioOnal Biomedical Research FoundationWashington. Elle diffuse maintenant

des données issues du MIPS, de la base JaponiRiBeef des données propres de la NBRF.

UniProt ("Universal Protein Resource") : c'est laséd de données des protéines :
ExPASyProteomics Server. Consortium [EBI - SIBRPI

GOLD ("GenomesOnLine Database") : base de donnéegcensse les milliers de génomes

séquenceés ou en voie de séquen¢@gén Ritchie et Design,2008)

Tableaull : Intégration des donnéésttp//www.rcsb/org/pdb)

Banque de Nombre |Tailledela  Nombre Durée
données d’entrées | base (Go) |d’objets bio |d'import
PROSITE 1,5K 0,8 108 K 6 min
SWISSPROT |100K 12,9 24M 5h30
SPTREMBL 660 K 13 84 M 20h33
EMBL 17 M 261 122 M 25]
PRODOM  |305K 3,1 2,5M 3h50
PFAM 85 K 1,9 1,6 M 10h04
BLOCKS 12K | 0,6 690 K 1h40
ENZYME 4K 10,2 42 K 5 min
RHDB 133K 1,9 1,34 M 1h58

-Banques nucléiques

Il existe trois banques nucléiques internationalégnBank, la banque américaine gérée
par le National Center for Biotechnology InformatigNCBI), I'European Molecular
BiologyLaboratorydatabank (EMbL), la banque europé&e maintenue a [I'European
Bioinformatics Institute (EBI), et enfin la DNA Daltase of Japan (DDBJ), la banque
japonaise. Ces trois banques gerent 'ensembleatpgences nucléiques et leurs annotations :
elles coopeérent et échangent quotidiennement ldomsées afin de garantir une cohérence
maximale dans la mise a disposition des séqueneda dommunauté scientifique. Ainsi,
méme si chacune de ces banques présente queldqites ppécificités, la philosophie de

structuration des données y est semblable et leateou en séquences nucléiques est
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strictement identique. De plus, les entrées nuggScsont organisées dans les trois banques en

« division », selon deux types de critéres :

» le groupe taxonomique d’origine de la séquencectéo@s, vertébrés, plantes, virus,

etc.
* le type de molécule séquencée : EST, GSS, etc.

Chaque entrée, ou enregistrement, correspond dameence nucléique primaire disponible
dans un format de fichier texte plat propriétaites données sont décrites dans un format
texte ou les lignes correspondent a des assoatmmt-clé/valeurs dans un format propre a
chaque banque ; on parle de format Gen Bank, foEkHL, etc. Dans tous les cas, le format
est tres similaire et I'entrée est structurée eatrguyparties. La premiére partie correspond a un
en-téte contenant des informations générales swgédmence : identifiant unique, numéro
d’accession, définition, mot-clé, taxonomie de danisme dont la séquence provient. La
deuxieme partie décrit la ou les références bibdipgiques associées a la séquence. La
troisieme partie, essentielle, décrit les annatatibiologiques associées a la séguence sous
forme standardisée : on parle de features qualifles caractéristiques des annotations). Pour
cette partie, la feature table est le documentéfierence qui définit le format d’annotation
commun aux trois banques depuis 19901. Enfin, Latrgume partie contient la séquence
nucléique elle-mémerargets,2011).

Des logiciels dédiés permettent aux utilisateursa@mnettre les données en respectant les

standards définis pour les annotations (Webin gdBL, Banklt ou Sequin pour GenBank).
Banques protéiques

Les entrées des banques protéiques sont strestsuévant des principes similaires et
mettent a disposition des utilisateurs I'ensembés gbrotéines connues ainsi que les

annotations biologiques associées.

Pendant de nombreuses années, trois banques peséignt coexisté de maniere
indépendante, avec leurs objectifs propres en terme couverture — c’est-a-dire

d’exhaustivité et d’annotations :

*la banque de données européenne Swiss-Prot, qairaetérise par une excellente qualité

d’annotation des données grace a la contributiexperts au détriment de I'exhaustivité ;
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* La banque TrEMBL, qui contient 'ensemble dedquences protéiques conceptuelles
obtenues par traduction automatique des séquendestes contenues dans EMBL, avec des
annotations automatiques non vérifiees, mais avelgjettif d’obtenir une couverture
maximale. De méme, la banque Gen Pept correspotal taduction automatique de

'ensemble des séquences annotées comme codabt8} daéns GenBanfran,2009).

* La banque américaine Protein Information ReseuflR), a la National Biomedical
Research Foundation (NBRF), qui dans les annéef 1@6historiquement la premiére
banque de protéines développée. Sa particulariiiste a proposer une classification des
séquences protéigues en familles, en fonction de degré de similarité. L'avantage est,
d'une part, de limiter le degré de redondance dealegue et, d’autre part, de travailler a la

standardisation de I'annotation des protéifBaptiste, 2007).

En 2002, a l'initiative d’'un consortium int@tional incluant 'EMBL-EBI, le SIB et la
PIR, ces trois banques se sont regroupées pouredarassance a |'Universel Protéine
ressource (UniProt). UniProt propose ainsi, enifanaf de leur complémentarité, un acces
unifié a 'ensemble des informations contenues desigrois banques primaires, notamment
en ce qui concerne la qualit¢é des annotations etcdaverture de chacune des
banquegBerardini et al,2003)

Ces ressources primaires sont d'une impogtariwiciale en biologie. Elles posent
cependant deux types de probleme importants : dhane la qualité extrémement variable
des séquences et des annotations associées, sansuqga procédure de tracabilité ni de
contrle permette d’évaluer cette qualité, et, tt@agpart, le niveau de redondance important
des donnés primaires, sans qu'actuellement auaweégure permette d’identifier facilement
I'origine de cette redondance (polymorphisme, egele séquences, etc(largets,2011).

Enfin, dans le domaine des structures decpres, la Protéine Data Bank (PDB) est une
source d'informations qui fait référence ; elle have et diffuse I'ensemble des données
disponibles sur les structures cristallographigdes protéines. Notez que la PDB contient

aussi quelques structures nucléotidiques, comntesa#ARN de transfert

Les banques de données publiques sont tteéeisble point de départ pour réaliser une
analyse ou une caractérisation la plus exhaustbssiple des séquences d'un organisme
donné ou d’une famille protéique particuliére. 3t eependant essentiel de garder a I'esprit
gue des veérifications expérimentales seront en rgénédispensables pour confirmer ou

infirmer des résultats d’analyses obtenues inesili¢gisman et ohlogge,2000)
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Real life of a protein sequence ..

Deta net submitted to public datebases, delayed or cancelled..

cDNAs, ESTs, genomes, ... ™~
TR I PR !
emels? T ooer

Scientific publication= derived zequence=

CoDing Sequences

TrEMBL

2F MRS

1 Manually anncotated

Swiss-Prot 3D structures

UniProt: Swiss-Prot + TrEMBL + (PIR)

: Swiss-Prot + GenPept + (PIR) + RefSeq PRF

Figure 04 : exemple déanques protéiqu. (NCBI,national centre for biotechnology

information)
l1l.2. Les banques spécialisét

Pour des besoins spécifiques liés a l'activité ghape de personnes, ou encore
compilations bibliographiques, de nhombreuses bdsafonnées spécifiques ont été créeée
sein des laboratoires. Certaines sont inconnuesadiconnues et attendequ'on les exploite

davantage.

Les bases de données spécialisées sont d'intééfts dit la masse des données qu'
contiennent peut varier d'une base a une autreb&s=s correspondent a des améliora
ou a des regroupements par rapport aux ds issues des bases générali(Baptiste,
2007).

Exemples de banques spéciali: :

Late Embryogenesis Abundant Proteins dateé (LEAPdb - G. Hunault& E.
Jaspard) : cette base ddonnées contient un grand nombre d'informationdesiproéine:
LEA impligués dans la tolérance a de nombreux strestament la déshydratation et le fr

Pour l'instant, on les a mises en évidence pritaipant chez les plant

smallHeatShock Proteins datab¢sHSPdb -G. Hunault& E. Jaspard) : cette base de

données contient un grand nombre d'informationgirales sur les cystéines de plus de
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protéines cristallisées. Ella aussi pour but de servir a la mise au point tbgicel de

prédiction des cystéines impliquées dans la foonadlie pont disulfur

RESID DatabaseBase de données sur les acides aminés peu fts (sou-partie de la base
de données PIRBaptiste, 2007).

 Selecteur de ligne Barre de tire de table 5

Cle primaire Tabile

. DatabaseDiagraml : Schéma de base de données (pubs)
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B |rigle_id
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e
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L Relation de type un-3-plusieurs
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— Relation de type un-4-un Maom de la table

Figure 05: La structure des bases des don.(http//www.arabidopsis.org)
*Les bases de motifs

L'utilisation de bases spécialisées comme les bdsasotifs est devenue un ot
essentiel dans l'analyse des séquences pour @amtdéterminer la fonction de protéir

inconnues ou savoir a quelle famille appartient sgmguence non encore caractee.

a. Les bases de motifs nucléiqu

La plupart de ces bases consiste a recenser dansatiogues les séquences
différents motifs pour lesquels une activité bidtpg a été identifiee. Certains motifs s
simples et non ambigus, d'als correspondent a des activités biologiques plugpbexes e
engendrent donc des séquences moins précises. cesuderniers types de motifs, «
compilations ont été établies pour donner desslistienotées de motifs qui peuvent

communs a plusieusgquence.(Koornneef, 2010)
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Il existe principalement deux bases de motifs nguoks qui sont réguliereme
actualisées et qui correspondent & un travail dénhege bibliographique : il s'agit dTFD
(Ghosh, 1993t TRANSFAC(Knippel et al, 1994).

b. Les bases spécialisées de motifs protéiq

La base PROSITEEKPASyProteomics Sen) peut étre considérée comme

dictionnaire qui recense des motifs protéiques tayae signification biologiqu

Elle est établie en regroupant, quand cela estitjesses protéines contenues d
SwissProt par famille comme g exemple les kinases ou les protéases. On rechenshe
au sein de ces groupes, des motifs consensus Sbkeeple les caractériser spécifiquem
(Caudron,2013)

La conception de la base PROSITE repose sur qeidtigees essentiel:
» collecter leplus possible de motifs significai

- avoir des motifs hautement spécifiques pour cargetéau mieux une famille ¢

protéines
- donner une documentation complete sur chacun datsmépertorié

- faire une révision périodique des motifs pour siessdeleur validité par rapport at

dernieres expérimentatio

Bases de données biologiques

Banques généralistes Bases spécialisées
I
r _ 1
Banques génomiques | Protéiques

EMBL J SwissProt
GenBank J ' PIR-PSD )
p— p— :
4, A

DDBJ PIR-NREF

Figure 06 les types des bases des données biolo¢.(NCBI)
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b-1- Base de données dédiées aux expériences a gemnéchelle

Parallelement au développement des banques gé&bésalun certain nombre de bases de
données dédises aux génomes complets est dévetopfBés ressources suivent deux
évolutions majeures : d'une part une volonté digraéion maximale de toutes les
informations disponibles sur Les génomes séquere@aissi bien au niveau des séquences
nucléiques génomiques. Transcrites (ARN), traduifpsotéines) que des annotations
associées et, d’autre part. Une évolution marquets la génomique comparée et, dans
certains cas. La phylogénomique est en effet upeoape récente de phylogénie, qui a pour
objectif de reconstruire I'histoire évolutive degngs et des especes a partir d’'un large
échantillon de données génomiques. Les enjeux isgpdrtants et de la disponibilité de
nombreux génomes complets proches d’'un point deévotitif dans de nombreux groupes
taxonomiques — tant chez les procaryotes que dweeldcaryotes — fait que les ressources

dédiées a la phylogénomique sont actuellementeain pssafSchaich,2011)
b-2- Ressources généralistes

Une des ressources les plus anciennes dédiéegénomes complets procaryotes et
eucaryotes est la base Référence Séquence (RefGedEBl. A notre connaissance. C'est
aussi a ce jour la seule ressource exhaustive egefPour objectif de mettre a disposition de
la communauté scientifigue I'ensemble des séquerg@somiques non redondantes,
réannotés de maniere homogene et sous des fortaatagls, Son principal Inconvénient est
le manque de tracabilité des annotations autonedicet manuelles et la perte, parfois

dommageable de I'annotation originé&orey,1998)

Depuis 2002, 'EBI mettait lui aussi a dispion une base de données contenant des
génomes complets réannotés pour une large séledtamganismes: la base Genome
Revlews. L'ensemble des génomes complets des les;tdes archées ainsi qu'un petit lot de
génomes complets eucaryotes (la levure Saccharonogrgiceae et la plante modéle

Arabidopsis Thaliana) était contenu dans cette.base

L'annotation originale y avait été enrichieAgg a I'ajout de nombreux types de
features/qualifiers ainsi que lintégration systémee d'un grand nombre de références
croisées avec d'autres bases de données. En 20&@mBiGenomes a pris le relais de
Genome Reviews afin de couvrir I'ensemble des g@sogomplets disponibles de non-

vertébrés. Cing instances différentes de cette Isas¢ accessibles pour parcourir les
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difféerentes branches du vivant, EnsemblBacteria,sekibl Plants, EnsemblProtists,
EnsemblFungi, et EnsemblMetazoBgptiste, 2007).

b-3- Ressources pour les procaryotes

Pour les procaryotes, les deux bases de demiggénomes complets les plus couramment

utilisées sont la section™ MicrobialGenomces "ladase RefSeq du NCBI et sa concurrente
plus récente, la partie Procaryotes de la basentbiseGenomes. Il est aussi a noter que
plusieurs centres dc séquencage mettent a disposies bases de données contenant les
génomes gqu’ils ont séquencés avant méme qu'ilssaiedgrés dans les banques publiques
(parfois sous forme de brouillon, ou draft): voataimment tes sites du ComputationalBiology
and FunctionalGenomicsLaboratory’ (Compbio) auxsfamis et du Sanger Institute en

Grande-Bretagne-jrayama et Shinozaki,2010)

Enfin, d’autres ressources ont vu le joursptacemment, en particulier des bases plus
spécialisées sur I'annotation et la comparaisomyé&emes. Il s’agit par exemple d’ASAP,
une base pour I'annotation collaborative et comparades entérobactéries pathogenes, ou
encore de la collection xXBASE, un ensemble de bdéd&es a la comparaison de génomes
bactériens proches, ou enfin de La base MOSAIC,nogeli a disposition 'ensemble des
régions conservees et des régions variables dansslgeces bactériennes pour lesquelles

plusieurs souches sont séquenceées.
b-4- Ressources pour Les animaux

Une des principales ressources de donnéedgmgenomes des eucaryotes supérieurs est
le projet Ensembl, issu d'une collaboration entEBl et le Sanger Institute et dédié a
'annotation automatique des génomes de métazod@eprojet fournit un environnement
intégré de bases de données et d’interfaces graghigour annoter et comparer les grandes

séquences chromosomiques a partir de I'ensembléateses disponibles.

D’autres bases constituent des référenceorianies pour les organismes modeles
eucaryotes. Parmi les plus connues, nous pouvtarstmis exemples: la base FlyBase, pour
'annotation et I'analyse fonctionnelle des génomdesDrosophila, le MGI, qui fournit un
environnement intégré pour l'annotation, la génamigfonctionnelle et la génomique
comparée du génome de la souris, et la base deedsme 'UCSC Genome Browser, qui

permet I'analyse comparée des génomes de vertébedmda et zhang, 2007)
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Parmi les autres bases d'intérét sur les sugémomes eucaryotes modeles, citons deux
derniers exemples : la base Worm Base, développéeoll SpringHarborLaboratory pour
intégrer les informations disponibles sur le némejo et La base A
CaernobabditiselegansDataBase (AceDB), développd®&9 pour la gestion et I'annotation
du génome du nématode modéle C. elegans et maintepplicable a tout autre organisme

procaryote ou eucaryotbt{p//www.rcsb.org)
b-5- Ressources pour les plantes

Il n'existe pas de ressource unique dansolraihe végétal, et plusieurs bases sont
développées en parallele autour d’especes d’intEest bases les mieux avancées a ce jour
concernent ainsi le plus souvent les deux plantegleles Arabidopsis Thaliana et
Oryzasativa, pour lesquelles les données sontadsldes plus anciennes et les plus completes.
Ainsi, la base relationnelle The Arabidopsis Infaton Resource (TAIR) centralise la
plupart des informations disponibles sur Arabidepdonnées du programme de séquencage
systématique, cartes genétiques et physiques, sslamarqueurs, etc. Parmi les autres
ressources existantes, nous ne citerons ici qisedremples importants: la base PLAGdb++,
qui intégre les données génomiques de Arabidogsisiz, du peuplier et de la vigne, la base
Gramene, référence internationale pour les céréatiéss bases MIPS plants databases (MIPS
PlantsDB), qui incluent plusieurs bases dédieesamallyse fonctionnelle de génomes
vegetaux d’intérét: par exemple, la base MIPS Alapsis Thaliana database (MAtDB), ou
encore la base MIPS Oryzasativa database (MOg¢&B)son,2002)

b-6- Ressources pour les champignons

Pour les levures, qui abritent le premier génonmalwte séquencé, Saccharomyces
cerevisiae, une des bases de données qui faiteméirest la Saccharormyces Genome
Database (SGD), une base centrée sur la biologiécoiaire et la génétique de la levure de
boulanger S. cercvisiae. Beaucoup d’autres resssurettent a disposition I'ensemble des
données disponibles pour cet organisme modéles nen citerons ici que deux exemples: le
consortium francais Génolevures, qui inclut I'enbEmde ressources génomiques et
protéomiques disponibles sur les génomes de levséguences, et la MIPS
ComprehensiveYeast Genome Database (CYGD), une d&seonnaissances dédiée au
génome de S. cerevisiae. Enfin, parmi les autresshaonsacrées a d’'autres organismes de
levures, les bases CandidaDB et Candida Genomédaxsdont référence pour le pathogene

fongique Candida albicans.
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Pour les autres génomes fongiques, les donnéesmggmes commencent juste a

s’accumuler massivement, et plusieurs ressourcesses® déeloppées récemment.

Citons par exemple les bases de données e-FURgINYBASE pour I'analyse comparative
des génomes fongiques completement séquébBedssTagu,2007).
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I/La description et la répartition d’ Arabidopsisthaliana

Arabidopsis Thaliana est une espéece de plantes appartenant a la facése
Brassicacées. Elle est appelée Arabette des dafmabette de Thalius, Arabidopsis de
Thalius, Arabette rameuse ou encore Fausse argbktlier, 2011).

*Découverte et origine du nom :

La plante a été décrite pour la premieénel577 dans les montagnes du Harz par
Johannes Thal (1542-1583), un médecin de Nordhadsemingen, Allemagne, qui a appelé
Pilosella siliguosa. En 1753, Carl Linnaeus renontenglante Arabis Thaliana en I'hnonneur
de Thal. En 1842, le botaniste allemand Gustav Helghérigé le nouveau genre Arabidopsis
et placé la plante de ce genre. Le nom du genrabidopsis, vient du grec, signifiant
«ressemblant Arabis» (le genre dans lequel Linredt amitialement placé)Koorneef et
Meinke., 2010.

I/01/La Description et les caractéristiques générab
e Organes reproducteurs :
* Couleur dominante des fleurs : blanc.
* Période de floraison : avril-aodt.
thflorescence : raceme simple.
* Sexualité : gynodioique.
* Ordre de maturation : homogame.
* Mode de pollinisation : entomogame.
* Graine:
*Fruit : silique.

*Mode de disséminatianemochore.
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I/02 /L’ Arabidopsis Thaliana comme un organisme modele

Cette plante est wmganisme modé pour la recherche génétiqdans le monde végeéti
En 2000, ce fut le premiegénomevégétal séquence. Les raisons de ce choix
nombreuses :

- petite taille; en laboratoire, on peut cultiver urillier de pieds sur un métre cal

« cycle de développement court, le cycle gre— plante— graine ne dure que de
mois.

« un plant produit environ < 000 graines.

C’est un des plus petits génomes connus dans |leleneégétal. Sa taille a initialement
estimée a 125 millions de paires de bases, répatiecing paires de chromosomes conte
33 323 genes, dont ZD6 codant pour des protéi ; mais une étude datée de 2003 mo
gue la quantité d'’ADN a été s-estimée et qu'elle serait en réalitéQje6 pictogramme pe

noyau cellulaire, soit environ 157 millions paires de bas@days et al,2007).

- absence d'intéréts économiques sur cette espécquictacilite la difftsion des
informations entre laboratoir:

I/ T Al R base des données statistigt

- f = | ’r Homms | ABoui TAIE | SAemap | Contact | Help | Grder | Login | Logeud
Search | Tool: BArabidopsis Infe | Hews Links | FTP Stochks
[ Gene =| Search
TAIR SecVieweser Whaole Genome Viewr HELFP
5 Wz [ Wws _1 smoa gell]
- - = CoF 2
144 WF &
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Closeup View Options: VWhole Genome View Opllons:
?I?J'r:““': Search by % name [gere  ~j or ¥ gequence | 15-131n1)
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' mMakes
PolymophEms
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Werslon: TAIR 6.0 gename sequencs, reiessed November 19, 2005

Figure 07 .La base de donnéTAIR.(http// seqviewer.arabidopsis.orc
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The Arabidopsis Information ResourceAlf) est une base de données bio-
informatiques consacrée a I'organisme modekbidopsis Thaliana (ou Arabette des dames)
(Schaich ,201)

La ressource d'information Arabidop8i#\IR) est une base de données en ligne
constamment mise a jour des données génétiques l@bldgie moléculaire pour le modéle
Arabidopsis Thaliana plante qui fournit une communauté mondiale de esttie avec un
acces centralisé aux données pour plus de 30.008sg#Arabidopsis. Lesbiocurators de
TAIR extraire systématiqguement, organiser et irtenexion des données expérimentales de
la littérature ainsi que des prévisions de calqrgsentations communautaires et des
ensembles de données a haut débit pour présemtdraute qualité et de I'image globale de la
fonction du gene Arabidopsis. TAIR fournit des taufpour la visualisation et I'analyse des
données, et permet la commande des semencesA&DYE les stocks de puces a protéines, et
d'autres ressources expérimentales. TAIR engageemnt avec ses utilisateurs qui
apportent une expertise et des données qui augmielgetravail du personnel de la
conservation. L’'accent TAIR dans un vaste écosystemde I'évolution des ressources en
ligne pour la biologie végétale est sur le roles tiportant d'extraire les résultats de la
recherche sur la base expérimentale de la litiratide rendre cette information accessible
informatiquement. En réponse a la perte de la sutlbredu gouvernement, I'équipe TAIR a
fondé une entité a but non lucratif, Phoenix Biainfatics, dans le but de développer des
modéles de financement durable pour les bases mieéds biologiques, en utilisant TAIR
comme un cas de test. Phcenix a réussi la trand#dR au financement par abonnement

tout en gardant ses données relativement ouvadcessible(Stanke et al, 2016).

TAIR sert de la base de données commumaytaur les chercheurs d'Arabidopsis et
comme une source d'information essentielle pouridéogie végétale et organisme modele
des communautés plus larges. TAIR contient des @mménétiqgues et génomiques pour
Arabidopsis Thaliana, une plante bien étudié grtigamme une espéce de référence pour de
nombreux aspects de la biologie végétale. Arabidopisaliana a également servi comme un
organisme de recherche hautement productive paguiorex de nombreux domaines de la
biologie fondamentale, y compris la réparation'4®N, la photobiologie, la dégradation des
protéines, I'norloge circadienne, méthylation A®N (Van Anken et al ,2009).

L'utilisation de TAIR continue d'augmentarec 45 000 visiteurs unigues par mois en
2010 sur la base des données d'utilisation remsedl 'aide de Google Analytics et plus de
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1,8 millions de visites dans I'année écoulée,smtaugmentation de 6% par rapport a I'année
précédente. Visites proviennent de partout damedade avec la comptabilité en Asie pour
36%, les Amériques 31% et Europe 30%. Bien qued@strement ne soit pas nécessaire a la
visualisation des données a TAIR, les utilisatediosvent enregistrer et connecter pour
commander des semences et 'ADN des stocks debithuasis Centre de ressources
biologiques (CARL), saisir des commentaires supbkges TAIR ou soumettre des données a
TAIR via notre outil de soumission de données gndi Le nombre d'utilisateurs de TAIR
enregistrés en Septembre 2011 a atteint 22 00@, 94@0 de ces documents ajoutés ou
modifiés au cours des 5 derniéres années, sermanestimation de I'ensemble le plus actif
des utilisateursHaas et al., 201

[1/01/Sources de données TAIR

Les sources principales pour des données TAIR incluent la curation manuelle de la
littérature de recherches, canalisations infornugsgpour annoter la structure et la fonction
de géne et tracer les objets ordonnancés sur ergg&rimportation des données de GenBank
et des soumissions de la communauté de la rechdraheuration manuelle de littérature a
TAIR est actuellement limitée aux articles de reches d'Arabidopsis paraissant en ces
journaux avec le facteur d'impact le plus élevéjalenal di au colt de grand temps de
curation manuel. Approximativement 36% de la moygeda chaque mois de 107 articles de
recherches d'Arabidopsis contenant des donnéescg@nexes manuellement des plantes. Le
processus de curation inclut l'annotation des geémesc I'Ontology de géne (fonction
composant de processus et cellulaire) et limit€@ntdlogy des plantes (structure et étape
développementale) avec des codes et des référappespriés d'évidence. En outre, des
symboles de géne, les alleles, les phénotypeasfermation de matériel génétique sont saisis
de la littérature et une description de gene deetihxre récapitulant les dispositifs importants
dun géne se compose par des conservateyrgtp:/mips.gsf.de/proj/planet/

araws/tAlGaSearch.html

Des données informatiques sont produitesiparsérie de canalisations automatisées.
Les canalisations de structure de géne mettentradgs dispositifs de géne tels que des exons
et UTRs et ajoutent de nouveaux genes basés suulzelle évidence de transcription. Les
canalisations fonctionnelles d'annotation assigM&NT des limites aux genes basés sur la
présence des domaines de protéine ou des ordregml et produisent d'une expression
courte décrivant la fonction d'un géne. Tracantdasalisations assignent une position de
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génome aux objets ordonnancés comprenant ESTs MALDT-DNA et insertions de
transposon, marqueurs, SNPs, des canalisationpattation de données etc. sont employées
pour télécharger des données d'ordre de GenBankreoant nouvel ESTs et cDNAs et
ordres de flanquement de mutant d'insertion, ehées de charge liées a la graine d'ABRC et
aux stocks d'ADN. Les soumissions de données deolamunauté a TAIR incluent des
familles de génes, des données de fonction de giénaouvelles génes et mises a jour aux
structures existantes de géne, des phénotypes tEntndes associés d'interaction, des
modeles d'expression de géne, SNPs, des marquaesrprotocoles, des symboles de géne,
des données métaboliques de voie et des liensutedaessources. Pour plusieurs de ces
types de données, les formes Excel-basées de siomae données sont disponibles sur le
site Web. Des symboles de géne sont manipulésapaoumission en ligne. La page de

soumission de donnééSwarbreck et al, 2008.
[ll. La génomique dans la base des données TAIR

lll.1.Annotation de génomeArabidopsis thaliana

Bien que la séquence du génome d'Arabid@isété achevee en 2000, il reste encore
beaucoup a faire pour intégrer toutes les donnéadrienentales disponibles sur la structure
et la fonction des genes dans l'annotation du géndum génome d'Arabidopsis est le seul
génome dicotylédone terminé et annotée a un nigdawé, et (avec du riz) I'un des deux
seulement fini, plutét que de qualité brouillors B&quences du génome de la plante. Parce
gue l'annotation de nouveaux génomes est dansauge mesure sur la base de I'annotation
des génomes complets existants, I'amélioratioradadtation du génome d'Arabidopsis sera
directement aider I'annotation des futurs génoregsahtegCoronel et Steven,2012)

TAIR a assumé la responsabilité pringpale la mise a jour de l'annotation
Arabidopsis suivant l'Institute for Genomic Resba(@¢IGR) Sortie du génome finale en
2004.

Depuis l'annotation originale du génome dddaapsis dans lequel 25 498 genes ont été
rapportés, le nombre de génes annotés a augmeyuéerément en tant que nouveau
séquencage et technologies sur les baies ont fa@sipreuves pour de nombreux genes
préalablement annotées. En particulier, les noevalbnnées de séquence déposée dans les
bases de données de séquences nucléotidiqgues (ENE&nBank / DDBJ), ainsi que des

soumissions des utilisateurs de la communauté dbidapsis, a donné lieu a l'ajout de plus
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d'un millier de nouveaux géenes depuis la versinaldé TIGR en Janvier de 200danada et
al, 2007).

Un ensemble de données du génome de mé&regoureusement annotée est essentiel
pour faire des inférences, produisant des modékassy et générer des hypothéses testables
sur les fonctions des génes dans Arabidopsis etreagénomes de plantes. L'une des
utilisations les plus courantes de TAIR est d'gdler la fonction des genes dans les especes
importantes en agriculture basé sur orthologie a dénes d'Arabidopsis. Les roles
biologiques peuvent étre inférés avec un plus gdegté de confiance si les éléments de
preuve soutenant l'affirmation du géne de réeféreoce experimentalement basés plutét que
le résultat d'une prédiction de calcul. Ainsi, tiaté principale des conservateurs TAIR
integre les données expérimentales de la littéxatarrecherche pour produire des annotations
de haute qualité qui permettent la génomique fonaotlle et comparativeLamesch et al.
2010.

Les Conservateurs TAIR extraient et orgamtisine variété de données de la littérature
examinée par des pairs (tableau Il). Les donnégsprennent, mais ne sont pas limités a des
informations de la fonction du géne capturé soudolane de Gene Ontologie (GO)

annotations.

L'information de l'expression du géne sdas forme de plante ontologie (PO)
annotations symbole de géne et les noms complétesa phénotypes et informations de
matériel génétique, et des publications. Ces dansést soigneusement organisées selon des
normes rigoureuses et sont présentées de manieretuste qui reflete les relations
biologiques réelles. Lorsque les membres de la aomanté soumettent des données a TAIR,
un conservateur examine la demande et effectuevéiéications de contrle de qualité

standard avant l'incorporation de ces donnéesldarssourc€Cooper et al. 2013)
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Tableau Ill. Littérature des Données Ajoutée a TAIR Depui3lledolt 2013 (données au 15

Juin, 2015).

Type de données

Nombre ajouté ou mis a jour

articles 7,428

les symboles des génes 1,288

Les genes liés aux articles 10,818

Articles liés aux génes 4019

Articles utilisés pour GO432 (conservateurs de TAIR
expérimentalement pris en charge ou R@mmunauté)

annotations

215 (conservateurs de TAIR seulement

Expérimentalement supporté GO et

annotation).

PA870 de TAIR

communaute)

(conservateurs

1.120 (conservateurs de TAIR seulemen

Les alléles de la littérature Phénotypes

la littérature

dso

90

Toutes les soumissions communautaires soanieées par un conservateur de TAIR

avant l'incorporation dans la base de données. ddgpgs en temps, des informations

supplémentaires que les suppléments ou clarifisolanission de l'utilisateur est ajouté au

cours du processus d'examen.

Parce que la littérature Arabidopsis estevastles ressources de curation de TAIR sont

limitées, nous avons établi un systeme de triageaus permet de concentrer nos littérature

efforts de curation sur les articles avec des tasut'impact roman ou éleyéet al, 2012)

Chaque mois, environ 350 nouveaux articles index&és PubMed contiennent le mot

«Arabidopsis» dans les rubriques titre, réesuménPeeux-ci, environ 60% contiennent des

informations sur un ou plusieurs génes d'Arabidopsonservateurs TAIR utilisent une

reconnaissance d'entités semi-automatique et uttfeodeede liaison pour associer des genes
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a des articles de recherckéoo et al, 2006).Conservateur lire les résumeés de tous les
nouveaux articles, revue liens générés informatigre, et valider, invalider, ou

manuellement ajouter de nouveaux liens entre legegét articles. En conséquence, la
littérature corpus de croissance est préciséemesticeee a des genes individuels et devient
accessible a partir des pages de détail du géemespandant. Un sous-ensemble de ces
articles, tels que ceux qui contiennent des résuapérimentaux sur la fonction du géne
pour les génes non définies auparavant, est eforgleur et les résultats obtenues

expérimentalement sont ajoutés a TAIR de manievetstrée.$chool,2002)
[11.02.Géne Fonction

Information de la fonction des génes egttur@ sous la forme d'annotations GO qui
décrivent la fonction moléculaire, rble biologiqe,la localisation subcellulaire des produits
géniques. Les ontologies sont eux-mémes vocabsilairecturés de maniere a représenter
avec précision la biologie et sont continuellenrentis et mis a jour contrdlée. conservateurs
TAIR jouent un rdéle important dans le maintien degologies et de veiller & ce que les
termes de biologie végétale et les relations soobrporées correctement. TAIR est la
principale source de manuelles annotations GO pAcabidopsis. Depuis 2001, TAIR a créé
des dizaines de milliers d'annotations de la &tiéne. Dans I'ensemble actuel des annotations
valides, la contribution de TAIR comprend 91,445 mmes GO annotations a 18.932 produits
du géne Arabidopsis distinctes représentant 80,6%edsemble sur la base expérimentale
disponible publiguement GO annotations pour A.iéma (http: //www.ebi .ac.uk / GOA /
arabidopsis_release, GOA Arabidopsis (version 118publié le 27 mai 2015)

Les annotations sont curation selon uremie rigoureusement défini des normes qui
ont été largement discutés et documentés par Bodium GO(Hill et al, 2008). En plus de
annotation faite par les conservateurs TAIR, nintggrons manuelles annotations A.
thaliana de UniProt KB, le Consortium GO, et lesitdbutions de notre communauté de
recherche de présenter une vision unifiée de latimm du géene Arabidopsis. TAIR intégre
également des annotations générées informatiqueanpattir d’'UniProt qui reposent sur la
cartographie de domaine Inter Pro ainsi que dé€sentes de calcul en interne sur la base de
caractéristiques de séquence. Les annotationdaé sant particulierement utiles dans le cas
ou aucune autre information n’est disponible a ipade la littérature de recherche.
Informatiquement prédites géniques annotationsodetion sont retirés de I'affichage que de

nouvelles annotations validées expérimentalementt goutés, ou lorsque plus exactes et a
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jour des prévisions de calcul deviennent disposiblees chercheurs peuvent filtrer les
annotations basées sur des preuves pour séleationiguement les annotations qui sont

soutenus par I'expérieng®urge et al, 2012)
[11.03.L'expression du gene

Les chercheurs qui souhaitent exploiter dennées d'expression du géene Arabidopsis
dans TAIR peuvent accéder aux données a partiififzemts types d'expériences allant de
grande échelle, génome études a I'échelle d'expneds plantes entiéres, des tissus et des
cellules individuelles a I'expression in situ démes uniques en utilisant des sondes ou des
genes rapporteurs . Nous intégrons des donnéegrebsion des genes en  utilisant des
annotations PO. Les termes PO décrivent des stasctiégétales de la plante entiere vers les
cellules individuelles et la croissance des plamteses stades de développement « plante
entiére et parties de plantegJaiswal et al, 2005).Comme avec les annotations GO, les
annotations PO facilitent croisées espéces expgtaies et transversales comparaisons
(Cooper et al, 2013)Dans le cadre de notre flux de travail de la l#tére curation, nous
annoter les modeles d'expression de genes rappdarEs des publications. Cela ajoute
souvent une granularité importante a ce qui penet @nnu a partir d'études utilisant des
puces a ADN ou les données de I'ARN-seq. Par ex@eraplgéne représenté a exprimer dans
les fleurs dans l'outil At Gen Express peut étnmaldtré que I'expression spécifique d'un tissu
méme, lorsqu'on I'examine par hybridation in stAIR capture et affiche a la fois de ces
résultats pour présenter un profil d'expressiors plétaillée. Littérature curation ajoute
granularité et rend les ressources expérimentalssvsibles en incluant des informations sur
le type d'expérience soutenant I'annotation. Sifus®n de géne est utilisée pour localiser
I'expression que linformation fera partie de latation de sorte qu'un chercheur peut
déterminer rapidement la personne a contacter ploignir la construction.Schmid et al,
2005

[11.04.0organisation et la structure du génome

alors et maintenant l'annotation du génafeeréférence pour IA. thaliana Col-0
séquence du génome d'origine a été périodiquementirjour pour intégrer de nouvelles
données expérimentales sur l'expression géniqaegempla jour les structures de génes, et
d'ajouter des variantes d'épissage et les genegeli@uent découverts. De 2005 a 2010,
TAIR a été responsable de la mise a jour des deustsres de genes et la fonction des génes

pour la libération du génome d'Arabidopsis standdigsponible a partir de RefSeq de NCBI
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et de nombreuses autres ressources. En utilisantambinaison de méthodes de calcul et
examen manuel, TAIR a produit un total de cinq gée® communiqués par le plus récent
(TAIR10) rendu public en Novembre plus récent 2(Kishnakumar et al, 2015).

Site (02). En 2013, le projet d’Araport nouvellemhdimancés a pris la responsabilité de
fournir le génome d'Arabidopsis supplémentairestsejfe génome de Araport presse seront
mis a la disposition de TAIR ainsi que des donmagsles sites d'insertion marqueés, les
caractéristiques de protéines comme la localisatidncellulaire prédite et les domaines, et les
données de orthologie provenant d'autres organis@esime nous l'avons fait avec les
versions précédentes générées par TAIR, nous aloss produire un ensemble de jeux de
données de séquences personnalisées baséesibardaon du génome d’Araport pour nos

outils d'analyse de séquer(@ornette et al ,2010).
[11.05.Nomenclature des genes

Chaque locus dans Arabidopsis est assigndamifiant unique, appelé code locus IAG
(IAG, Arabidopsis Genome Initiative) qui est consi du préfixe A, suivi par l'identificateur
de chromosome (5/1 ou M ou C), suivie par g pougédae, puis un nombre a 5 chiffres
unique (par exemple At2g46340). En regle génétateauteurs d'articles de recherche font
référence a un gene en utilisant un symbole de g&rnét que l'identifiant de locus AGI.
Cependant, les symboles de genes ne sont pas @#ffiégdteurs uniques pour les genes
d'Arabidopsis; dans de nombreux cas, un symbolgEde se référe a deux ou plusieurs genes
ou le méme géne a été donné deux ou plusieurs $gmble géne par différents groupes de
recherche. Cela crée des difficultés pour les tieens et les conservateurs qui veulent
rechercher ou ajouter de nouvelles informationsy@ene spécifique. conservateurs TAIR
dépensent parfois des efforts considérables p@audie ces problemes de nomenclature et
de lien correctement génes a des publications autrds informations. Dans les cas ou
l'auteur ne comprend pas explicitement 'unique] Aléntifiant de locus dans un article, les
conservateurs doivent souvent entreprendre un itrakea détective pour déduire quel
identifiant doit étre associé au nouveau symbol@ehe et de la publicatididiraymas et
Shinozaki, 2010).

TAIR maintient également un registre communautgiar le symbole de géne
nomenclature qui a été mis en place pour réduichéxauchement des symboles de génes et
donc le rendre plus facile d'identifier sans amitégudes genes dans les articles. Les

chercheurs peuvent utiliser ce registre pour asgpre le symbole qu'ils souhaitent utiliser

37



Chapitre 1l : La base des données T AIR

pour un nouveau geéne n'a pas déja été utilisé powene différent, et réserver pour une
publication ultérieure. Les chercheurs qui ont déest un nouveau géne qui manque un
identifiant de locus AGI dans la version la pluserte du génome devrait communiquer avec
le projet Araport a contact d'avoir un affectédehtificateur nouvellement affecté devrait étre

inclus dans les résumés et les publications thaitae

nouveau gene.
(https://www.araport.org/ ).
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Partie expérimentale

I- Matériel et méthodes
[.1. Matériel

Notre travail a pour objectif de rechercher lafad#nce dans la fourniture
de données entre les bases de données spécialisélesebanques de données
généralistes et pour ce bute en a choisi la basedataées spécialisée (TAIR).
outil pour présenter la fagcon de fourniture de d@msnet de mettre en évidence les
caractéristiques sur lesquelles pour recueillir @ganiser linformation, en se

fondant sur le modéle choisi, la protéines (LEA).

Pour voir la facon de présentation des informatiaens les banques de
données généralistes, nous avons utilisé une badguelonnées généraliste (BDP)
.est un modele parfait pour la compréhension ddofene globale de I'information

au sein de la banque de données généraliste.
[.2. Méthode

Toute les recherches scientifiques qui vise a iétudet déterminer la
différence entre deux composants pour étre prisclesrge principalement sur une
méthode de comparaison , une méthode qui permet mentrer des
caractéristiques différentes de facon précise, #lisant cette méthode , nous
avons été en mesure d'identifier et de comprendse points de différence et la
compatibilité également entre chacun de la basedalenées spécialisée ( TAIR )

et de la banque de données généraliste ( BDP )
[.3. Présentation générale de la protéine LEA

Découvertes chez les plantes, les protéines LEA tecL&mbryogenesis
Abundantproteins recouvrent un grand nombre de protéines tres eriét sont
principalement associées a la tolérance au styghsgbe résultant de la dessiccation ou
d'un choc thermique du au froid. De nombreusestifmme ont été associées aux LEA,
mais leur rdle précis n'est pas encore connu. CGetipes assurant des roles aussi
importants que la protection des structures cetkda il semble judicieux de tenter de

mieux les comprendre et de mieux les caractériser.

Des travaux récents cheZAtabidopsis thaliana utilisant des mutants KO du géne
ATEM6 (un géné codant une LEA) ont montré que leaings présentaient une

déshydratation et une maturation prégoté&ine des fonctions liée a cette caractéristique
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structurale serait donc de réguler la perte enesaintervenant pendant la maturation

I'embryor{Manfree, Lanni 200¢.)

Figure 08 :La structure secondaire de la protéine
LEA.(www.uniprot.org/uniprot/082355)

40



6\

Resultats et
discussion

J



6\

Resultats




Résultats et discussio

I. Les étapes de la recherce dans la base de données TAIR

On trouvedans la bi-informatique des bases de donnée spécifiques &spEsce:
végetal, telle que ARrabidopsis thaliana, ce quiest montré par snomenclature (the
Arabidopsis information ressource), cette planteceasidérée comme une plante moc
de la physilogie végétale qui est notre spécialité universifaet dans cette recherche

suit les étapes suivantes :
- Etape 01 La précision de la base de données T

- Etape 02 L'utilisation du code At2g46140.1 spécifique glatéine cible LEA

& Locus Detad x| G Google x + Fo e i)
€ R ansbidoprn org t ' 3 T8 O A O =
& Les phn vistds 8 Galerie de composants. @ Débuter avec Fefex 8 Sttes suggints
Gene _-‘ Search
°
’tﬂfr Home Help Contact AboutUs Subscribe Login  Register
Search Browse Tools Portals Download Submit News ABRC Stocks

Locus: AT2G46140 < 1 _Add a Comment |

Representative

Gene Model @  AT2046140.1

Gene Model chting

Type :

Other names. LATE EMBRYOGENESIS ABUNDANT 27, LEAZT

Description ©

O 2 1 1B7H0TE. LBOHT /

Map Detail 15
image

Protein Coding Gene Models

AT2046140.1 (T2 (4 Star))

[S—

Annotations O category relationship type O keyword @

>0 Bologica

Figure 09: Représentation du menu de la bas de données

(http//www.arabidopsis.org)

«la base de données TAIR contient un menu -1: le code At2g46140.1 spécifique ¢
protéine LEA, 2: carte «mup» représentée le gemdetaayui codant Iprotéine LEA, 3.

annotation de LEA».
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- Etape 03: L'étape précédente va nous donner age WVEB qui présente un

menu varié.

7 4 Lecus Detsl " \E:_G‘L Google. x| * =leEs

B ) B | et ey arebdpsia g e et T et e ATy pe=los & |[& Hecheree d e D 3+ A O =
& Lespho viutts o8 Galene e composants @ Debuter svec Firelon o8 Stes suggiets.
Funciion -
Groath and expressed -1ur:r\-;| L mafire poded '51.3;"." LP.Or2 b baaviess visibie il.!_l'h’! LP 04 four hegves visiba
Divaopimentsl stage, LS i keanves visibis siage. LPOE sghl eaves visible slags LP10 120
Stages lagves visihie siage, LP 12 Twelve leaves visie stage, B geminated podlen
stage Mowenng stage, mafuns pant embrys stage, pelal affersntiahon and
cpansion sage, pant embnyD bialeral slage, planl embnyD Cotyleioniny stage B
plont embryn GIOOUART S1HpE, VaSCUIAr Al senesten] Shaqe
Pland structune Epressnd m carpel, cautne eaf. coliecive leaf structure, cusured plant ool Rower, Power

pedcel, guand ce¥, ypacolyl, inflsescente mensiem, leal apes, leal iaming
Bute pedEl petioss, plant embnyd, planl sperm cell, polen, poben fulbe call ool
sevd, sapal. shoot ape. shool sysiem, siamen. siem. vascilar eal
st hned has gene product el dn-L el mobde RHA
Annotation Detiil

slqulm:gﬂ fu fepgin GODS full lengih gencemic  Tull lengin csA proten

ANA Data 1
One-channel *  array slement avg, signal avy. signal
Arrays name @ IntEnSILY (L. @rrar) percentile [sta. error)
2BESEY_AT 2TEET (9.904) B3 794 {0.522)
TATBE AT B0 14 (15.866) 36181 217
Associated ﬁe number FEsoraked
tanseripn @ o (231
EONA (4]
(CRrOMOsome g 3
Protein Data @ melecutar seelectric
"
name tengthiaa) L oiohy point domains{ ¥ of domains)
S & , \iates siress and hypersensilive responss
Al R e 450 gamain IPROI9E 1)
Lale embayogenesss abundant prolen
LEA-14 PRODSBE(Z)

Map Locations  chrom  map map type @ coordinates orientation attrib

IS e IR

=

B o
el st

Figure 10: La base de données TAIR représentant les détailmotation

(http//www.arabidopsis.org)

(1 : nom d’élément de matrice, 2 : les nombre aéstes types EST et ADNc, 3 : le
nombre de chromosome).
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- Etape 04 A chaque fois on va ouvrir les pages du menu awveenregistremet

des pages par leur ordre présenté dans le

_' & Liosrus Detsil X 3 w = | + 1 - - ﬁ
i B, e “ arshidopsitog T ¥ , MG 1408, o L, Recharot T8 9 4 & B =
o8 Let ot vritts o8 Galene de compoaens . @ Détuter soec Frefes o Snes suggénes
Chromosome
Protein Data Rame lenmgunaa) :::;;:JI'I :;:It“h-“: domains # of domains)
AT2GSE1401 166 1TH4E 2 £ A0R1 Bsponse

S ADndan] prolen

1 E.-" 2 :|,|| FRO0SE5E(2)

Map Letations  chrem  map map type @ coordinales orientation attrib
3 2 AGI ALE_Sequence 1895007TE - TERE0SAT Dp Iprwand aeknis
- TIFEAT assemily_umit £3021 - 54400 bp Teverse
Map Links @ MapViewer  Sequence Viewer  Giowse
Polymorphism type polymorphism site  allele type O
SR 16 of SaTian indroan LITRRTROIATT
17 entri inseriion Infron uninawn
|se all} insarkon mtron LR
L insertian [ e LMW
4 GH-B4EH 2005831 nsaton indrod [Flpe et
rasowsk 428300 Subattuticn promober Linknown
Crssowski_4 3005 subsiiution intron LMW
subsifubon exon LMW
subsiifution Exnn LInknouwn
4 1 T42 subsiulon ion WnAnCwT
substitution o LIMSCn:Jaum
5 PERLDY SLbatiilion Foie] LT
PERLD 5 substilution o Lo
SALK_O037 B INSerbon o LRI
SALK 106500 47 B0 x  inseriion FCATICH T TR
Gefmplasm name polymorphisms background siock name salect

SALK

SALK 106602

Showing 15 of SALK 108502
15 entries

Elfal . [c €

Figure 11: Les caractéristiques de la protéine L(http//www.arabidopsis.org)

(1: tableaux pour montrer les caractéristiques de L2 : endroit de carte représenté«
géne modele qui codant la protéine LE. : le lien de carte, 4le polymorphism

[I.1 La base de données TAIR représentée la protéine LE

Chr2:18959078. .18950547

b

18960k

Protein Coding Gene Hodels
AT2G46140.1 (T2_(4_Star))

—

Figure 12 : Carte représenté le ce modeéle qui codent la protéi

LEA(http//www.arabidopsis.org)
*Description: Protéine abondante d'embryogenéese enr

* fonctions : inconnu de fonction molécula
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* impliqué dans : réponse a la dessiccation, findéeeloppement d'embryon dans la

dormance de graine.

*situé dans : membrane de plasma.
*exprimé en : 24 structures de plante.
*exprimé pendant : 15 étapes de croissance.

*contient INTERPRO domain/s : effort de I'eau ethrdine hypersensible de réponse
(INTERPRO : ipr013990), protéine abondante d'emipey@se en retard, groupe 2
(INTERPRO : ipr004864).

*la ma meilleure allumette de protéine de thaiafrabidopsis est : Protéine abondante
d'embryogenése en retard (TAIR : AT1G01470.1

Détail d'annotation :

Séquence d’ARN : protéine intégral génomique d’ADNc
Rangées d'Un-canal :

Nom d'élément de matrice :

266581_AT.

14786_AT.

avg. Intensité de signal (erreur de norme) :
275.271 (9.904).

69.814 (15.866).

avg. Percentile de signal (erreur de norme)
65.794 (0.522).

36.181 (2.179).

Chromosome : 2

Données de protéine :
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Tableau IV : Les caractéristiques de la protéine LEA

Nom longueur| poids point Domaines
moléculaire| isoélectrique
AT2G46140.1 166 17846.2 4.3281 Effort de I'ead@maine

hypersensible de réponse :

IPRO13990 (1)

Protéine

d'embryogenése en reta
LEA-14 : IPRO04864 (2)

abondant

AY %4

Endroits de carte :

Tableau V : Endroit de carte représenté le gene modéleagiant la protéine LEA

Chromosome, Map type de carte Coordonnées Orientation
2 Adl carte 18959078 - | vers l'avant
nuc_sequene 18960547 bp
2 T3F17 assembly nit | 3021- inverse
64490
bp
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Tableaux VI: Polymorphisme de la protéine LEA

Polymorphisme| Nom Type emplacement type d'allele
de
polymorphisme
Montrant 15 dg GK-263D06-014927 Insertion Intron inconnu
17 entrees (voi GK-263E04-014927 Insertion Intron inconnu
tous)
GK-723D05-025364 Insertion Intron inconnu
GK-830C12-025706 Insertion instigateur inconnu
GK-846H12-025831 Insertion Intron inconnu
ossowski_439303 Substitution instigateur inconnu
ossowski_439305 Substitution intron inconnu
PERL0411738 Substitution exon inconnu
PERLO411741 Substitution | exon inconnu
PERLO0411742 Substitution| exon inconnu
PERLO0411744 Substitution exon inconnu
PERLO0411745 Substitution| exon inconnu
PERLO0411746 Substitution exon inconnu
SALK 037206.51.85.% Insertion instigateur inconnu
SALK_106690.47.80.X Insertion instigateur inconnu
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lll. Les étapes de la recherche dans la base de dues PDB

Dans cette recherche on va préciser les prot@oesce- la on va choisir une base
de données protéique PDB (protéine Data Bank) faing une comparaison correcte entre

les deux bases de données, la recherche compeeéthfees suivantes :

- Etape 01 : La précision de la base de données PDB.

RCSBRDD - 1¥VC: Solubion ¥ | by Victorjomgensel - Googhe— % | Fre= -]
AL e e A B & [P 46 @ 3 & B

& Les plonvitds oF Gelerie de comporante. (@ Betuter peec Firefox 8 Sites nuggevts

RCSE PDE Deposil = Search=  Visugize =  Analpe = Downioad =  Leam =  Moe =

PDB :

PROTEIN DATA BANK M2 Achvantad Burch | b by Annctibiona
FEDE @0t milime i [nvodeo B
SAnst e Sums E;-. _‘-._3.;-11\- m "-\-_'*E"f.-" ~'-|-|1'-I'nr|:':$'n'.-.:| iy Struc I* Semdarity ":*I-_-! el
Literatiae a b C d =] f g
1 YYC I Cesptiny Fes - [RORERISEETEEES
Seclution Structure of a putative lale embryogenesis abundant (LEA) pretein
At2945140.1

Macromolecule Annotations for the Entities in PDB 1YYC

CATH Calabass [version 4 O O Homepage

Domain Annotation: CATH €—— ]

Al TyyeAd? | Mainty Up-dgumn $ingle alpha-nelices involved in colled-colls or olhaer helix- helix
Alpha Bundle intertaces

@ |0 € @] =z

Figure 13: La banque de doéePDB contient un menue varie pour présentée LEA
(WWW.rcsb.org/pdb)

(a : structure summary, b : 3D view, ¢ : annotatibnséquence , e : séquence

similarity,f :structure similarity,g : experimeri/:annotation de LEA).
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- Etape 02 : L'utilisation du code At2g46140.1 spiécié a la protéine cible LEA.

! RCSE POB - 1Y Sofutior. | 1 Victor Jongeneel - Googhe . % |4

g

o
i ]
a
-
>
L]
1]

[ 4} 1) s rerbiorg peibs evplosed macraMoiiculsDita.do vt ctuneld =1 1T & [P Recten

8 Les pior vitites 8 Galeie de compousnts () Dfbuter aves Findon 7 Sies suggéits

Protein Family Annetation €—— 2 Piam Datatase Homepage

A PFO3164 LEA_2 Labe embiyogensai Abufdant probein Famity

Gene Product Annotation €—— 3 Gene Ototogy Consortum Homepage

Figure 14: annotation de macromolécule pour les entités BaR®B 1yyc
(WWW.rcsb.org/pdb)

(1 : 'annotation de la protéine LEA, 2 : 'annatat de la famille de protéine, 3 :
I'annotation de produit de géne).
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- Etape 03 : Apres I'étape passée on trouve une YEgB qui présente un menu varié
(structure, 3D view, annotation....)

| Remesiated Sequence - 1¥.- a".‘"é"my-' x| ¥ [ ]
&0 oy el g et v e b et 1Y C 2 ¢t 0@ 3+ a0 =

& Lesplot vtes o) Gelene de compozants . @ Dtbuter svec Firelen 78 Saes suggids

Doanioad =
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Figure 15: La banque de donnée PDB pour montrer la stractecondaire de LEA
(WWW.rcsb.org/pdb)

(1 : information de chaine A).
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Résultats et discussion

Etape 04 : A chague fois on va ouvrir les pagemdaue et enregistrer les pages

par leur ordre.
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Figure 16: La banque de donnée PDB représentée la strusiturarité de LEA.

[1l.1 La base de données PDB représentée la prot@rLEA ;

A) ANNOTATION

1YYC

Structure de solution d'une protéine abondante #8240.1 d'embryogenese (LEA) en

retard putative

Tableaux VII : Description de domaine 1yycAO01 de la chaine Al.

Chaine | Domaing Classe Architecture Topologie
Al Principalement Vers le haut de Choisir les alpha-spiralgs
alpha vers le bas impliqguées dans les enroulements
1lyycAO1 i .
empaqueter enroulés ou d'autres interfaces|de

spirale
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Résultats et discussion

Tableaux VIII: Détermination de la fonction de la chaine A.

Chaines Polymere Fonction Processus Composant
moléculaire biologique cellulaire
A protéine Aucun Réponse a la-Cytosol
abondante dessiccation
-Membrane de
d'embryogenése
plasma
enretard
putative (lyyc : -Apoplast
A)

B) Similarité de structure

Options d'affichage

*Chaines uniques actuellement de visionnement serie

*Rapports d'ordre et de structure. Permettre a dimoégarder des annotations dans 3D.
*Réduction de redondance et groupement d'ordreaiidegles résultats de groupement
pour 1YYC.

*Enchainer A : protéine abondante d'embryogenesetard putative.

Information de chaine

Polymeére : 1

Longueur : 174 résidus

Type a chaines : polypeptide (L)

Référence : UniProtkB (082355).
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Résultats et discussion

Annotation Détails

Structure secondaire : DSSP 18% hélicoidal (2 lgsira32 béta feuillg
des résidus)

A1

42% (11 rives ; 74 résidus)

Vue a chaines d'ordre :
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FOEGHHHHHHLEASADEKVVEEKASVISSLLDKAKGFFAEKLAMIPTPEATVDDVDFRGVTRI
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V

FOEGWVDYHARVS VENPYSOS IPICOQISYILKSATRTIASGTIPDPGSLVGSGTTVLDVPVEY:
POEgy 70 80 a0 100 110 120
DSsP _‘Vﬂ'\.tﬁlu - - s .

FREYS AVSLMEDMCTDWD IDYQLDIGLTFDIPVYVVGDITIPVSTOQGEIKLPSLRDFF

POE 155 ' 130 ' 140 ) 150 ) 160 ) 170 174

DSSP Legend
E beta strand

=y, T turn

— 2P No secondany structure assigned

ﬂ B: beta bridae

5. bend
oW i H: alpha helix

Structure secondaire de DSSP

Dictionnaire de structure secondaire de protéineconnaissance des structures des

dispositifs hydrogene-collés et géométriques.

C) Structure summury

DOI: 10.2210/pdblyyc/pdb

Classification : fonction inconnue de génomiquedurale

*Organisation : Thaliana d'Arabidopsis
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Résultats et discussion

*Systeme d'expression : synthése sans cellule
Instantané expérimental de données :

* Méthode : Solution RMN.

* Conformer a calculé : 100.

*Conformer a soumis : 20.

*Critéres de sélection : Fonction de cible.
Littérature :

lyyc

Structure de solution d'une protéine abondante 46240.1 d'embryogenése (LEA) en

retard putative.
Macromolécules
*Poids de structure totale : 18859.50

Tableaux IX : La protéine abondante d’Arabidopsis thaliana.

Entités de macromolécule

Molécule Chaines longueur organisat|afétail

protéine abondanteA 174 Arabidopsis) Noms de géne |:
d'embryogenése en retard thaliana At2g46140
putative T3F17.21

Validation de structure

Le rapport de validation n'est pas disponible atre entrée RMN
D) Expérience

*Données expérimentales RMN de solution.

*Détails expérimentaux.
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Résultats et discussion

Tableau X : Données expérimentales RMN de solution

Etats d'échantillon

Prélever le contenu BRI-Tris de 10 millimetre€01millimetres de Na ClI, 10
millimetres DTT, pH 7.0, 90% H20, 10% D20

Dissolvant 90% H20,10% D20

Concentration ionique n/a

Ph 7.0

Pression latm

Température 298.2

Expérience D_13C-separated NOESY, 3D_15N-sepandtedsSyY,
HNCACB, HN (CO) CACB, HCCHTOCSY, CCONH

Information de spectrometer

Fabricant Modele Intensité de champ
Varian INOVA 600.0
Bruker DMX 500.0

Amelioration RMN

Méthode recuit simulé, dynamigue moléculaire

Information RMN ensemble

Critéres de sélection de Conformer fonction deecibl

Conformers a calculé le nombre totdl00

soumis par Conformers

total de nombre 20
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Résultats et discussion

» La discussion :

D’aprés les résultats obtenus entre la base desédenTAIR (the Arabidopsis
information ressource) et la base des données FD&E&ne data base) il parait que la
protéine LEA présentée dans la base des donned?® @ahe facon différente a la fagon

de la présentation qui se trouve dans la PDB.

Les bases des données sont soit généralistes oalsges, les banques des données
généralistes offrant un ensemble hétérogéne dfimdbon pour but d’éviter les
redondances, et les bases des données spéciabgéegement plus homogenes établies
auteur d'une thématiqgue ou d'une méthode spécifigae production des données,

(www.mathon.com/coursTP bioinformatique).

Nous constatons que la recherche scientifique eXiggploitation des bases des
données riches, et ce que nous trouvons lors ddisktion de la base de données
spécifiqgue TAIR , une base des données en biotmmistamment mise a jour des données

génétiques et de biologie moléculaire pour le moAehbidopsis Thaliana.

TAIR, contrble, traite, conserve, maintient et deratces a I'ensemble des informations
génomiques, fonctionnelles, méthodologiques etidgbhphiques concernaArabidopsis
thaliana (Samson ,2002)

Les structures dans la PDB sont esseatielht déterminées par cristallographie aux

rayons X ou par spectroscopie RMN.

Protéine Data Bank ou PDB est une cothacthondiale de données sur la structure
tridimensionnelle, de macromolécules biologiqueof§ine), essentiellement et acide
nucléique, ces structures sont déterminées patallographie aux rayons X et
spectroscopie RMN, ces données expérimentales chdenentier et appartiennent au

domaine publicBernstein et al 2003) .

Les données expérimentale dans la PDB base des données TAIR sont déposées

par des biologistes et des biochimistes du montierast appartiennent au domaine public.

Par l'utilisation de protéine LEA comme modelaléterminer la forme présentée dans
TAIR et PDB, nous pouvons confirmer l'existence @babilité entre les bases des

données, ou ils ont présenté la protéine par degonfdifférentd Swareck,wiliks,2008).
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Conclusion

» Conclusion:

La base de données TAIR est considéré comme uerraostientifique riche de grande avoir
un impact positif sur la recherche scientifiquefemrnissant des informations riche et varié
par des Informations circulant dans le service dmalne scientifique et il nous permet de
recommander l'utilisation de la base de donnéesrmmomm outil efficace pour faciliter I'acces

a des informations spécifiques :

* La base de donnéd&sAIR pour la plante modele Arabidopsis Thaliana. Leandes
fournies par TAIR incluent l'ordre complet de gémoravec la structure de géne,
I'information sur le produit de géne, I'expressilengéne, les stocks d’ADN, les cartes de

génome, et les informations sur la communauté declaerche d'Arabidopsis.

* La banque de donnéd®B est une collection mondiale de données sur lactsire
tridimensionnelle (ou structure 3D) de macromolésulbiologiques : protéines,

essentiellement, et acides nucléiques.

» L'utilisation de la protéine LEA comme modéle, ebepermis de déterminée de la
déférence dans la fourniture des données entraska te données spécialisée TAIR et la

banque de données généraliste PDB

* La comptabilité entre la base de donn€@dR et la base de donnéP®B c'est-a-dire
chague base contient une présentation spécifique ladeprotéine LEA (Late

Embryogenesis Abundunt Protéine)
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Résumeé :

)

Le but de cette étude est de prouver gu’ilyna comptabilité dans I'exploitatiof

des données concernant la facon de présentatiomfdemations biologiques sur un prodyit

biologique quelconque (LEA).

Les résultats obtenus trouvent cette expressio utilisant la base de donnés
spécifigue (TAIR) destiné une espéce modeéle Argisto Thaliana dans le domairje
végeétale, et une banque de donnée générale désnpsote qui me preuve conforment Jue

pour une recherche scientifique a profonde, il faire recours des bases plus spécialisé.

Abstract:

The aim of this study is to prdkiat there is an accounting in the use of datatalpou

how the presentation of biological information ary diological product (LEA).

The results found that expression is using theipelatabase (TAIR) for a model species
Arabidopsis thaliana in the plant area, and a gématabase of proteins which show me

conform for a deep scientific research, it is neaggsmake use of the specialized databasgs
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