Voici la page BLAST pour faire des recherches sur des bases de données
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o Standard protein-protein BLAST [blastp
o PSL and PHLBLAST
« Search for short nearly exact matches

ITranslated BLAST Searches
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« Mucleotide query - Protein db [blasts]
« Protein query - Translated db [tblastn
o Nucleotide query - Translated db [tblast
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Your request has been successfilly submitted and put into the Blast Queve.

Query = sequenceinconnue (1815 ltters)

‘The request ID is [980306677-19690-30041
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The resuls are estimated to be seady in 26 seconds but may be done sooner

Flease press "FORMAT!" when you wish to check yout results. You may change the formatting options for yous tesult via the form below and press "FORMATI" again. You may also
sequest resuilts of a diferent search by entering any other valid zequest ID to see other recent jobs.
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synthase and cyclooxygenase) (PTGS2), mRNA

Locus NM_00DS63 4465 bp WA PRI 31-0cT-2000
DEFINITION Homo sapiens prostaglandin-endoperaxide synthase 2 (prostaglandin
G/H synthase and cyclooxygenase) (PTGSZ), WRNA.

ACCESSION  NH_D00963
VERSION NN 000963.1 GI:4506264
KEYVORDS

SOURCE human.

ORGANISN Homo sapiens
Eukaryota; Netazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Marmalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo.
REFERENCE 1 (bases 1 to 4465)

AUTHORS ~ Hla T and Neilson K.
TITLE Human cyelooxygenase-2 cDNA
JOURNAL  Proc. Natl. Acad. Sei. U.S.L. 89 (16), 7384-7388 (1992)
MEDLINE 52366465
PUEMED 1380156
REFERENCE 2 (bases 1 to 4465)
AUTHORS ~ Jonmes DA, Carlton DP, NoIntyre TH, Zimmerman GA and Prescott SH.

TITLE Molecular cloning of human prostaglandin endoperoxide Synthase type
I1 and demonstration of expression in response to cytokines
JOURNAL 3. Biol. Chem. 268 [12), 9049-9054 (1993)

MEDLINE 93232063
PUEMED 5473346
REFERENCE 3 (bases 1 to 4465)

I~ 111 000963 Homo sapiens prostaglandin-endoperoxide synthase 2 (prostaglandin G/H  Fublied, Protein, Related Sequences, Taxonomy, OMIM, LinkOut
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Voici un exemple pour faire une recherche à partir d’une séquence d’acides nucléiques.

Ceci est notre séquence inconnue et nous voulons en savoir plus sur elle.  

-Est-ce qu’elle est connue?


si oui 

Quelle est sa fonction ?


sinon 

Y a-t-il une séquence semblable qui pourrait nous aider à l’identifier ?

>Séquence inconnue 

ATGCTCGCCCGCGCCCTGCTGCTGTGCGCGGTCCTGGCGCTCAGCCATACAGCAAATCCTTGCTGTTCCC

ACCCATGTCAAAACCGAGGTGTATGTATGAGTGTGGGATTTGACCAGTATAAGTGCGATTGTACCCGGAC

AGGATTCTATGGAGAAAACTGCTCAACACCGGAATTTTTGACAAGAATAAAATTATTTCTGAAACCCACT

CCAAACACAGTGCACTACATACTTACCCACTTCAAGGGATTTTGGAACGTTGTGAATAACATTCCCTTCC

TTCGAAATGCAATTATGAGTTATGTCTTGACATCCAGATCACATTTGATTGACAGTCCACCAACTTACAA

TGCTGACTATGGCTACAAAAGCTGGGAAGCCTTCTCTAACCTCTCCTATTATACTAGAGCCCTTCCTCCT

GTGCCTGATGATTGCCCGACTCCCTTGGGTGTCAAAGGTAAAAAGCAGCTTCCTGATTCAAATGAGATTG

TGGAAAAATTGCTTCTAAGAAGAAAGTTCATCCCTGATCCCCAGGGCTCAAACATGATGTTTGCATTCTT

TGCCCAGCACTTCACGCATCAGTTTTTCAAGACAGATCATAAGCGAGGGCCAGCTTTCACCAACGGGCTG

GGCCATGGGGTGGACTTAAATCATATTTACGGTGAAACTCTGGCTAGACAGCGTAAACTGCGCCTTTTCA

AGGATGGAAAAATGAAATATCAGATAATTGATGGAGAGATGTATCCTCCCACAGTCAAAGATACTCAGGC

AGAGATGATCTACCCTCCTCAAGTCCCTGAGCATCTACGGTTTGCTGTGGGGCAGGAGGTCTTTGGTCTG

GTGCCTGGTCTGATGATGTATGCCACAATCTGGCTGCGGGAACACAACAGAGTATGCGATGTGCTTAAAC

AGGAGCATCCTGAATGGGGTGATGAGCAGTTGTTCCAGACAAGCAGGCTAATACTGATAGGAGAGACTAT

TAAGATTGTGATTGAAGATTATGTGCAACACTTGAGTGGCTATCACTTCAAACTGAAATTTGACCCAGAA

CTACTTTTCAACAAACAATTCCAGTACCAAAATCGTATTGCTGCTGAATTTAACACCCTCTATCACTGGC

ATCCCCTTCTGCCTGACACCTTTCAAATTCATGACCAGAAATACAACTATCAACAGTTTATCTACAACAA

CTCTATATTGCTGGAACATGGAATTACCCAGTTTGTTGAATCATTCACCAGGCAAATTGCTGGCAGGGTT

GCTGGTGGTAGGAATGTTCCACCCGCAGTACAGAAAGTATCACAGGCTTCCATTGACCAGAGCAGGCAGA

TGAAATACCAGTCTTTTAATGAGTACCGCAAACGCTTTATGCTGAAGCCCTATGAATCATTTGAAGAACT

TACAGGAGAAAAGGAAATGTCTGCAGAGTTGGAAGCACTCTATGGTGACATCGATGCTGTGGAGCTGTAT

CCTGCCCTTCTGGTAGAAAAGCCTCGGCCAGATGCCATCTTTGGTGAAACCATGGTAGAAGTTGGAGCAC

CATTCTCCTTGAAAGGACTTATGGGTAATGTTATATGTTCTCCTGCCTACTGGAAGCCAAGCACTTTTGG

TGGAGAAGTGGGTTTTCAAATCATCAACACTGCCTCAATTCAGTCTCTCATCTGCAATAACGTGAAGGGC

TGTCCCTTTACTTCATTCAGTGTTCCAGATCCAGAGCTCATTAAAACAGTCACCATCAATGCAAGTTCTT

CCCGCTCCGGACTAGATGATATCAATCCCACAGTACTACTAAAAGAACGTTCGACTGAACTGTAG


En appuyant sur BLAST! l’analyse de séquence est lancée.

Pour voir les résultats de cette recherche cliquez sur ce lien.


La première séquence apparaissant nous indique que la séquence inconnue est bel et bien connue.  La recherche nous indique que c’est la séquence codant pour la cyclooxygenase 2 (pghs2).  Avec le lien ouvert, plus bas dans la page vous pouvez regarder l’alignement.


Si vouscliquez sur le lien bleu vous irez directement sur la page de la séquence de la cyclooxygenase 2


Sur cette page, une tonne d’informations est disponible.


LA SÉQUENCE


LES LIENS POUR CERTAINES PUBLICATIONS


ET BIEN D’AUTRES

Allez voir !

Ces liens nous amènent à la page pour faire des recherches à partir d’une séquence d’acides nucléiques





Ces liens nous amènent à la page pour faire des recherches à partir d’une séquence d’acides aminés (protéine)





Chaque section possède son lien pour explications





La séquence est copiée dans cette boîte.





Ceci nous permet de choisir la base de données appropriée. Ici nous choisirons nr. Cette base de données contient les séquences d’acides nucléiques de


GenBank+EMBL+DDBJ+PDB 


GenBank : Base de données américaine


EMBL : Base de données européenne


DDBJ : Base de données japonaise


PDB : Banque de données possédant des coordonnées tridimentionelles de protéines connues





Pour obenir les résultats, cliquez sur la touche FORMAT!





Temps estimé pour l’analyse de la séquence inconnue











