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RefSeq (NCBI Reference Sequences)

But :
- produire une banque de référence pour les séquences génomiques, les ARN, les protéines
- éviter la redondance => choix d’une séquence représentative

Banques

- éviter la redondance > choix d une séquence représentative
- corriger les erreurs
- ajouter des informations par des processus automatiques ou l’intervention d’experts

Unknown
Model

Inferred
Predicted

Différents 
statuts Traitements automatiques

RefSeq and LocusLink: NCBI gene-centered resources.
Pruitt & Maglott. Nucleic acids research 29:137-140 (2001)

Provisional
Validated
Reviewed Séquences annotées par des experts

Informations complémentaires ajoutées

Type Accession  
format 

Méthodes Catégories 

génomique NC validation Séquences génomiques complètes

RefSeq (NCBI Reference Sequences)Banques

génomique NC_ validation Séquences génomiques complètes 
(chromosomes, organelles, plasmids)  

 NG_ validation Régions génomiques incomplètes 
 NT_ 

NW_ 
automatique Assemblage de contigs  

 NZ_ automatique Séquences provenant d’un projet de 
séquençage en cours  

mRNA NM_ validation  
 XM_ prédiction  Genome annotation 
RNA NR_ validation Transcrits non codants (ARN structuraux, 

pseudogènes transcrits )

2 161 000

2 237 000
pseudogènes transcrits…)

 XR_ prédiction Genome annotation 
protéique NP_ validation  
 XP_ prédiction Genome annotation 
 ZP_ prédiction Annotation des séquences NZ_ 
 

10 641 000
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Reviewed REFSEQ
LOCUS       NG_000002             909203 bp    DNA     linear   PRI 08-AUG-2002
DEFINITION  Homo sapiens immunoglobulin lambda locus (IGL@) on chromosome 22.
ACCESSION   NG_000002
VERSION     NG_000002.1  GI:18860922
KEYWORDS    .
SOURCE      Homo sapiens.

ORGANISM  Homo sapiens
Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo.

Banques

REFERENCE   1  (bases 1 to 909203)
AUTHORS   Hieter,P.A., Korsmeyer,S.J., Waldmann,T.A. and Leder,P.
TITLE     Human immunoglobulin kappa light-chain genes are deleted or

rearranged in lambda-producing B cells
JOURNAL   Nature 290 (5805), 368-372 (1981)
MEDLINE   81173034
PUBMED   6783958

...
REFERENCE   9  (bases 1 to 909203)

AUTHORS   Kawasaki,K., Minoshima,S., Nakato,E., Shibuya,K., Shintani,A.,
Schmeits,J.L., Wang,J. and Shimizu,N.

TITLE     One-megabase sequence analysis of the human immunoglobulin lambda
gene locus

JOURNAL   Genome Res. 7 (3), 250-261 (1997)
MEDLINE   97228902

Nombreuses 
références biblio

PUBMED   9074928
COMMENT     REVIEWED REFSEQ: This record has been curated by NCBI staff. The

reference sequence was derived from D86993.1, D86989.2, D86991.1,
D86994.1, D86996.1, D86998.1, D86999.1, D87000.2, D87002.1,
D87003.1, D87004.2, D87006.1, D87007.1, D87009.1, D87010.1,
D87011.2, D87013.1, D87014.1, D87015.2, D87016.2, D87017.2,
D87018.1, D87020.1, D87021.1, D87022.1, D87023.1, D87024.1,
D88269.2, D88270.2 and D88271.2.
Summary:  Immunoglobulins recognize foreign antigens and initiate
immune responses such as phagocytosis and the complement system...

Diminution de 
la redondance

Résumé sur le gène 
ou la région considérée

Protéine annotée dans RefSeq
LOCUS       NP_147707                 51 aa            linear   BCT 09-JUL-2001
DEFINITION  S ribosomal protein L39E [Aeropyrum pernix].
ACCESSION   NP_147707
VERSION     NP_147707.1  GI:14602199
DBSOURCE    REFSEQ: accession NC_000854.1
KEYWORDS    .
SOURCE      Aeropyrum pernix.

ORGANISM Aeropyrum pernix

Banques

ORGANISM  Aeropyrum pernix
Archaea; Crenarchaeota; Thermoprotei; Desulfurococcales;
Desulfurococcaceae; Aeropyrum.

REFERENCE   1  (sites)
AUTHORS   Kawarabayasi,Y., Hino,Y., Horikawa,H., Yamazaki,S., Haikawa,Y., ...
TITLE     Complete genome sequence of an aerobic hyper-thermophilic

crenarchaeon, Aeropyrum pernix K1
JOURNAL   DNA Res. 6 (2), 83-101 (1999)
MEDLINE   99310339
PUBMED   10382966

REFERENCE   2  (residues 1 to 51)
AUTHORS   NCBI Microbial Genomes Annotation Project.
TITLE     Direct Submission
JOURNAL   Submitted (19-JUN-2001) National Center for Biotechnology

Information, NIH, Bethesda, MD 20894, USA
FEATURES Location/QualifiersFEATURES             Location/Qualifiers

source          1..51
/organism="Aeropyrum pernix"
/db_xref="taxon:56636"

Protein         1..51
/product="S ribosomal protein L39E"

CDS             1..51
/gene="APE1087a"
/coded_by="complement(NC_000854.1:691740..691895)"
/transl_table=11

ORIGIN      
1 marnkplgrk lrlaralksn raipvwvvir tsrrirfnll rrhwrrsklk v

//
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Quelques banques majeures

• Séquences

Banques

Séquences
– nucléiques

– protéiques

– mixtes

• Structures

• Familles domaines et sites protéiquesFamilles, domaines et sites protéiques

• Ontologie

• Cluster de transcrits

Les banques de structures

La Protein Data Bank (PDB) La Protein Data Bank (PDB) 

Banques

• Séquences
• Structures secondaires

C d é t i

http://www.rcsb.org/pdb/

• Coordonnées atomiques

Dépôt obligatoire des coordonnées à la PDB avant publication
=> LA banque de structures
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PDB

Banques

PDB

http://www.rcsb.org/pdb/

Banques dérivées

• SCOP (Structural Classification Of Proteins)

Banques

•(a/b) Mainly parallel beta sheets (beta-alpha-beta units) 
•(a+b) Mainly antiparallel beta sheets (segregated alpha and beta regions) 
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Banques dérivées

• CATH (Protein Structure classification)
Cl ifi ti hié hi

Banques

Classification hiérarchique :

- Class (C)

- Architecture (A) : arrangement spatial des struct secondaires (sans 
regarder connexions)

- Topology (T) : prise en compte des connexions

- Homologous superfamily (H) : existence d’un ancêtre commun

Banques

 Séquences 
 nucléiques
 protéiques
 mixtes

 Structures
 Familles domaines et sites protéiques Familles, domaines et sites protéiques
 Ontologie
 Cluster de transcrits
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PROSITE

 banque de motifs et de profils caractéristiques de domaines, de q p q ,
sites ou de familles de protéines

(Amos Bairoch, Swiss Institute of Bioinformatics)

 Conservation  signification biologique :
 site actif d ’une enzyme
 site de fixation :

 ions métalliques
 ADN
 ADP/ATP, GDP/GTP
 protéine...

 cystéines impliquées dans un pont disulfure…

Motif

Bon motif > retrouver toutes les protéines appartenant à la famille et

1) alignement d’une famille 
2) définition du motif
3) test sur Swiss-Prot

Bon motif => retrouver toutes les protéines appartenant à la famille et 
uniquement ces protéines.

« Faux positif (false positive)  » : 
protéine prédite comme ayant le motif mais qui n’appartient pas à la famille 

« Faux négatif (false negative) » : 
protéine prédite comme n’ayant pas le motif mais qui appartient à la famille
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Description du Pattern

A bi ï é Ambiguïtés : 
x =>   un acide aminé quelconque
[ALT] =>   Ala ou Leu ou Thr
{AM}  =>   un acide aminé quelconque sauf Ala ou Met

 Répétition d’un acide aminé
x(3)  : équivaut à x-x-x
x(2 4) : équivaut à x x ou x x x ou x x x xx(2,4) : équivaut à x-x ou x-x-x ou x-x-x-x

Exemples:
[AC]-x-V-x(4)-{ED}.   =>  [Ala or Cys]-any-Val-any-any-any-any-{any but Glu or Asp}
A-x-[ST](2)-x(0,1)-V.  =>  Ala-any-[Ser or Thr]-[Ser or Thr]-(any or none)-Val

ID ZINC FINGER C2H2 1 PATTERN

PROSITE (Prosite.dat)

ID   ZINC_FINGER_C2H2_1; PATTERN.
AC   PS00028;
DT   APR-1990 (CREATED); JUN-1994 (DATA UPDATE); SEP-2006 (INFO UPDATE).
DE   Zinc finger C2H2 type domain signature.
PA   C-x(2,4)-C-x(3)-[LIVMFYWC]-x(8)-H-x(3,5)-H.
NR   /RELEASE=50.7,232345;
NR   /TOTAL=8007(1371); /POSITIVE=7856(1251); /UNKNOWN=6(5);
NR   /FALSE_POS=145(115); /FALSE_NEG=32; /PARTIAL=3;
CC   /TAXO-RANGE=??E?V; /MAX-REPEAT=35;
CC   /SITE=1,zinc; /SITE=3,zinc; /SITE=7,zinc; /SITE=9,zinc;
CC   /VERSION=1;
DR   Q24174, ABRU_DROME , T; Q9P8W3, ACE1_TRIRE , T; O14258, ACE2_SCHPO , T; 
DR   P21192, ACE2_YEAST , T; Q9H2P0, ADNP_HUMAN , T; Q9Z103, ADNP_MOUSE , T; 
DR   Q9JKL8, ADNP_RAT   , T; P07248, ADR1_YEAST , T; P39413, AEF1_DROME , T; 
..
3D   1YUI; 1YUJ; 1ARD; 1ARE; 1ARF; 1PAA; 2ADR; 1NCS; 1ZFD; 2DRP; 1ZAA; 1AAY; 
3D   1A1F; 1A1G; 1A1H; 1A1I; 1A1J; 1A1K; 1A1L; 1SP1; 1SP2; 1ZNF; 2GLI; 1UBD; 
3D   1ZNM; 3ZNF; 4ZNF; 1BBO; 1TF3; 1TF6; 5ZNF; 7ZNF; 
DO   PDOC00028;
//
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InterPro
 InterPro (http://www.ebi.ac.uk/interpro)

Integrated Resource of Protein Domains and Functional Sites

 Banque qui intègre plusieurs banques de :
 motifs
 domaines 
 familles protéiques
 repeats
=> couvre ~80% des entrées Uniprotp

 Recherche
 par interrogation sur le texte
 par InterProScan (comparaison d’une protéine à la banque)                 

http://www.ebi.ac.uk/interpro

InterPro
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Organisation de la banque InterPro
 Relations parents-enfants :

“parent” : motifs qui décrivent une famille

“enfant” : motifs spécifiques d’une sous-famille 

Organisation de la banque InterPro

 Relations “contains/found in” :/
 “found in” : un domaine peut être trouvé dans différentes familles 

Ex: le domaine IPR000130  est trouvé dans 15 familles de protéines : neprilysin, astacin… 

 “contains” : une famille protéique peut être multidomaine



10

Une entrée InterPro

…

Protein matches for protein BCL6_HUMAN(P41182) 

Interpro

from the the UniProt/Swiss-Prot database. 
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Interproscan (sequence search)

Interproscan (sequence search)
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Banques

 Séquences 
 nucléiques
 protéiques
 mixtes

 Structures
 Familles domaines et sites protéiques Familles, domaines et sites protéiques
 Ontologie
 Cluster de transcrits

http://www.geneontology.org/Gene Ontology (GO)

Ontologie : 
spécification des concepts d’un domaine et de leurs relations

GO => appliqué à la connaissance du rôle des gènes et des protéines

Avantages :
La standardisation :

la définition claire d’ ne fonction→ la définition claire d’une fonction
→ la génomique comparative au niveau fonctionnel 

Les descriptions concises et non ambigües peuvent être exploitées par un 
logiciel et par un humain…
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http://www.genedb.org/amigo/perl/go.cgi

The GOA project :

GoA

to provide high-quality GO annotations to proteins in the UniProt Knowledgebase
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Banques

 Séquences 
 nucléiques
 protéiques
 mixtes

 Structures
 Familles domaines et sites protéiques Familles, domaines et sites protéiques
 Ontologie
 Cluster de transcrits

 Banque de clusters de transcrits (regroupés par gène d’un même 
organisme)

 limiter la redondance des séquences d’ARNm et d’EST de GenBank
 meilleure information sur le gène

 confrontation des EST chevauchantes
 données sur l’expression du gène (tissus, stade de développement, conditions 

physiologiques)
 données sur le splicing alternatif

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/entrez/query.fcgi?db=unigene



15

UniGene
Animaux:

 Anopheles gambiae

 Bos taurus

 Danio rerio

Drosophila melanogaster

1) Filtrage des séquences
 recherche des contaminants (E. coli, vecteurs de 
clonage)
 recherche des repeats, régions de faible complexité
 élimination des séquences de moins de 100 pb  Drosophila melanogaster

 Homo sapiens

 Mus musculus

 Rattus norvegicus

 Xenopus laevis…

Plantes:
 Arabidopsis thaliana

 Hordeum vulgare

 élimination des séquences de moins de 100 pb
informatives

2) Clusters initiaux
 comparaison ARNm/ARNm

3) Ajout des EST
 comparaison EST/clusters initiaux
 Comparaison EST/EST

4) Réunions de clusters
2 clusters contenant des EST non chevauchants mais

 Oryza sativa

 Triticum aestivum

 Zea mays…

2 clusters contenant des EST non chevauchants mais 
provenant d’un même clone (extrémité 5’ et 3’) sont 
réunis

5) Elimination de certains clusters
les clusters doivent contenir au moins une séquence 
correspondant à la région 3’ du gène

UniGene Hs.449884     Homo sapiens   complexin 4 CPLX4

P Has similarity to known Proteins
(after translation)

A Contains a poly-Adenylation signal
M Clone is putatively CDS-complete 
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Conclusions

 Effort d’intégration des données

Une quantité énorme de données hétérogènes

 Des banques généralistes incontournables :
Genbank / EMBL / DDBJ
Uniprot, Refseq
PDB

ff g
(ex : Interpro, Go, banques génomiques)

 Effort de validation (Swissprot, RefSeq) 

 Effort de diminution des redondances
(ex : RefSeq, Unigene)


