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Instituts, banques de données et services ’

e |Instituts ou centres, ex: NCBI, EBI, ...

lim nih.gov

S NCBI Resources © How To &

SNCBI

National Center for
Blolsennology Information

o COVID-19 is an emerging, rapidly evolving situation.
Public health information (COC) | Research information (NIH) | SARS-Cov-2 data (NCBI) | Prevention and treatment informatio

NCBI Home
Resource List (A-Z)
All Resources
Chemicals & Bioassays
Data & Software
DNA & RNA
Domains & Siruciures
Genes & Expression
Genetics & Medicine
Genomes & Maps
Homology
Literature
Proteins
Sequence Analysis

. Doy
Training & Tutorials

Variation

All Databaset~ ‘

Bangues de données, ex: UniProt, Pfam, PubMed, ...
Services, ex: BLAST, InterProScan, ...

EBI
European Bioinformatics Institute
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Sign in to NCBI
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# EMBL-EBI

A Services & Training

O About us ‘ EMBL-EBI

EMBL-EBI

The home for big data in biology

Welcome to NCBI

The National Center for Biotechnology Information advances sclence and health by providing a

Explore dozens of biological data resources with our Search service.
blomedical and genomic information.

All

About the NCBI | Mission | Organization | NCBI News & Blog

Example searches: blast keratin bfla | Build query
Submit Download Lear

Deposit data or manuscripts
into NCBI databases
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The thousands of viruses living in your gut

National Center for Biotechnology Information



Banques de données

GenBank, EMBL, ...
. Séguences nucléiques

UniProt (séquences protéiques) fusion de :
. trEMBL : traduction automatique des séq. nuc.)
. SwissProt : Séquences protéiqgues expertisées (Reviewed)

PubMed, PubMedCentral, ... : articles de la litératures bio-médicale

GEO : Gene Expression Omnibus

. dépobt des données d’expression des genes (microarray +
RNAseq)

SRA : dépbt pour les données de séquencage NGS

OMIM : maladies génétiques humaines

SNP : Single Nuclotide Polymorphism

dbVar : Variant en nombre de copies CNV (Copy Number Variation)
Taxonomy



BLAST 10

« Basic Local Alignment Search Tool

« Recherche dans une banque de séquences (Séquences
«Subject») des séquences similaires a une séquence
requéte «Query»

« Parametres (en entrée du programme) :
. Séquence Query
. banque dans laquelle faire la recherche
. type de recherche

blastp : séquence Query protéique —» banque de séquences protéiques
bastn : séquence Query nucléique —» banque de séqg. nuc.

blastx : nuc. traduite en séq. prot. - banque prot.

tblastn : prot. - banque nuc. traduites en protéines

tblastx : nuc. traduite en prot. » banque nuc. traduites en prot.

. Systeme de score pour les substitutions (ex : A/T
ou I/L) et les insertion/délétions



BLAST

Stan

blastn blastp blastx tblastn thlastx

Enter Query Sequence

BLASTP programs search

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) & ciear Query subrange @&
=0sProt Evain | |
MERNKFASKMSQHYTKTICIAVVLVAYVLFSLSSAAAAGSGAAVSVOALEALLEFK

NGVADD

PLGVLAGWRVGKSGDGAVRGGALPRHCNWTGVACDGAGQWVTSIQLPESKL To | |

Or, upload file Browse... | No file selected. e

Job Title | |

Enter a descriptive title for your BLAST search 9

[ Align two or more sequences @

Choose Search Set

Database | Non-redundant protein sequences (nr) v |@
Organism
Uprtginnal | =nter organism name or id--completions will be suggested |E| exclude
Enter organism commoen name, binomial, or tax id. Cnly 20 top taxa will be shown. 9
Exclude [ ] Models (XM/XP)[_] Non-redundant RefSeq proteins (WP) [_| Uncultured/environmental sample sequences
Optional

Program Selection

Algorithm () Quick BLASTP (Accelerated protein-protein BLAST)
@ blastp (protein-protein BLAST)
() PSI-BLAST (Position-Specific lterated BLAST)
() PHI-BLAST (Pattern Hit Initiated BLAST)
() DELTA-BLAST {Domain Enhanced Lookup Time Accelerated BLAST)
Choose a BLAST algorithm @

BLAST | Search database nr using Blastp (protein-protein BLAST)

E' Show results in a new window

<+ Algorithm parameters




BLAST Résultats (1)

DLMAII MESUILS

Edit and Resubmit Save Search Strategies p Formatting options

p Download YoullflF} How to read this page Blast report description

Job title: OsProt

RID C257W7CE016 (Expires on 03-10 16:48 pm)

Query ID |cl|Query_213809
Description OsProt
Molecule type amine acid
Query Length 1183

Database Name nr
Description All non-redundant GenBank CDS translations+PDB+SwissProt+PIR+PRF

excluding environmental samples from WGS projects
Program BLASTP 2.6.1+ P Citation

Cther reports: P Search Summary [Taxonomy reportsi [Distance tree of results] [Multiple alignment] [MSA viewer]

(=) Graphic Summary

{=) Show Conserved Domains

i 125 250

HQuery seq
% lewcine-rich repeat £

leucine-rich repeat {3

Substrate binding site
Leucime-rich repeats

Specific hits I

Superfanilies

[ Analyze your query with SmartBLAST

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

378 S00 625 750 &75 inan 1125 1183

lewcine-rich repeat {TF lewcine-rich repeat {

leucine-rich repeat <73 leucine-rich repeat {3 leucine-rich repeat {3
leucing-rich repeat <=3 leucine-rich repeat < leucine-rich repeat <
leucine-rich pepeat {3 leucine-rich repeat {7F leucine-rich repeat {3 leucine-rich repeat {3
leucine-rich repeat "% leucine-rich repeat {7 leucine-rich repeat 3 leucine-rich repeat <>
leucing-rich repeat <=3 leucine-pich pepeat €  leucine-rich repeat {5

leucine-rich repeak 3 leucine-rich repeat {3

leucine-rich repeat

leucine-rich repeat ¢
ATP binding site

Substrate binding site
Leucing-rich repeats

LRR_RI LRR_RI { PKc_like superfamily )

Distribution of the top 101 Blast Hits on 100 subject sequences &

Mouse over to see the title, click to show alignments

W =40

|
1

Color key for alignment scores

.40-5[} HSU-SU .80-20[} .:-:200
1 I 1 J 1
200 400 600 800 1000

12



BLAST Résultats (2) : liste

(= Descriptions

Sequences producing significant alignments:
Select: All None Selected:0

11 Alignments

o

Max
score

Description
PREDICTED: LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase FLS2 [Oryza sativa |aponica Gre 2372
O5]NBa0058K23.7 [Oryza sativa |aponica Group] 2357
hypothetical protein Os| 16186 [Oryza sativa |aponica Grou 2352
HO313F03.16 [Oryza sativa Indica Group] 2326

hypothetical protein Osl 17436 [Oryza sativa Indica Group] 2055

PREDICTED: LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase FLS2 [Oryza brachyanthal 1855

PHO1B019A14.19 [Phyllostachys edulis] 1638

LRR receptor-like serinefthreonine-protein kinase FL52 [Dichanthelivm oligosanthes] 1560

PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: LRR receptor-like serinefthreonine-protein kinase FLS2 [£ 1552

LRR receptor-like serinefthreonine-protein kinase FL52 [Aegilops tauschii subsp. tauschii] 1536

hypothetical protein SORBIDRAFT 06g028760 [Sorahum bicolor] 1534

LRR receptor-like serinefthreonine-protein kinase FL52 [Aegilops tauschiil 1513

PREDICTED: LRR receptorlike serine/fthreonine-protein kinase FL52 [Zea mays] 1496

predicted protein [Hordeum vulgare subsp. vulgare] 1474

PREDICTED: LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase FLS2 [Brachypodium distachyo 1467

LRR receptor-like serinefthreonine-protein kinase FLS2 [Ananas comosus) 1267

EEEEECEEEEEEEEEEE

Total
score

2372
2357
2352
2326
2055
1855
1638
1560
1552
1536
1534
1513
1496
1474
1467
1267

E:Eg ‘I."Eilzl..IE' Ident
100% 0.0 100%
99% 0.0 100%
99% 0.0 99%
99% 0.0 99%
99% 0.0 90%
96% 0.0 B6%
99% 0.0 74%
99% 0.0 69%
96% 0.0 73%
96% 0.0 72%
96% 0.0 70%
96% 0.0 71%
96% 0.0 69%
91% 0.0 72%
96% 0.0 68%
96% 0.0 56%

Accession

AP 015634951.1

CAED2151.2
EAZ32006.1
CAHBE341.1
EEC78020.1

AP 015691635.1

CCI55350.1
OEL23707.1

XP 012703334.2

XP 020161897.1

XP 002448543.1

EMTO019285.1

AP 008668880.1

BAJBS141.1
AP 010227269.1

AP 020103276.1

13




BLAST Résultats (3) : alignements

©Alignments

[SiDownload v GenPept Graphics
PREDICTED: LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase FLS2 [Oryza sativa Japonica Group]
Sequence ID: XP_015634951.1 Length: 1183 Number of Matches: 1
=3 §ee 2 more li[[ejgl

Range 1: 1to 1183 GenPept Graphics
Score Expect Method Identities Positives Gaps
2372 bits(6147) 0.0 Compositional matrix adjust. 1183/1183(100%) 1183/1183(100%) 0/1183(0%)

Query 1 MERNKFASKMSQHYTKTICIAVVLVAVLFSLSSAAAAGSGAAVSVQLEALLEFKNGVADD 60
MERNKFASKMSQHYTKTICIAVVLVAVLFSLSSAAAAGSGAAVSVQLEALLEFKNGVADD
Sbjct 1 MERNKFASKMSQHYTKTICIAVVLVAVLFSLSSAAAAGSGAAVSVQLEALLEFKNGVADD 60

Query 61  PLGVLAGMRVEKSGDGAVRGGALPRHCNWTGVACDGAGQVTSIQLPESKLRGALSPFLGN 120

*")¢ " jmDownload v GenPept Graphics

Quer

sb;c PHO1B019A14.19 [Phyllostachys edulis]

Soar Sequence ID: CCI55350.1 Length: 1187 Number of Matches: 1

Range 1: 4 to 1187 GenPept Graphics

Score Expect Method Identities Positives Gaps
1638 bits(4241) 0.0 Compositional matrix adjust. 887/1201(74%) 988/1201(82%) 43/1201(3%)
Query 9 KMSQHYTKTICIAVVLVAV-LFSLSSAAAAGSGAAVSVQLEALLEFKNGVADDPLGVLAG 67
- YT ++ V VA+ L + ++AA A + A+VSVQLEALL FK GV DPLG L+
Sbjct 4 RKKTRYTSLLPVLAVFVALFLAAPATAAVAVADASVSVQLEALLAFKKGVTADPLGALSN 63
Query 68 WRVGKSGDGAVRGGALPRHCNWTGVACDGAGQVTSIQLPESKLRGALSPFLGNISTLQVI 127
W VG LPRHCNWTG+AC G G VTSIQ ES+LRG L+PFLGNISTLQ++
Sbjct 64 WTVGAGDAARGG - -GLPRHCNWTGIACAGTGHVTSIQFLESRLRGTLTPFLGNISTLQIL 121
Query 128 DLTSNAFAGGIPPQLGRLGELEQLVVSSNYFAGGIP------cccmmm e e e e 163

DLTSN F G IPPQLGRLGELE+L++ N F GGIP
Sbjct 122  DLTSNGFTGAIPPQLGRLGELEELILFDNNFTGGIPPEFGDLKNLQQLDLSNNALRGGIP 181

—Auery 164 _ SSICNCSAMWAL AL NVNNI TGATPSCTGDI SNI FTEEAYI NNIDGEI PPSMAKI KGTMVY 223




Alignement :
AACT--GGTAACCG

AGCTACGGT--CCG

me=)  Calcul d'un score

Le score de |I'alignement doit prendre en compte toutes les positions
alignées : identités, substitutions et indels. Chacun de ces
événements va recevoir un poids, appelé score élémentaire s.. Le
score de I'alignement correspondra a la somme des scores
élémentaires correspondant aux positions alignées.

[ exemple: | = 14
5= Zse(’) Se identité = +2 —> S=09
i=1 Se substitution = -1

. Se indels = -2
Ou | est le nombre

de positions
alignées



Etant donné un systeme de score, garantit I’obtention de I'alignement optimal

Hypothese : I'évolution est parcimonieuse
Signification: pour trouver I'alignement optimal, I'algorithme va rechercher le
chemin permettant de passer d'une séquence a |I'autre avec le minimum de

changements

Deux types de score en fonction des algorithmes :

» score d’homologie: la valeur du score diminue avec le nombre de différences
observées entre les deux séquences

e score de distance: la valeur du score augmente avec le nombre de
différences observées entre les deux séguences

Score d’homologie Score de distance

Exemples de systemes de scores|———
identite +1 0

mismatch -1 +1

indel -2 +2




Trois types d’algorithmes d’alignement de deux séquences:

» alignement global (proposé en premier par Needleman and
Wunsch). Les séquences vont étre alignées sur toutes leurs
longueurs (du premier au dernier résidus). Utilisé quand les

séquences ont a peu pres la méme longueur

* alignement semi-global (pas de pénalités des gaps aux
extrémités). Utilisé quand une séquence est plus courte que
I’autre ou quand on recherche des chevauchements aux

extrémités.

ou

e alignement local (connu comme |'algorithme de Smith and
Waterman). L'algorithme recherche les deux sous-régions les plus
conservées entre les deux séquences. Seulement ces deux

régions seront alignées.



Comment ca marche ?

Prenons comme exemple deux séquences X et Y de longueur M et N :

AGTCCATC M=8
TCCGC N=5

X
Y

Matrice de programmation dynamique :

-
> I
»

AIGTICICIAT|C Le score optimal sera calculé
récursivement. Le score calculé
pour la cellule (i,j) correspondra
au meilleur alignement des
résidus

oo |o0-H
X
-
X
Q
<
D
@
D
n
S
(D~
v,
Q
-
n
<
-
<




Les acides aminés composant une protéine peuvent avoir des propriétés
physico-chimiques similaires.

:> La structure 3D dépend de ces caractéristiques

Une similitude au niveau de ces propriétés sera suffisante pour permettre la
substitution d’'un acide aminé en un autre sans perturber la fonction de la
protéine (par exemple, échange de I'acide aminé hydrophobe valine en leucine).

Lors de la comparaison de deux séquences protéiques, nous devons prendre en
compte ces similitudes et pas seulement les identités.

Comment quantifier la similitude entre deux acides aminés ?

» calculer une distance entre acides aminés basée sur leurs caractéristiques
» estimer la fréquence de substitution de I'acide aminé X en Y au cours de
I’évolution

Les deux approches donnent une matrice (20,20) symétrique par rapport a la
diagonale. Cependant, les matrices les plus utilisées ont été obtenues par la
seconde approche et sont appelées « matrices de substitution »



Basée sur le code génétique : une substitution d’un a.a. en un autre se
produit d’autant plus rarement que cela nécessite un plus grand nombre de

mutations au niveau ADN.

I:> Matrice génétique (Fitch, 1966)

ldentité : +3

1 mutation ADN = 2 nt identiques : +2
2 mutations ADN = 1 nt identique : +1
3 mutations ADN = 0 nt identique : O

Basée sur les propriétés physico-
chimiques des a.a. :

« composition, polarité, volume
moléculaire (Grantham, 1974)

« volume et polarité (Miyata et al., 1979)

« paramétres de Chou et Fasman
(structures secondaires), polarité et
hydrophobicité (Rao, 1987)

Premiére lettre (c6té 5')

uuu
uuc
UUA
uuG

cuu
cuc
CUA
CuG

AUU
AUC
AUA
AUG

GUU
GUC

GUG

Phe
Phe
Leu
Leu

Leu
Leu
Leu
Leu

Ile
Ile
Ile
Met

val
val
val
val

Deuxieme lettre

C

ucu
ucc
UCA
UCG

Cccu
CccC
CCA
CCG

ACU
ACC
ACA
ACG

GCU
GCC
GCA
GCG

ser
ser
ser
ser

Pro
Pro
Pro
Pro

Thr
Thr
Thr
Thr

Ala
Ala
Ala
Ala

codon d'initiation

A

UAU
UAC
UAA
UAG

CAU
CAC
CAA
CAG

AAU
AAC
AAA
AAG

GAU
GAC
GAA
GAG

Tyr
Tyr
Stop
Stop

His
His
Gln
Gln

Asn
Asn
Lys
Lys

Asp
Asp
Glu
Glu

| G

uGu
UGC
UGA
UGG

cGuU
CGC
CGA
CGG

AGU
AGC
AGA
AGG

GGU
GGC
GGA
GGG

cys U
Cys C
Stop A
Trp §G

Arg
Arg
Arg
Arg

arnNnc

Ser
ser
Arg
Arg

OrnNnc

Gly
Gly
Gly
Gly

aOrnNnc

codon de terminaison

(,€ 2402) 2J443| 2WRISIOUN]|




Principe :

- les ségquences homologues ont conservées des fonctions similaires

- deux a.a. se ressembleront d’autant plus que la fréquence de substitution
observée est grande puisque ces substitutions n’auront pas modifié la
fonction de la protéine

* il est possible d’estimer la fréquence avec laquelle un a.a. est remplacé par
un autre au cours de I’évolution a partir de séquences homologues alignées

Principales approches :

« Comparaison directe des séquences (alignement global) : matrices PAM
(Dayhoff, 1978)

« Comparaison des domaines protéiques (régions les plus conservées) :
matrices BLOSUM (Henikoff et Henikoff, 1992)

« Alignement des séquences en comparant leur structure secondaire ou
tertiaire



Matrices BLOSUM (Henikoff et Henikoff, 1992)

BLOSUM : BLOcks SUbstitution Matrix

Principe :
« Obtention a partir de blocs de ségquences alignées (alignement multiple sans breche)
« Pour une paire d'a.a. : log (fréquence observée / fréquence attendue)

Avantages par rapport aux matrices PAM :

« contrairement aux matrices PAM, les matrices BLOSUM pour différentes distances
évolutives sont obtenues directement avec des séquences plus ou moins divergentes
« ['utilisation de blocs plutdét que de séguences completes : modélise les contraintes
uniguement sur les régions conservées

« obtenues a partir d’un plus grand jeu de données (>2000 blocks, > 500 familles)

—— c'ustering —_—
— |
—_— e ———
— —
—
T — — clusters of

sequences sharing a
high identity



Alignement de deux séquences protéiques : Matrices de substitution

La matrice BLOSUMG62
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Alignement de deux séquences protéiques : Matrices de substitution

Famille de matrices correspondant a différentes distances évolutives entre les séquences :

PAM120 et BLOSUMS8O : estimation des fréquences de substitution entre acides aminés pour des

séguences proches dans I’évolution (courtes distances)

PAM250 et BLOSUMA45 : estimation des fréquences de substitution entre acides aminés pour des
séguences distantes dans I'évolution (longues distances)

PAM160 et BLOSUMG6?2 : estimation des fréquences de substitution entre acides aminés pour des
séguences ayant des distances évolutives intermédiaires.

ouverture extension
de gap de gap

300+ BLOSUMS50 -

e ]
85-300 BLOSUMG62 -7 -1

1
50-85 BLOSUMS80 -16 -4

25
300+ PAM250 -10 -2

50
85-300 PAM120 -16 -4

80

Recommandations (a adapter)

1

30

80

246

BLOSUM 45
PAM 250

More Divergent (Y Loxc Divergont

BLOSUM &2
PAM 160

BLOSUM 90
PAM 100

Source figure : ebi.ac.uk

Distance (%)
nERERERARSASREHER

100 200 00 400

Pam value

Source figure

: Infobiogen.fr



Banque de domaines
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EMBL-EBI
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Summary: Dnal domain

pfam Includes annotations and additional family Informatlon from a range of different sources. Thesa sources can be accessed wia the tabs below.

Wikipedia: Chaperone Dnal Pfam InterPro

This Is the Wikipedia entry entitlied "Chaperone Dnal @, More...

Chaperone DnaJ

In molecular blology, chaperone Dnal, also known as Hsp40 (heat shock protein 40 kD), Is 2 molecular

Dnal domain

chaperone protein. It Is expressed In a wide varlety of organisms from bacteria to humans.[1][2]

Contents[hide]

1 Funcklon

Z Domailn architecture

3 Protelns contalning a Dnal domaln
[ % references

Function

Maolecular chaperones are a diverse family of proteins that functlon to protect proteins from Irreversible
aggregation during synthesis and In times of cellular stress. The bacteral molecular chaperone Cnak Is an
enzyme that couples cycles of ATP binding, hydrolysis, and ADP release by an N-terminal ATP-hydrolyzing domain
to cycles of sequestration and release of unfolded proteins by a C-terminal substrate binding domain. Dimeric

GrpE Is the co-chaperone for Onak, and acts as a nucleotide exchange factor, stimulating the rate of ADP release POE rendering based on 1hd].
sooo-fold.[?] onak is itself a weak ATPase; ATP hydrolysls by Dnakl 1s stimulated by Its interacticn with another 1dentifiers
co-chaperone, Dnal. Thus the co-chaperones Dnal and GrpE are capable of tightly regulating the nucleotide- symbol Cnal

bound and substrate-bound state of Dnak In ways that are necessary for the normal housekeeping functions and
Pfam PFOOZ26 07
stress-related functions of the Dnak molecular chaperone cycle.




Domaine protéique : séquence conservée

EMBL-EBI i

Y6693 DROME/15-79
ODN113 ARATHS15-80
YCI0 SCHPOS4-63
095111 ARATH/TE-138
1112 YEAST/13-74
¥C13 SCHPO/E-72
1111 YEAST/4-87
062368 CAEEL/3-G6
09%ax8 DROME/3-G6
DJF1 YEAST/GB-BE8
CAJ1 YEAST/G-G&
09XEMB_ORYSI/285-347
095158 ARATH/E-G8
049288 ARATH/G-B7
OHI18 ARATH/B-63
YAY1 SCHPO/3-T1
YHXB SCHPO/%-72
X011 SCHPO/E-T8
09VGRE DROMESLD-T2
CWC23 YEAST/15-84
CWC23 YEAST/15-84 {55
HL11 YEAST/21-82
ONJ1 CAEEL/137-198
09VFPE DROME/106-167
YNF5 SCHPO/S113-174
0JB12 MOUSE/111-172
043978 BABED/14-72
024674 MEDSAS14-72
ONIHZ ALLPO/13-T71
096455 DICDI/S-66
09uee2 GIAIN/G-G5
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Architecture en domaines 27
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Domain organisation

Below is a listing of the unigue domain organisations or architectures in which this domain is found. More...

There are 26667 sequences with the following architecture: Dnal

XBFHE8 MYCUL [Mycobacterium ulcerans str. Harvey] Dnal domain protein ECO:0000313|EMBL:EUAS2552.1% (108 residues)

i

Show all sequences with this architecture.

There are 12636 sequences with the following architecture: Dnal, Dnal_C, Dnal_CXXCXGXG

Z5XPE1 9GAMM [Pseudoalteromonas lipolytica SCSI0C 04301] Chaperone protein Dnal {ECO:0000256 |HAMAP-
Rufe:MF_01152} {378 residues)

R

DnaJ.C

Show all sequences with this architecture.

There are 7578 sequences with the following architecture: Dnal, Dnal_C

XJEK98 9RHOB [Roseivivax halodurans JCM 10272] Molecular chapercne Dnal JECC:0000313|EMBL:IETX15596.1) (302
residues)

Show all sequences with this architecture.

There are 1693 sequences with the following architecture: Dnal, DUF1977




Modele

28

- Pfam : modéele mathématique (HMM)

EMBL-EBI :

HOME | SEARCH | BROWSE | FTP | HELP | ABOUT | ‘“m

| Go
Family: DnaJ (PF00226)

3. ANE )
= e L» &= -
1471 =rchitectures  G6B32T sequences 12 Interactions 7853 speclas B7 structures
Summary

Doemain organisation

HMM logos 1s one way of visualising profila HMMs. Logos provide a quick overview of the properties of an HMM In a graphical form. You can see 3 more detalled
Clan description of HMM logos and find out how you can Interpret them hererf. More...
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Utilisation des banques de domaines et des modeles de domaine

« 2 principales utilisations :

. chercher tous les domaines présents sur une
séquence donnée

. chercher toutes les séquences arborant un
domaine donne

 InterPro : méta-banque de données regroupant
différentes banques de domaines

 InterProScan : exemple de recherche de domaines
présents sur une séquence données
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InterProScan 20

o' InterPro Classification of protein families

Home »Search * Browse » Resulis Release notes Download *»Help » About

@A [ Search/ Sequence

Search InterPro

by sequence by text by domainarchitecture

Sequence, in FASTA format

This form allows you to scan your sequence for matches against the InterPro protein signature databases, using InterProScan
tool. Enter or paste a protein sequence in FASTA format (complete ornot - e.g. PMPIGSKERSTFEEIFATRCNKADLGPISLN), witha
maximum length of 40,000 amino acids.

Flease note that you can only scan one sequence at a time. Alternatively, read more about InterPro5Scan for other ways of
running sequences through InterProScan.

MERNEFASKMSORY THTICIAVY LVAVLESLESARARGSGAAV SV LEALLEFKNGVADD
FLGYLAGWRYGRSGDGAVRGGAL PRECHW T GVACDGAGOVT S IQLPESELRGALSPFLGH
IETLOVIDLTSHAFAGGI FEOLGRLGELEGLVY SSHNYFAGGRI PSSLCNCSAMWALAT NYH
HMLTCGAIPSCIGOLSNLEIFEAY LNNLOGELPPSMARLEGIMVYDLESCHQLESSSIFPEIGD




InterProScan résultats (1)

Q InterPro C ion of protein families

Home »Search »Bro »Results Release notes Download »Help

@ [ Result / InterProScan [ Iprscan5-R20210301-105429-0250-80615314-p1m | Overview

m Entries 7 Sequence

InterProScan Search Result

o

Title OsProt &

JobID@® iprscan5-R20210301-105429-0250-80615314-pTm B
Length 1183 amino acids

Action w A

Status + finished

Expires @ Mon Mar 08 2021

Protein family membership

None predicted

»About

& Export -
1

' 100 200 360 460 500 600 700 8OO
14

a00

¥ Domain

A ShEl s
Entry matches to this protein @ Lo =
0 0 a0

1.d00

1000

1.100
1182

I 7000719
W
—_— PFOO0&S

PS50011
IPRO13210
PFOB263
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InterProScan résultats (2)
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0 InterPro L sification of protein families

Home Searc »Results Release notes Download »Help

= About

Entry matches to this protein @
100 200 300 400 500 : o 1000 1100

500 1000

¥ Domain

= PEOOS

r A
4[] o [ oo

Z T N R e = = |
GO0 700 BOD 90

1 1183

==
¥ Homologous Superfamily Pkinase
Pfam
Ee——sssSssSsSsSsSsSsSsSsSsSsSSsSsSsS
877 - 1167
¥ Repeat
G
A
Lo * O 990 0 0 & 9080 999 9
¥ Active Site
¥ Unintegrated
L]
_

IPRO0OO719: Prot_kinase_dom

SMO0220: serkin_6
PFOO0ED: Pkinase
PS50011: PROTEIN_KINASE_DOM

IPRO13210: LRR_N_plant-typ
PFO8263: LRRNT_2

IPRO11009: Kinase-like_dom_sf
S5F5611Z: Protein kinase-like {PK-like)
IPRO32675: LRR_dom_sf
G3D5A:3.80.10.10: Ribonuclease Inhibitor

IPROO1611: Leu-rich_rpt

PF13855: LRR_8

IPRO03591: Leu-rich_rpt_typical-subtyp
SMDD365: LRR_typ_2

IPRO0O&271: Ser/Thr_kinase_AS
PS00108: PROTEIN_KINASE_ST

G3DSA:1.10.510.10: Transferase(Phosphotrans
S5F52047: RNI-like
SSF52058: L domain-like




