Recherche par similarité dans les banques/bases de données
La suite Blast (Basic Local Alignment Search Tool)
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Algorithme de Blast (version 1)
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

- ne recherche que les diagonales

-> établir un score pour chaque paire de segments comparée (diagonale)
(séquences ADN : Se(identité) = 5 eSe(mismatch = -4
séquences protéiques -> matrice de substitution)

-> MSP : Maximal Segment Pair correspond a la paire de segments (diagonale) qui
possede le score le plus élevé comparé au score de toutes les autres paires de
segments.

-> HSP : High Scoring segment Pair définit une paire de segments comme
localement maximale, c'est-a-dire que I'on ne pourra pas augmenter son score soit
en la rallongeant, soit en les raccourcissant.
-> probleme : trop de paires de segments, on ne peut pas toutes les
retenir,
-> définition d'un seuil S,5p: Blast ne retient comme HSP que les
paires de segments dont le score est supérieur a S,sp



Algorithme de Blast (version 1)
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

-> Définition de la valeur du seuil S;p:

Résultats en statistique de Karling et al. permettent d'estimer le score le
plus élevé que peut avoir une MSP entre deux séquences dont la similarité ne
serait due qu'au hasard

-> ce score est utilisé comme seuil S ¢p

-> Sélection des HSP

* Paire de segments dont le score est < a S,qp, similarité non significative
due au hasard. Cette paire n'est pas retenue.

* Paire de segments dont le score est = a S, op, similarité due a une
histoire évolutive commune -> séquence apparentée -> retenue comme
HSP



Algorithme de Blast (version 1)
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

lére étape : Etablissement d'une liste de « mots voisins »
Séquence requéte Q

w-meres —

Etc...

v

v

Liste 3

v

Liste 2

Liste des « mots
voisins »

mots de longueurs w
ayant un score
d'alignement avec le
mot de la séquence
requéte dau moins T

C
n
o
—

v

w-meres : mot de taille w (w = 3 pour les protéines et w = 11 pour les
séquences d'acides nucléiques)



Algorithme de Blast (version 1)

2eme étape : Recherche de la présence de ces mots dans les séquences de la banque

?

»

»
»

Il existe au

moins un mot
dans la liste

Oul

NON

Liste de « mots voisins »

Poubelle

Extension de |'alignement : 3éme étape



Algorithme de Blast (version 1)

3eme étape : si un « hit » extension de I'alignement

Séquence requéte Q 1111

- —

Séquence banque B

Essayer d'étendre I'alignement dans les deux
sens (arrét de l'extension quand le score
obtenu décroit au minimum d'une valeur X
fixée (drop-off score)

NON Il existe au moins

Poubelle | «——— [ un pr'olongemen’r J |
d'un score > Sy 5p

Oul

Meilleur score obtenu par > Score séquence B de la banque
prolongement d'un hit
Statistique Poisson

4eme étape : Calcul de la p-value >

Classement des séquences de la banque



Normalisation du score

Le score normalisé S’ pour un HSP est donné par :

_1S-InK Avec :
S'= In 2 S score du HSP

| et K parametres calculés a partir du systéeme
de score et de la composition des séquences

S’ est exprimé en une unité appelée bits
La p-value

La p-value est la probabilité qu'il existe au moins un HSP, obtenu lors de la
comparaison de deux séquences aléatoires (de méme longueur et composition
que les séquences d'intéret), dont le score soit supérieur ou égal a celui du
HSP issu de la comparaison des séquences d'intéréet.



La p-value

On compare une séquence de longueur n avec une banque de données de
longueur m, avec une matrice de comparaison donnée.

On s'intéresse a la distribution du nombre N(S) d'alignements dont le score
dépasse la valeur S. Cette distribution suit approximativement une loi de
Poisson. On a donc |'expression suivante pour la probabilité qu'il existe un
alignement fortuit de score 2 S:

p(score 2S) =1 — e EE®)

E(S) étant I'espérance mathématique de N(S) et qui s'exprime par :

E(S) = Knme~/S = E-value = nombre attendu d'alignements
ayant un score au moins égal a S

Avec | et K parametres calculés a partir du systeme de score et de la
composition des séquences

Dans le cas des alignements locaux sans gap, la théorie de Karlin et Altschul
fournit donc des formules analytiques dont les parametres dépendent de ceux
de la recherche.



Query= Bsub.RbsA
(493 letters)

Database: Coli
4289 sequences; 1,358,990 total letters

Résultat d'une recherche avec la
version 1 de BlastP

Searching.......coceovevenieencnieecee e done

Score E
Sequences producing significant alignments: (bits) Value N
EcolA01.RBSA "ATP - binding component of D -ribose high - affini... 270 e -141 3
EcolA01.MGLA "ATP - binding component of methyl - galactoside t... 164 e -124 4
EcolA01.YJCW "putative ATP - binding component of a transport... 145 e -121 4
EcolA01.XYLG "putative ATP - binding protein of xylose transp... 157 e -120 6

>EcolA01.RBSA "ATP - binding component of D - ribose high - affinity
transport system"
Length = 501
Score = 270 bits (587), Expect(3) = e -141

Identities = 115/258 (44%), Positives = 167/258 (64%)

Query: 3 IEMKDIHKTFGKNQVLSGVSFQLMPGEVHALMGENGAGKSTLMNILTGLHKADKGQISIN 6
+++K I KF +LSG+ + PGV AL+GENGAGKST+M +LTG++ D G +
Shjct: 5 LQLKGIDKAFPGVKALSGAALNVYPGRVMALVGENGAGKSTMMKVLTGIYTRDAGTLLWL

Query: 63 GNETYFSNPKEAEQHGIAFIHQELNIWPEMTVLENLFIGKEISSKLGVLQTRKMKALAKE 122
G ET F+ PK +++ Gl IHQELN+ P++T+ EN+F+G+E ++ G + + MAA +
Shjct: 65 GKETTFTGPKSSQEAGIGIIHQELNLIPQLTIAENIFLGREFVNRFGKIDWKTMYAEADK 124

Query: 123 QFDKLSVSLSLDQEAGECSVGQQQMIEIAKALMTNAEVIIMDEPTAALTEREISKLFEVI 182
KL++ D+ G+ S+G QQM+EIAK L ++VIIMDEPT ALT+E LF VI
Sbjct: 125 LLAKLNLRFKSDKLVGDLSIGDQQMVEIAKVLSFESKVIIMDEPTDALTDTETESLFRVI 184

Query: 183 TALKKNGVSIVYISHRMEEIFAICDRITIMRDGKTVDTTNISETDFDEVVKKMVGRELTE 242
LK G IVYISHRM+EIF ICD +T+ RDG+ + ++ D +++ MVGR+L +
Sbjct: 185 RELKSQGRGIVYISHRMKEIFEICDDVTVFRDGQFIAEREVASLTEDSLIEMMVGRKLED 244

Query: 243 RYPKRTPSLGDKVFEVKN 260
+YP +GD +VN

Shijct: 245 QYPHLDKAPGDIRLKVDN 262

Score = 103 bits (220), Expect(3) = e
Identities = 43/94 (45%), Positives = 66/94 (69%)

-141

Query: 269 DVSFYVRSGEIVGVSGLMGAGRTEMMRALFGVDRLDTGEIWIAGKKTAIKNPQEAVKKGL
DVSF +R GEI+GVSGLMGAGRTE+M+ L+G  +G ++ G + ++PQ++ G+
Shjct: 270 DVSFTLRKGEILGVSGLMGAGRTELMKVLYGALPRTSGYVTLDGHEVVTRSPQDGLANG

Query: 329 GFITENRKDEGLLLDTSIRENIALPNLSSFSPKG 362
+|+E+RK +GL+L S++EN++L L FS G

Sbjct: 330 VYISEDRKRDGLVLGMSVKENMSLTALRYFSRAG 363

54

328

329

Score = 165 bits (356), Expect(3) = e -141

Identities = 74/130 (56%), Positives = 92/130 (69%)

Query: 362 GLIDHKREAEFVDLLIKRLTIKTASPETHARHLSGGNQQKVVIAKWIGIGPKVLILDEPT 421
G+H E+V I+ +KTSE LSGGNQQKYV IA++ PKVLILDEPT
Sbijct: 364 GSLKHADEQQAVSDFIRLFNVKTPSMEQAIGLLSGGNQQKVAIARGLMTRPKVLILDEPT 423

Query: 422 RGVDVGAKREIYTLMNELTERGVAIIMVSSELPEILGMSDRIIVVHEGRISGEIHAREAT 481
RGVDVGAK+EIY L+N+ G++lI+VSSE+PE+LGMSDRIIV+HEG +SGE +AT
Sbjct: 424 RGVDVGAKKEIYQLINQFKADGLSIILVSSEMPEVLGMSDRIIVMHEGHLSGEFTREQAT 483

Query: 482 QERIMTLATG 491
QE+M AG
Sbjct: 484 QEVLMAAAVG 493



Gapped Blast ou Blast2
(Altschul et al. (1997) Nucleic Acids Res., 25, 3389-3402)

Les deux premieres étapes identiques a la version 1 de l'algorithme de Blast

Différences :

» étape d'extension des hits (90% du temps d'exécution du Blast)
Rq : une HSP contient souvent plusieurs hits sur la méme diagonale et a

une distance peu éloignée les uns des autres.

Sélection des hits pour I'étape d'extension : présence de deux hits sur
la méme diagonale séparés par une distance inférieure ou égale a A.

N R4

Les hits marqués d'une *
subiront une extension sans
gaps analogue a la 3éme
étape du Blast version 1



Gapped Blast ou Blast?2

Différences :

* Les HSP sélectionnés qui auront un score supérieur ou égal a Scp
servent ensuite de points d'ancrage a une recherche d'alignement local
optimal par programmation dynamique. La matrice de programmation
dynamique est explorée dans les deux directions a partir d'un résidu
aligné (graine).

Choix de la graine : on choisit le long d'une HSP le segment de 11
résidus ayant le meilleur score et le résidu central est utilisé comme
graine.

La recherche du chemin optimal est limité aux cellules de la matrice
telles que le score de I'alignement ne devienne pas inférieur de plus de
Xg au score maximal atteint jusque la (modification de l'algorithme de
Smith et Waterman)



Significativité des alignements : La E-value

Dans le cas des alignements locaux avec gaps, il n'existe pas de théorie
décrivant la distribution attendue des scores.

La E-value (Expect value), le nombre attendu d'alignement qui par chance
aurait un score 2 S, est évaluée en regardant les scores des alignements
générés par comparaison de séquences aléatoires ayant méme longueur et
méme composition que la séquence requéte.



La suite Blast

Un ensemble de programmes :

programme séquence requéte Banque
BlastN nucléique nucléique
BlastP protéique protéique
nucléique
BlastX (séquence traduite dans les 6 protéique
cadres de lecture)
nucléique
+blastN rotéiaue (séq.uences de la banque
P g traduites dans les 6 cadres
de lecture)
nucléique nucléique
tblastX (séquence traduite dans les 6 (séquences de la banque

cadres de lecture)

traduites dans les 6 cadres
de lecture)




La suite Blast

Possibilité d'appliquer des filtres et masques (parametres de
I'algorithme) :

Umasquer | es séequences de f
programmes de la suite Blast)

avVv e

Udans | e cas d’une recherche
une banque de sequences nucléiques (BlastN), masquer les séguences

repetées (ex: les sequences Alu chez les primates).

Une premiere analyse compare la séquence sonde a une banqu
séequences d’ el ements reéepetes.
s’ alignant avec |l es séguences

pour la recherche de similarité dans la banque.



Page d'accueil de la suite Blast (site NCBI)

Basic Local Alignment Search Tool

A new version IgBLAST (1.15.0) is here_

BLAST finds regions of similarity b biological es. The program comp nucleotide or protein We've released a new version of IgBLAST witn four new improvements.
es to e datab and calculates the statistical significance. Learn more

Wed, 22 Jan 2020 16:00-00 EST More BLAST news...

BLAST Genomes

Human Mouse Rat Microbes



Exemple d'interface du programme BlastP (site NCBI)

% Protein BLAST: search protein X

&« c @ @ @ https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM =blastp&PAGE_TYPE=BlastSearc B 0% ses & % | | Q. NCBIblast o
NIH LS. Wationsl Linrary of Medicire NCe1 National Center for Biotechnoiogy Information

"
BLAST = blastp sunte

Standard Protein BLAST
Dimsin bissip Jaiscy | ipdmsin | iy |

ELA TP programs search protein daizbasss using 2 profein query Mors..,
Enter Query Sequence
Enter sccassion number(s), gifs). or FA STA saquancafs) (&) = Querpsubenge &4
v 2 d :
To

ofre sequence sonde
You
gl el Parcow... | Aucan fiohker stkectorrt. (i) ™

Job Title

Efer & descrigie SHe Kr your BLAST search ()

Dmlgn two or mors ssquencas )

Choose Search Set
Database [ Mor-retumtant protein z=quences ()

LI - |_De:,+\ Choix de la banque

Enfer organism common name, binomiks

s wil e st g
=5 | | O
Dptions Miodels (XIANP) Nor-redundant RefSeq proteing (WP} UncuRured'environmental sample sequences

Program Selection

Agorttham
O Cuilck BLASTP (Acoalerated profein-proseln BLAST)

@ bilzsip {profein-prodzin ELAST)
O PSHELAST (Poshion-Speciic Reraled BLAST)
O PHI-BELAST (Paliem HR InRizted BLAST)

O DELTA-BLAST (Domain Enfnanced Lookup Time Acceleraied BLAST)

Choose & BLAST aigormm (i)

C::ﬁ'fﬁ‘s‘i-:jsam databass nr using Biastp (protein-protsin BLAT)
Tow e

= w

P Al e



©Algorithm parameters Les parametres « cachés »

General Parameters

Max target 100 +| Nombre de séquences cibles

SERLONEaS Select the maximum number of aligned sequences to display &)

Short queries ¥ Automatically adjust parameters for short input sequences &

Expect threshold |10 %) Seuil E-value

Word size 3r/@  Taille des mots pour construire la liste des mots voisins
Max matches in a lo o

guery range B

Scoring Parameters

Matrix BLOSUM62 | & Choix de la matrice de substitution

Cap CoNis Existence: 11 Extension: 1 ¥ | Pondération des gaps : ouverture et extension
Compositional 'Conditional compositional score matrix adjustment v | &

adjustments

Filters and Masking

Filter -) Low complexity regions &

Mask - Mask for lookup table only &
-J Mask lower case letters &



Exemple de recherche BlastP (site NCBI)

Standard Protein BLAST

BLAST °>» blastp surte

bizstn bdastp biastx | thisstn | thisstx |

BLASTP n astabasss usl
Enter Query Sequence programe ssarch protein using 2 protein query mors.

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) @l

g
i

FEcalRll.YRAE
MERLEFIAVLI SALLLOCCVARRVVE ARV CTRART DERSVETOVODCTLEVRVRSALSE From l:l
LT REEARINVTAYOGRV LIV G0 S EAT LS ARAR, TANEV DEANE VYRS IROSAEIELE

ERSKDTWITIEVRSQLLTS DLVES S¥VEVT TERGEVFLMCLV TEREARARKDIASRVECT

EBVITAFIFIE
o]

Or, upload file

Parcouwr... | Aucun fichier sélectionné. gl

Job Title [ ——

Emter a descripiive tRke for your BLAST search @I

D Align two or more sequences @)

Choose Search Set

e | [ o someres o TS Banque nr : non redondante. Toutes les protéines

Optiona |A|pnabameria (taxid:Z8211) _ | ude . .
;’:j‘:zz;“"f:'°j“'°ﬂer:°m‘"""*:au"’ ™ hon redondantes correspondant a la traduction
des CDS de Genbank + PDB + SwissProt + PIR-

NBRF

Exclude
Optionsl

Program Selection
Algorithm

O Quwick BLASTP {Accelerated protein-protein BLAST)

@ blastp (protein-protein BLAST)

O PSI-BLAST (Pesition-Specific [terated BLAST)

OPHI-BL,I!\ST{Paﬂem Hit Initiated BLA,ST} Recherche resTreinTe aux
e alphaproteobacteria

rch datzhase nr using Blastp (protein-protein BLAST)
Endw rasults In 3 new window

Mote: Parameter values that differ from the default are highlighted in yellow and marked with + sign

@AI orithm parameters

General Paramej&rs.

. Nombre de séquences cibles : 500 (nombre de

. .
Siziin s i fjust parameters for short input sequences (G h l "'s)
ot ol o
Word size \‘_’)/:
Mzax matches in a I:l @
query range =
Scoring Parameters

Matrix BLOSUMEZ .. | )

Max target
SEqQUENCESs

v




Page de résultat BlastP (site NCBI)

BLAST " » blastp sulte » results for RID-38G2CGAS01R Home Recent Results Saved Strategles Help

Save search Search summary » © How to read this report? I BLAST HelpVideos  *O)Back to Traditional Results Page

I o Your search is limited to records that include: Alphabacteria (taxid-28211)

Job Title EcolA01YRAP Filter Results

RID 38G2CGAS0IR  Seorchexpires on02-01 21:57pm  Download All v (

Program BLASTP@  Citation v Organism  only top 20will appear [ exclude
Database o Seedetails v ‘ Type common name, binomial, taxid or group name

Query ID lcl|Query_4796 + Add organism

Description EcolADLYRAP Percent Identity Exalic Query Coverage

Molecule type  amino acid ‘ | © | ‘ | | © ‘ ‘ | o |

Query Length 191

Other reports Distance tree of results Multiple alignment MSAviewer @

: Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ™ Manage Columns *~  Show e
selectall 371 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment
- Max | Total | Que E Per.

L Some | Sooes | Cavey |vabue | facne | Poo==0m
oemoticalhy-inducible protein OsmYy [Thalsssospira xismensnsis] 155 155 83% 5ed7 4BG0W FTCOI13TE1
17 137 6% 1e=38 3567% MBB2D5TD.1
BON domain-contsining protein [Rickettsisles bacterium] 22 123 9% Te-32 29.89% MEBSE:
107 W7 5% 1=26 35.32% WP 124735575 1
phospholipid-binding protein [Rhodospinllscese bacterium] 08 105 94%  BSed6 34.062% MBEDZ10S5.1
BOM domain-contsining protein [Alphaprotechacteris bacteriumi] 103 103 5% 2e-25 3368% NER40331.1
transport-zssocisted protein [Rickettsisles bactarium] 101 101 B7T%  Ze-Zd4 3T13% MEVIEERD 1
Unecharacterized protein in gshll Sregion [Candidatus Jidsibscter acanthamosba] 100 100 58% 1e=-23 33.51% KIED4S4T 1
100 100 0%  3e23 33.91% OYZIT431.1
BON domain-contsining protein [Candidatus Jidsibacter scanthamoebal SEE SBE BEM 4223 3E4TIL WP 032455847 1
BON domain-contsining protein [endosymbiont of Acanthamoebs sp. UWEE] 986 986 BO% 4223 488 WP (2BEITEED
Nd  hypothetical protein COV3S 02350 [Alphaproteobacteria bacterium CG11 big fil rev & 21 14 D 20 44 7] 967 867 2% 2e-22 3448% PIR3ZB44.1




Page de résultat : résumé graphique

£ hover to see the title W ciick to show allgnments Show Conserved Domains AlIgNment Scores W-=40 W20-50 []50- 50 [ 20- 200 W >=200 7]
371sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.
CD search result summary

Distribution of the top 371 Blast Hits on 371 subject sequences




Page de résultat : alignement deux a deux
Descriptions Graphic Summary Taxonormy

- - = N b
Alignmentview | Pairwise v | @ Download
371 sequences selected @
X Download v GenPept Graphics ¥ Mext < Descriptions
osmotlcally-Induclble protein OsmY [Thalassosplra xlamenensis]
Sequence ID: PTC01376.1 Length: 196 Mumber of Matches: 1
Range 1: 17 to 193 GenPept Graphics
Scors Expect  M=thed Id=ntitizs Pesitires Gaps
159 bits(403) S5e-47 Compositional matrix adjust. 87/179(49%) 116/179(64%) 2/179(1%)
Query 5 VLISALLLECVAR RV ETARVETERAATDPRSVETQUVDDETLEVEVHSALSEDEQIEEER €8
+LIS L+LQEC A A+VE AVE ERATD RS+GETQ+DD T+E E L+5+ L
Sbjet 17 LLISVIMLEC-AVALVEACRVEVEARTDRRSLETQLDDOTIEYRAQRATSECSAFDN -2 74
Query €% QIN"TTBYQGE{VI.L‘TGQSDNBELSB_QBKQIBMG‘TDGANE‘TYNEI?QGQPIGLGEBSNDI’WI 128
2t ¥  +VLLVEQR+P+ E+  +4+ & +VHNHE+HR += + DTWI
Sbjet 75 BEVLAVAYNDREVLLVGRAPSDEIREQRAELAVRERVEERQVHNEVEIRSEVEFTTETEDTHI 134
Query 12% TTEVRSQLLTSDLVESSHNVEVITENGEVFLMCLVTERERAKALADTASRVSEVERVITAF 1387
T+EV++ LL+ + ¥V 5 +EV TENGEVELME+V E + & DIz +EV BV TAF
Sbjet 135 TSEVEIALLSDERVDESQIEVITENGEVFLMCIVDAEECRIATDIABNTRGVVEVVILE 1353
& Download v GenPept Graphics W Next A Previcus -sqDescriptions
osmotlcally-Induclble protein OsmY [Rlckettslales bacterium]
Sequence ID: MBB20570.1 Length: 192 Mumber of Matches: 1
Range 1: 10 to 192 GenPept Graphics Related Information
po— Eepeat | Methed Taentities Fa— e Identical Proteins- Identical proteins to
137 bits{346) 1e-38 Compositional matrix adjust. 73/184(40%) 113/184(61%) 1/184(0%) MAD17082.1
Quezy 7 IAVLISALLLOECVARRVVETARVETERRTDERSVETQVDDETLEVEVNSALSEDEQIEE &6
I T++ LLQEC B T 2% D RS+ETO+DD T+ B++ ALS ++ I +

Sbjcts 10 IGALLATLSLLOCCAR L. VVEACVCA-ASARHDRRSLETOLODETVSSRISTALSDNEATIDE 68

Query €7 EA:-‘.INVI'AYQGE{‘UI.LVGQSDNBELSARBKQIBHG‘EGANE?YNEI'—‘.QGQPIGLGEBSNDI‘ 126
+2 I+V + & VLLVEQ+EN L +& v +++H+IR
Sbjct 65 QPANIHUHVENGS‘JI.LVGQBDNEBLINQBQMTSVRNIEE(LHNQI RLGSDVEAS I'I‘I'HDV 1za

Query 127 WITTEVRSQLLTSDLVESSHNVEVITENGEVFLMELVIEREARRARDIRSRVSGVERVITA l8&
HWH+T+E+++ L+ + ++ W EN EVFIMGELV+ +EA+ AR +2 + GVE+HV A
Sbjct 125 WLTSEIKANLVADERIDGFHIHVAVENSEVFIMGLVSTEEAEVAATVARNIDCEVEQVIER 188

Query 187 FIFI 180
F ++
Sbjet 18% FEYL 1352



Page de résultat : distribution taxonomique des hits
Alignments

Descriptions Graphic Summary

Repoml Lineage

371 sequences selected (7]

Taxonomy Number of hits Number of Organisms Description
[E]Bacteris 508 248
» ElProtenhacteris 1 248 Proteabacteria hits
. [=]Alphaprotesbacteria BT 245
. [l Rhodospirillzles 238 94
. Eﬂrozoipirillaoaaa i ]
. = Thalassospira 1z T

. Thalassospira xiamenensis 1 1 Thalassospira xiamenensis hits

. Thalsssospira maring ] 1 Thalassospira marina hits
. |-l unclzssified Thalzssospia 4 Z
. Thalsssospirs sp. MCCC 1401428 2 1 Thalassospira sp. MCCC 1A01428 hits
. Thalassospira sp. TSLE-1 2 1 Thalassospira sp. TSL5-1 hits
. Thalassospira australica 1 1 Thalassospira gustralica hits
. Thalassospira profundimaris 1 i Thalassospira profundimaris hits
. Thalsssospira mesophils 2 1 Thalassospira mesophila hits
) ) 52 5
. Rhodospirilscess bacterium 4 1 Rhodospirillaceae bacterium hits
. Rhodospirilscese bacterium LI-1 1 1 Rhodospirillaceae bacterium LM-1 hits
. Rhodospirilscese bacterium TMEDZ3 1 1 Rhodospirillaceae bacterium TMED23 hits
. Rhodospirillaceae bacterium TMEDZE6 1 i Rhodospirillaceae bacterium TMEDZ256 hits
. Rhodospirillacess bacterium TMEDE3 1 1 Rhodospirillaceae bacterium TMEDE3 hits
. [E] Azospirillum 1 2 Azospirillum hits
. B unclzzsified Azospirillum 1 e unclassified Azospirillum hits
« Azospirillum sp. TSHES 3 1 Azospirillum sp. TSH5E hits
. Azospirillum sp. TSOS 2 1 Azospirilum sp. TSOS5 hits
. Azospirillum sp. TSHT 1 1 Azospirilum sp. TSHT hits
. Azospirillum sp. TSH20 1 1 Azospirillum sp. TSH20 hits
. Azospirllum sp. TEAZs i i Azaspirilum sp. TSAZs hits
« Azospirillum sp. Sh1 2 i Azospirillum sp. Sh1 hits
. Azospirillum sp. TSAGC 2z 1 Azospirillum sp. TSAGC hits
« Azospirillum sp. MITZE2 2 1 Azospirillum sp. M2T2B2 hits
« Azospirillum sp. TSH10D 3 1 Azospirillum sp. TSH100 hits
. Azospirillum sp. TSHE4 2 1 Azospirilum sp. TSHE4 hits
. Azospirillum sp. BSOS 1 1 Azospirilum sp. BS0E hits
« Azospirillum sp. B21 2 1 Azospirillum sp. B21 hits
. Azospirillum sp. TSO36-2 2 1 Azospirillum sp. TS0O35-2 hits
« Azospirillum sp. KIWZZE-5 2 1 Azospirillum sp. KSW2Z28-5 hits




Page de résultat : application d'un filtre

e Your search is limited to records that include: Alphabacteria (taxid:28211)
Your results are filtered to match records that include: Rickettsiales (taxid:T66)

Job Title EcolA01.YRAP Filter Results
RID 38G2CGAS0IR  searchexpires on02-01 21:57 pm  Download All v ' .
Program BLASTP@  Citation v Organism  only top 20 will appear [ | exclude
Database nr Seedetails ¥ | Rickettsiales (taxid:T66)
Query ID lcl|Query_4796 + Add organism
Description EcolAD1YRAP Percent Identity . R —

o

Molecule type  amino acid

Query Length 191

Other reports Distance tree of results Multiple alignment MSAviewer @

Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ~  Manage Columns ~  Show L]

selectall 20sequences selected GenPept Graphics Distance tree of resuits Multiple allgnment
- Mzx | Total  Que E Fer.

BRI Soore | Soore | Cover | vabme | idemt | ACCS5SHR0
osmotically-inducible protein Osm™” [Rickettsisles bacterium] 137 137 6% 1=-38 3967T% MEBE20570.1
BON domain-contsining protein [Rickettsisles bacterium] 122 123 8% Tedl 1069 MBBSS4IE.
transport-sssocizted protein [Ricksttsisles bacterium] 101 01 8T% 2e-24 IT.13% MBV3IEEED 1
Uncharscterized protein in gshll S'region [Candidstus Jidsibscter scanthamoehba] 100 100 98% 1223 3351% KIED45947.1
BON domain-contsining protein [Candidatus Jidsibacter scanthamosha] SB6 SBE BOW 4231 I64TH WP 0394555471
EON domain-containing protein [Candidatus Aguarickettsia rohweri] 824 824 9% BT 32.Z22% WP 1250445201
Osmoticalhy-inducible protein Y precursor [Candidstus Arcanobacter lacustris] 220 820 4% B=-iT 202T% KKBSE100.1
BON domain-contsining protein [Candidatus Phycorickettsia trachydisci] 805 805 SEW  2e16 DG WP 108BT4613.1
EON domain-containing protein [Candidatus Hepstobacter penaei) T43  T4I  ETW Te-14 ZZ254% WWE D372344771
hypothetical protein [Ricksttsisles bacterium] T43  T4I  5EW S=-14 I17E MEOSDITE
™A T W 2e12 ZBETH AHX11031.1
EON domain-containing protein [Neorickettsia belminthosca) ™ T0A 6% 3e=-12 ZBETH WP DE15TS4EZ.1
phosphalipid-bin protein [Rickettsisles bacterium TMED174] 888 BBEE 9% Be12 25413 OUWI44131
629 685 S2W  Be 12 ZBAZW WP DI1950E40.1
670 670 85% 4e11 2B07% WP D13551652 1
616 616 9SI% 4209 20.79% MEBH4355E 1
6.8 608 S0% 6e09 Z3.76% MAYODZST.1
hypothetical protein [Ricksttsisles bacterium] BEZ BEZ  TIW  2=407 202B% MAT4ET
551 551 96%  8=47 IZ5.27% MBES315
831 831 86% 4200 ZBT4% MBCTIZH4.1




PSI-BLAST (Position-Specific Iterative Basic Local
Alignment Search Tool)
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Extrait de la page résultat du premier run

BON demain-contsining protein [Magnetospirs sp. GH-2]

BON demain-contsining protein [Rhedespirillzcese bacterium RKSGITI]

BON domain-containing protein [Caenispirilum salinarum]

BOM domain-containing protein [SAR11S6 cluster bacterium]

BON domain-containing protein [Magnetospirillum sp. ME-1]

BON domain-contsining protein [Alphaprotechscteria bacterium]

BOMN domain-contsining protein [Alphaprotechscteria bacterium]

BON domain-contsining protein [Pelsgibscterscese bacterium]

BOMN domain-contsining protein [Alphaprotechscteria bacterium]

458
458
455
455
455
45.4
454
454
454
451
451
447
421

458
458
455
455
455
454
454
454
454
451
451
47
TBZ

24
Bt
TER

Bi%

Bl%

0.001
0.002
0.002
0.002
0.002
0.002
0.002
0.002
0.002
0.003
0.003
0.004
0.004

I5.24%
2183%
2B.00%
26.00%
2B.05%
20.43%
Z555%
21.88%
25T75%
26.06%
27.33%
2T .04%
31.0T%

WP 048020059, 1
WP_155154354.1
WP 005540523, 1
WP 085372472 1
NCF45383. 1
NBR38031.1
MEHT1125.1
MCARS521. 1
MAI12785. 1

WP (92517844 1
PPRES60S.1

WP 08E453403.1

Run PSI-BLAST Iteration 2 with max number of sequences m
Sequences with E-value WORSE than threshold

selectall 72 sequences selected

PSI-BLAST iteration 1

[CNCHCENC]

BON domain-containing orotein [Alohaorotecbacteria bacterium]

Diescription

SCore

443
447
427
428

42.7

Total
SCoe

443
447
427
428

427

Queny
Cover

e
TH%
ety

49%

E
value

0.005
0.005
0,006
0.008

0.008

Per.
ldent

A0.00%
27.33%
25.00%
2T A5%

20.4T%

Select | Used
for to | Mewl
AccEssion | o) | puikd adde:
blast | PSSM
WP 0514403151 ]
SDHOST04. 1 -]
5 -
MAF45280.1 —
MPYT1084. 1 i




Extrait de la page résultat du premier run

BON domain protein [Rickettsia ambhyommatis str. Darkwater]

EON domain-containing protein [Rhedospirs trueperi

EON domain-containing protein [Alphaprotecbacteria bacteriun

a3

EON domain-contsining protein [Candidstus Micropelsgos thuwalensis]

a

EON domain-contsining protein [Amphiplicatus metricthermophilus]

A 33

RipA-like protein [Rickettsis endosymbiont of Proschinophthirus flectis]

EON domain-contsining protein [Oleomonss sp. K1WZ2E-E]

hypothetical protein COCO3 03675 [Robiginitomaculum sp.

hypothetical protein COBSZ 02500 [Robiginitomaculum sp.]

EON domain-containing protein [Henriciella marina]

phospholipid-binding protein [Pelzgibacteracess bacterium]

hypothetical protein COAS1T DEE15 [Robiginitomaculum sp.
hypothetical protein [Rhodospinillacese bacterium]

hypothetical protein [Rickettsiales bacterium]

EON domain-contsining protein [Oleomonss sp. KIW22E-E]

EON domain-contsining protein [Movispirillum itersonii

MULTISPECIES: BON domain-contsining protein [uncls: ied Azospirillum]

EON domain-containi rotein [Hzematospirillum jordanize

TRA: phospholipid-binding protein [Hyphomonas stlantics]

En jaune les nouvelle!
séguences détectéees
avec la PSSM

V)

Putative phospholipid-binding domain protein {moedular proteind [uncultured Alphaprotecbacteria bacterium

151

153

152

153

150

152

152

15

150

15

151

152

152

15

150

152

148

152

15

142

153

153

151

150

150

150

150
150

153

150

142

148

148

148

150

147

147

148
148

151

BdiL

BB

TI%

1%

1%

B4

100%
5

PEE L EEEEETE L EEES I LI EEEEEEILE L

FELE R

il

288T%

26 18%

24 48%

25.26%

328T%

2B.12%

21.2T%

28.00%

288T%

289.5T%

26 88%

2388%

2388%

23.58%

24.34%

22 BTR

22.17T%

23.88%

32.50%

24.5T%

25 T9%

26320

325E%

25.B4%

Z8%

2EETR

2B.85%

2r. 7%

24.08%

18.08%

24.08%

3250 )

17.52%

2B.15%

28.32%

arign

33.33%

23.88%
36.38%

KJWS4538 1
WP [82TB0475 1

NBQRBIEES 1

WP 2177T

OMIEEET 1
ACIODETD.1

WP D0851£068.1
CEIBED42 1
KJWE2027 1

WP 138845713.1
AAZEETOD 1
RCLBIZTE.1

MAV 18545 1
MAIET4ED 1

WP 0854106551
SBUWOERED. 1
KYPSE521.1
HCMNI1800. 1
RJFBSTE4 1
MAIE2173.1
PHOESG60.1
PHOETS20.1

WP 1588075511
MAV42113 1
MBS51846.1

WP 005370581
MBLE0G32. 1

WP 114384860 1
PHS39033 1
MBEEB42584 1

MATIZTST. 1

WP D13645811.1
WE 135585415.1
PHETS545.1
RYETETE1.1

WP DB2811845.1

HEH44370 .1
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