Point 1

Commentaires sur les résultats de comparaison de séquences (Blast/Fasta)

Si l’on se base sur la E-value, les résultats obtenus avec Blastn sont peu informatifs. Le meilleur score est avec la séquence D16670  ( ) avec une E_value de 0,45 ce qui est relativement élevé. Ce chiffre signifie que l’on peut obtenir 0,45 fois un score de X sur l’ensemble de la banque nr étudiée. Cette valeur est trop élevée pour que l’on puisse faire la moindre hypothèse basée sur la ressemblance de la séquence inconnue avec une séquence de la banque. Dans ce cas de figure, il est clairement conseillé d’effectuer une comparaison non plus au niveau nucléique mais au niveau protéique. La sensibilité de cette seconde démarche est beaucoup plus élevée mais se base sur une hypothèse forte qui est que la séquence nucléique étudiée contient une partie codante. 

Les résultats obtenus avec BlastX sont beaucoup plus informatifs. Le meilleur résultats correspond à un score de X avec la séquence P37699 (endoglucanase  C précurseur de Clostridium Cellulolyticum) avec une E-value de e –138 ce qui est très largement significatif. D’autres ressemblances avec des représentants du même type fonctionnelle dans d’autres espèces procaryotes (bactéries) confirment cette ressemblance. 

Les résultats obtenus avec Fasta viennent confirmer et compléter ceux obtenus avec BlastX. L’utilisation de prdf sur le meilleur alignement obtenu dans fasta(D16670) montre que l’on obtient une probabilité de l’ordre de 10-36. Ce qui se lit comme la probabilité d’obtenir par hasard un score aussi élevé est très proche de 0 ou encore sur 100 alignements nous avions une probabilité infime d’obtenir un tel score. L’alignement est donc très bon ce qui revient à dire que la ressemblance entre les deux séquences est tout à fait significative et ne peut pas être due au hasard. Nous avons avec prdf une confirmation supplémentaire de la réalité de la ressemblance que nous avons mis en évidence dans fasta. 

C’est un cas intéressant ou la comparaison au niveau nucléique avec Blastn n’apporte rien alors que celle avec Fasta est largement informative. Ce cas est un bon exemple de la complémentarité des deux logiciels et de l’intérêt d’utiliser les deux lorsque une première recherche échoue. 

Ce que l’on peut retenir à l’issue de cette étape de comparaison c’est que la séquence inconnue présente une similarité forte (içi on ne parlera pas d’homologie, ce terme désignant une ressemblance dont on sait qu’elle provient d’une fonction commune par dérive à partir d’un ancêtre commun) avec des séquences bactériennes de fonction toutes proches (endoglucanase, glucanase, ….). 

Concernant la possibilité de localisation physique de la séquence, les résultats obtenus ne permettent aucune hypothèse puisque nous n’obtenons aucun résultats du type genomic sequence, clone, …. résultats qui auraient pu nous aider à localiser géographiquement cette séquence. 

