Commentaires sur la recherche de similarité par comparaison de séquences
Utilisation de BlastP
Deux points méritent d’être soulignés. 

Premier point : la présence d’un domaine conservé (gnl |CDD|1815)  qui est un domaine bactérien caractéristique de la famille des glycosyl hydrolases. La probabilité de 2.e-93 montre une très bonne conservation de ce domaine dans notre séquence. 

Deuxième point, inconnu.prot présente une ressemblance très largement significative avec P37699 ce qui vient confirmer les résultats obtenus avec BlastX pour ceux qui ont fait l’exercice 1. 

P37699 est un précurseur d’endoglucanase chez Clostridium cellulolyticum. D’autres ressemblances significatives sont mises en évidence avec des membres de la même famille fonctionnelle. Ce résultat est à mettre en relation avec les résultats de l’analyse physico-chimique ou nous avions émis l’hypothèse que inconnu.prot serait une protéine cytoplasmique ce qui est en accord avec une fonction de type endoglucanase. 

Utilisation de PSI-Blast
La première itération apportent 12 séquences fortement similaires (couleur rouge) ce qui est strictement équivalent aux résultats obtenus avec BlastP. 

La seconde itération permet d’élargir la famille avec trois séquences supplémentaires (15 séquence rouges). 

Enfin la troisième itération élargit au nombre de 31 les séquences faisant potentiellement parties du même groupe. 

On voit ici les limites et avantages de ce système itératif. Il permet d’aller rechercher des ressemblances plus lointaines et par conséquent d’élargir la taille des familles que l’on peut constituer sur la base des ressemblances entre séquences. La limite est de ne pas faire trop d’itérations afin de ne pas obtenir des groupes trop vaste qui ne perdent de leur sens biologique (un groupe doit rester le reflet d’une entité fonctionnelle). Dans notre exemple, 3 itérations sont suffisantes. 

Utilisation de Fasta ;

L’emploi au préalable de BlastP puis de PSI-Blast ont apporté suffisamment d’informations pour émettre des hypothèses sur la fonction et l’origine de notre séquence. Dans ce cas, l’usage en supplément de fasta ne se justifie pas. 
