IDENTIFIER UN GENE ET SON ORIGINE A PARTIR DE SA SEQUENCE

GRACE A GENIEGEN ET NCBI

0 Réaliser un clic-droit sur le
nom du gene associé a sa
séquence dans Geniegen?2

Fichier Edition Actions Affichage Options

Sequences chargées similaires ]

-) National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information

¥4 10
| BLAST @ » blastn suite

/1Géne "Hormone | Gene "Hormone de croissance” Alléle1 ccaA Standard Nucle

[ blastn RS blastx thlastn thlastx
Informations sur cette séquence BLASTN programs search nucleotide data

Enter Query Sequence

Renemmer

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) @ ciear Query subrange @
Modifier la séquence

From | |

Déplacer en haut de la liste T

cetaccagg 09 v To [ |
Remonter dune ligne Or, upload file Choisir un fichier | Aucun fichier choisi @
Transcrire en ARN (brin non transcrit) Job Title [ |

Enter a descriptive title for your BLAST search @
[ Atign two or mare sequences @

Q Cliquer sur Rechercher (BLAST)

Transcrire en ARN (brin matrice/transcrit)

Traduire en protéine (depuis le début) |

Traduire (depuis le 1er codon ATG) IRNA/ITS databases () Genomic + transcript databases () Betacoronavirus

Brin complémentaire pour basculer sur l'outil de recherche v 1@

. [ )0 exclude (Radomanen)
Rechercher (BLAST) +« du NCBI (National Center of [iuimmmmsinmne
Suppﬁmer BiOteCh n O I Ogy I nfO I’matiO n) q Ui Environmental sample sequences

centralise toutes les données | Yol Creste custom dataase

Program Selection
Optimize for @ Highly similar sequences (megablast)
() More dissimilar sequences (discontiguous megablast)
() Somewhat similar sequences (blastn)
Choese a BLAST algerithm @

BLAST Search i ion (nrint) using (Optimize for highly similar sequences)
[ show resuits in a new window

€ Cliquer sur BLAST pour valider et
lancer la recherche
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Homo sapierfs ariant 1 (GH1) mRNA, complete cds I Homo sapiens 1519 I 1519 100% 0.0 100.00% 822 AYE13431.1
Homo sapiens growth hormone 1 (GH1). transcript variant 1, mRNA Homo sapiens 1513 1513 100% 0.0 99.88% 823 NM_000515.5
Homo sapiens growth hormone 1 variant 2 (GH1) mRNA,_complete cds Homo sapiens 1507 1507 100% 0.0 99.76% 822 AYE13432.1
Homo sapiens growth hormone 1, mRMA (cDNA clone MGC:111085 IMAGE:30394115), complete cds Homo sapiens 1478 1478 97% 0.0 99.88% 844 BC090045.1
Human messenger RNA for growth hormone (presomatotropin) Homo sapiens 1465 1465 97% 0.0 99.75% 799 V00515.1
Homo sapiens growth hormone 1,_mRNA (cDNA clone MGC: 104157 IMAGE 30915617), complete cds Homo sapiens 1334 1334 88% 0.0 99 86% 725 BCO0750132
Homo sapiens growth hormone 2 (GH2), transcript variant 1, mRNA Homo sapiens 1291 1291 100% 0.0 95.01% 903 NM_002059 5
Homo sapiens growth hormone 2, mRNA (cDNA clone MGC:22617 IMAGE:4720475), complete cds Homo sapiens 1286 1286 99% 0.0 94.99% 850 BC020760.1
Homo sapiens growth hormone 2 (GH2), transcript variant 3, mRNA Homeo sapiens 1271 1271 100% 0.0 94 65% 899 NM_022558 4
TPA: Homo sapiens GHB5 gene for growth hormone BS Homa sapie_n‘ 203 1203 79% 0.0 99.85% 654 LMB44140 1




