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CCTAACCAAGTACTACTTAAAATCAGTAAACTGCCACTCCCTCCCCACTACCCTATATGA
AAATAATTAAAAAAGCTCCTACGCTTCTTTTTTTGACCGCCCTCTACCTCTTTTCACAAA
GGCTATCAACTCGAATTTTCTATTGCTTTATTTTATCAAAAAAAACATAAAAATTTTTGT
ATCAAAAAATATCATTCAAGAGGGGGGGATTTTCACCCCCACCGCCGGCACCAAAGCCAA
AATTCTTGGAATCAAACTACCTCTTGTCCTGGTTTTCCTAATGTACGAGTAACGTGGCAA
CATATTATGCCTATCGTGCATCCAACTATCTGCCACACGACTATTTTTTAGTACTCTTCG
GAGTGTAAGCCGAACACTTAGGGCGAGAAACCACCAACCCGCTCCTGACGATACGATGAC
CAGATCTGAGGACTTTTATTGTAGAGTGCCTTACTTCCCTTGAGGCGCCACTGGTTAAAA
TCTATGGACACGACTCGAAGATTCATTCATCAATTGGATCGAACGGGTACCTGGCGGCTG
CTTGATAACTAATCAGCCCATGATCCCTCAGCCTCCTCTAAGCACATCTGGTAATTTTTT
ATTTTTCTGTGTGGTCAACCAACATTACGGTAATATGTCTGGTACTACACGATCTAAAGC
TGAACATAACATGCAATTGTTTTATTTGGACCAAATAGAATGAGTAAATTATATGAATGA
TTAT
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Une séquence isolée
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AAATAATTAAAAAAGCTCCTACGCTTCTTTTTTTGACCGCCCTCTACCTCTTTTCACAAA N ) L
GGCTATCAACTCGAATTTTCTATTGCTTTATTTTATCAAAAAAAACATAAAAATTTTTGT
ATCAAAAAATATCATTCAAGAGGGGGGGATTTTCACCCCCACCGCCGGCACCAAAGCCQAe p cu t etre In te [ p rete €
AATTCTTGGAATCAAACTACCTCTTGTCCTGGTTTTCCTAATGTACGAGTAACGTGGCAA
CATATTATGCCTATCGTGCATCCAACTATCTGCCACACGACTATTTTTTAGTACTCTTCG
GAGTGTAAGCCGAACACTTAGGGCGAGAAACCACCAACCCGCTCCTGACGATACGATGAC
CAGATCTGAGGACTTTTATTGTAGAGTGCCTTACTTCCCTTGAGGCGCCACTGGTTAAAA
TCTATGGACACGACTCGAAGATTCATTCATCAATTGGATCGAACGGGTACCTGGCGGCTG a p e u d e
CTTGATAACTAATCAGCCCATGATCCCTCAGCCTCCTCTAAGCACATCTGGTAATTTTTT
ATTTTTCTGTGTGGTCAACCAACATTACGGTAATATGTCTGGTACTACACGATCTAAAGC
TGAACATAACATGCAATTGTTTTATTTGGACCAAATAGAATGAGTAAATTATATGAATGA

TTAT
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Une collection de seguences

260 millions de séquences

%DDB] .. peut étre interprétée

National Institute of Genetics

INSDC .. suscite la découverte
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Collaboration des bases de donnees internationales de séquences
nucleotidiques (International Nucleotide Sequence Database Collaboration,

INSDC) Valeurs
2 DDBJ A un acces ouvert a tous
National Instltute (IJIf Genetics A COmplet et planétaire
A couvrant les branches des
sciences de la vie
INSDC A une base de données
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A un forum public pour le
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Databases: Reminder to deposit DNA sequenct *"*
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Remlnder to depOS|t DNA sequences

Organisation

créée au début des années 1980

en train de réaliser un investissement
important

structure et gouvernance

un modele de collaboration
scientifique
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ARTICLE TOOLS

Instruments

un échange de données regulier

un r ®gi me doadh®si on
normes de données

accord de soumission obligatoire

services et logiciels (au niveau des
nNT uds)
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http://www.insdc.org/

Portée

A Débit : 1 nouveau jeu de données toutes les 6 minutes
A Données : 2x10° séquences et 1x10 paires de base de données de lecture
parmi 2x10° taxons
A Usage : 2 000 fournisseurs ; 10 000 consommateurs par mois ; 10 millions de
visites par mois, dont plusieurs fois dans le monde
A Soutien : 46 tickets par jour et une formation en personne dispensée a plus
de 350 utilisateurs par an
A Infrastructure : comprend des centaines de pétaoctets de stockage, ~50
millions de USD/an
library sample study isolate MetaG sequence centre account
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A Données sur la biodiversité, par exemple
A 7,2 millions dbéenregistrements pointent vers des
culturelles et des biobanques ayv e Cc
A 7,9 millions de séquences avec coordonnées géographiques
A 2,1 millions de séquences ont une annotation de nom de lieu %QEIEQ]
A1l million débensembles de donn®es brutes de s®quenCﬂn%re
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https://doi.org/10.15468/cndomv

Le cycle des données de la Collaboration internationale en bases | |
, , , .y Registries & ontologies
de données de séquences nucléotidiques (INSDC) @ :

A Fournisseur de données
A Validation, organisation, ajout de structure et édition
A Respect des normes et des conventions établies
A Liens vers des données externes (p. ex., publications universitaires)

A Base de données ORGANISM oy
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Marine Microbial Biodiversity, Bioinformatics and Biotechnology (M2B3) Standards in Genomic

1 4 4 1l 1 Scie. 10:20 doi:10.1186/540793-015-0001-5 (2015).
A Indexation pour la découverte et la réutilisation e s
A Des services ouverts, librement accessibles au monde entier
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Utilisation directe

A 1600 publications citant les accessions de ségquences par mois en 2020
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Optimizing the Reduction of Molybdate by Two Novel
Thermophilic Bacilli Isolated from Sinai, Egypt

Ali M, Saeed &, Hayam A. E. Sayed & Einas H. El-Shatoury

Current Microbiology (2020) | Cite this article
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