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Question 1.  

1.a.  Définissez le terme EST (Expressed Sequence Tag) 

1.b Donnez deux utilisations possibles des banques d’EST 

Question 2.  

Qu’est-ce qu’un génome-modèle ? Pourquoi séquencer des génomes-modèle alors 
que le séquençage du génome humain est en cours ? 

Question 3.  
Une séquence non identifiée est comparée avec Blastn à la banque nr. Le résultat obtenu est 
présenté en Annexe 1.   

Commentez le résultat (Figure et texte) 

Question 4.  
Une séquence provenant théoriquement d’un ARNm est comparée avec Blastn à la banque nr. Le 
résultat obtenu est présenté en Annexe 2A.  

2.a  Discutez la valeur statistique des résultats 

Tous les hits de la colonne de gauche ressemblent à celui montré en annexe 2B. Tous les hits de 
la colonne de droite ressemblent à celui montré en annexe 2C.  

2.b Comment interprétez-vous ces résultats biologiquement? 

Question 5.  
Il existe deux sortes de programmes d’alignement de séquences : ceux qui comparent deux 
séquences à la fois (comme Blast ou Fasta) et ceux qui comparent un nombre indéfini de 
séquences (comme Clustal). Quelle est l’utilité de chacun de ces deux types de programmes ? 
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