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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-modeéle ? Pourquoi séquencer des génomes-modeéle alors
que le séquencage du génome humain est en cours ?

Question 3.

Une séquence non identifiée est comparée avec Blastn a 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 a 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 a celui montré en annexe 2B. Tous les hits de
la colonne de droite ressemblent a 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 a la fois (comme Blast ou Fasta) et ceux qui comparent un nombre indéfini de
séquences (comme Clustal). Quelle est I'utilité de chacun de ces deux types de programmes ?



Annexe 1

Distribution of 9 Blast Hits on the Query Sequence

Color Key for Alignment Scores
tnpseq_l
0 il 100 150 200 250 300 350 Ll
Score E

Sequences producing significant alignments: {bits) Value
gh |U53505 |RNUS350E Rattus norvegicus type II iodothyronine . 749 0.0

dbj |AB011068 |ABO11068 ERattus rattus mBMA for type II iocdoth. .. 749 0.0

gb [BF177196. 1 |AF177196 Mus musculus type IT 5' -icdothyronin. .. 335 5e-90
gb |BF096875 |AFO96875  Mus musculus type 2 deiodinase mRNA, <... 335 Ge-30
emb | 795919 855956919 Streptococcus sobrinus sodh gene 38 1.8

emb | 95917 | 85595917  Streptococcus salivarius sodA gene >gil... 38 1.8

emb [Z95921 |3TZ9592]1 Streptococcus thermophilus sodR gene S den

emb |BT035608.11 |HE479J7  Human DHA sequence from clone 479J7. .. 38 1.8

emb | 274048 | CERCI16  Caencorhabditis slegans cosmid 28116, com. .. 38 1.8



Annexe 2

Diistribution of 121 Blast Hits on the Que equence

to show defline and scores. Click to show alignments

Color Keg_ {‘n_r: _H%i_g__nnenl:. Scores
4050 50-g0
200 300 P 5 60D
Score E

Sequences producing significant alignments: {bits) Value
ref|NM 000826.1 |GRIAZ| Heoeme sapiens glutamate receptor, ieon... 1029 0.0
gk |BF164344.1 |AF164344 Rattus norvegicus glutamate receptor. .. TG 020
gk |[M85035 |BRATGLUR2A Rat glutamate receptor subunit 2 (GLURZ... 785 0.0
g | L32372 |MOSGLURELY  Mus musculus AMPA receptor subunit (Gl... 757 0.0
emb | 229713 | CLEGLUTEZ &, livia GluP-IT mBHNA& for glutamate rec... 698 0.0
emb | 257498 | MMGLUERZ M.musculus mBHA for glutamate receptor 2 458 e-127
gb |[M38061 | RATAMPASGE ERattus norvegicus glutamate receptor (... 448 e-124
emb |X54655 | BHGLUREZ Rat GluR-EZ gene for the glutamate rece... 36l 1le-97
emb | 352325 | BRELSKP pBluescript SE({+) wector DNA, phagemid e... 143 Be-32
gk |U43957 | XXU43987 Expression wector pBLlOT-MRz, complete ods 143 Be-32
gk |LOG874 | SYNPHSCEEY PhageScript 5K cloning wector. 143 Be-32
gb | LO8787 | SYNELDEPY BlueScribe SE Plus cloning wector. 143 Be-32
gk |LOGT 86| SYNELSEMY EBlueScribe SE Minus cloning vector. 143 Be-32
gk |U43954 | ¥XU43954 Expressien vector pBMRz, complete cds 143 Be-32
emb | 247159 | CEPAGER  Calothrixz D253 genomic DHA {(clone AGBER) 143 Be-32
gb |U43956 | ¥XU43956 Expression vector pBET-MRz, complete cds 143 Be-32
gb |U70311 | CVI70311  Filamentous phage display ezpression clo. .. 143 Be-32
emb |AJO0T7 829 | CVET829 Cleoning Vector pGreen 143 Be-32
gk |U43955 | XXU439E85 Expression wector pBRz, complete cds 143 Be-32
emb | 352324 | ARELSEM pBluescript SE({-) wector DNA, phagemid e... 143 Be-32
emb | 247173 | CSPAGLI3E Calothriz D253 genomic DHR (clone AGL3ER) 143 Be-32
gb |BFO78610|AF078810 Cloning vector pAVA31Y, complete sequence 133 Be-29
emb [X82786 |MMETEY? M.musculus mBN2Z for Ei-&7 127 3e=27
emb [X76012 | MMSEEd M.musculus Sek-4 mENR 121 2e-25
gb |UG9698 | CPUGE9698 Cryptesperidium parvum heat shock protei... 121 2e-25
gk |AFOE4625 |AF0E4625 EReporter wvector pSRF-Luc, complete seq... 121 2e-25
gb |U02457 | 002457 Cloning vector pY¥EUra3, complete sequence. 121 2e°25
gb |BF171227 1 |AF1Y1227 Shuttle wector pSLIRES11, complete s... 121 2825
emb |AJOO66E89.1 |AFUGEEY  Aspergillus fumigatus mBNA for risp 119 8e-25
emb [X98363 |PVPIJ2581 Plasmid pIJ2E81 tsr & glkh genes 115 1e-=23
gb |U37573 |¥¥U37573 Shuttle expression vector pBECMY. 113 ESe=23
emb |[¥YOI813 |MMIFNARZ M.musculus mBRHNE for type I interfercon r... 113 5e-23
emb |AJ243486.1 |CCA243486 Cyprinus carpio mBNA for uncouplin... 113 5e-23
gb |U24178|CVU24178 Cloning vector pEMZB containing zero-hkac... 109 8e-22
gb|U141191cvU14119 Cloning vector pSG329, HIS4-based plasmi... 107  3e-21
emb | 229589 |EVCOR116H Expression vecter plOR116all (medified ... 107 3e-21
emb |¥16353 | CDY16359 Calonectris diomedea random amplified p... 107  3e-21
emb |BT244005 .1 |L.D0244005 Lepilemur dorsalis genomic fragmen. .. 107 3e-21




Annexe 2

B

emb |X52326 |ARBLSEP pBluescript SK(+) wector DMA, phagemid excised from lambda ZAP
Length = 2958

Sacore = 143 bits (72}
Tdentities = 86/93 (92%)
Strand = Plus / Minus

Expect = 6e-32

Query: 1 agecttategatacegtegacotegannnnnnneceggtacocasttogeoctatagtgag 60
PEEEEEEET IR rrrrrrd PIEEREEE TR el
Sbjoct: B93 agottatcogatacogtegacotogagygggggocoggtacecaattogeactatagtgayg 634

Query: Bl teogtattacaattcactggocgtegttttacaa 93

[ER R RN R R
Sbjct: B33 teogtattacaattcactggeocgtegttttacaa 601

emb |¥54655 | ENGLURE2 Eat GluR-K2 gene for the glutamate receptor
Length = 3120

Score = 361 bits (162}, Ezpect = 1le-97
Identities = 197/202 (37%)
Strand = Plus / Plus

Query: 94 gggatgaccttgaatgatgocatgaggaacaaggcaaggetgtcaattacaggaagtact 153
Frrrreeerrrrr eeeer reerer et trr e e et e e e e e e
Sbjct: 2919 gggatgaccttgagtgatgtcatgaggagoaaggcaaggotgtcaattacaggaagtact 2978

Query: 154 ggagaaaatggacgtgttatgactocagaatttoccaaagecagtgecatgetgtecottas 213
PEEETEEEEEr e e e e e e e e bt e e e bbbt e e e e
Sbject: 2979 ggagaaaatggacgtgttatgactocagaattteoccaaagecagtgcatgetgtecottaes 3038

Query: 214 gtgagtoctggeatgggastgaatgtecagtgtgactgatetetegtgattgataagaace 273
PEEETLEE Tt e e e et e bbb e b e et e e e e e 1rrnl
Sbiject: 3039 gtgagtoctggeoatgggaatgaatgtocagtgtgactgatctetegtgattgataggaace 3098

Query: 274 ttttgagtgocttacacaatgg 295
(AR R R AR AR NA
Shijct: 3099 ttctgagtgocttacacaatgg 3120



