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Contréle Continu (CC) 2015/2016
M1MABS: Harmonisation des Connaissances, partie Bioanalyse

Durée d’examen : 2H (Indiquez vos réponses sur la feuille d’examen)

1) Recherche dans les banques:

1) Combien de séquence protéique STE12 du champignon Colletotrichum higginsianum sont disponibles dans la
base de données RefSeq du NCBI ?

2) Indiquez votre requéte

3) On s'intéresse maintenant a la séquence KNG52032
a) A quel organisme appartient cette séquence ?
b) Quelle est la nature de cette séquence?
c) Quelle est la fonction de cette séquence ?
d) Schématisez I'architecture de cette séquence ?

11) Alignement de séquences

1) Soit les séquences Seql et Seq2. Quel type d’alignement pouvez-vous faire pour comparer ces 2 séquences ? Expliquez.
>SEQL
CTCGAGICTTGGECTCATTCTTCTTTCACTAGCCTGAACTGITCCTTTTGCGTTACTTCTTGTCTCATACA
TTCTGATACTGCGTATCAAGT CACTCTCTAAAGAAACAAGCAACCAATCATCACCACCACCAACAAACCA
GCAAACATCTCTGCCAAGATGGTCTCTTACCTCTTCGT GCTCGGCGCCCTGECTTCTGT TGCCATCGCCT
CCCCCGT CCCCGAGCT CAAGGCCCGCGCCAGCTGCACCT TCACCGATGCTGCCTCTGCCATCAAGGGCAA
GGCCAGCTGCACCACCATCGT CCTCAACAATATTGCGGT CCCTGCCGECACCACCCTCGACATGACCEEC
CTCAAGTCTGECACTCACGTAAGTI TTCTCTCTCTCTCTCAGTCTCATTATCTGI TCCTAGAGACATCCAC
CAACACACCCTTCAACAGGT CACCTTCCAAGGCAAAACCACCT TCGGECTACAAGGAGT GGGAGEECCCCC
TCATCTCCTTCTCCGGCTCCAACGT CGT CATCGACGECGECCT CCGECCACT CCATCGACTGCCAGEECTC
CCGCTGGTGGGACT CCAAGGGECGECAACGGCGECAAGACCAAGCCCAAGT TCTTCTACGCCCACAGCCTC
AAGGACT CGACCAT CAGEEECCTCCACACGCTCAACACCCCCGT CCAGECCT TCTCCAT CAACGECELCG
CCAACCTCGGCGT CTACGACGT CTCCGT CGACAACT CGGECCEECGACT CCGCCEECGECCACAACACCEA
CGCCTTCGACGT CGGECTCCTCCACCGECGTCTACAT CTCTGECGCCGACGT CAAGAACCAGRACGACTGC
CTCGCCGTCAACT CGGGCACCAATATTACCT TCACCGGECGEECACCT GCTCCGECGECCACGGTCTTTCCA
TCGGCTCCGT TGECEGECCCCAAGGATAAT GTCGT CAAGAGCGT CAGCATCACCAACTCCAAGATTATCAA
CTCGGATAACGECGT GCGTATCAAGACCGT GGCCEECGECTACTGGTCCCGT TTCCGACATCACCTACTCG
GGCATCACCCTCTCCAACATCGCCAAGTACGGCATCGTCATCGAACAGGACTACGAGAACGGT TCTCCCA
CCGGECAAGCCCACCTCCGGTGICCCTATTTCCGECCT CACCCT CAGCAAGATCAGCGGTTCCGTCTCCTC
CTCCGCCACCCCCGTTTACATCCTCTGCGCCT CCTGCACCAACT GGAAGT GGT CCEECGT CAGCGTCACC
GGECGECAAGAAGT CCTCCAAGT GCACCGGT AT CCCCAGCGERAGCGGT GCTGCTTGCTAAGCGECTGAGT
CTTTACGCGCGGACT CGGGEGT GAGCGCTCAATCTCTCACACCTATATAGGTACACACACAAACATACTGC
GGACTTGGT CGGTCGACACACGGT CTCCGEEECTAGI TTTCTCCCT TGAGGAGCACAAGACACCECTCEC
GCGAGTGAAGCTGGACTGTCTTTCTTGTAATTAATTGGGT CCTGTCTGAGGT GTCCGTCCATCCCTCCCTG
GGGATGCAAATATTTCCTGTATATATTTCCTTTACTCCCCTCGT CTCCTTCTTCGACGAGGGT GGTGGAA
CAAACATAGCTTGATCCAAATTGATGTGCTTTGGACGCAATTTCGCTGCCGTCTTTCCCGT GCCGGT AAT
CTACAAGGAACCGTGGTCTG

>SEQ2

TCGGCGCCCTGGCTTCTGI TGCCATCGCCTCCCCCGT CCCCGAGCT CAAGGCCCGCGCCA
GCTGCACCTTCACCGATGCTGCCT CTGCCATCAAGGGCAAGGECCAGCTGCACCACCATCG
TCCTCAACAATATTGCGGT CCCTGCCGGCACCACCCTCGACATGACCGGCCTCAAGICTG
GCACTCACGTAAGITTCTCT

2) Quelle(s) hypothese(s) vous pouvez faire sur la nature de ces 2 séquences ?
3) A quoi correspond le pourcentage de similarité ?
4) Laséquence seql est-elle codante ? Si oui, quelle est la fonction de la protéine associée ? Expliquez.

111) Analyse d’une séquence protéique

Récupérer la séquence CAA65843.1.

1) Représentez I'architecture de cette séquence ?
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2) A quoi correspond le lien croise ‘db_xref="InterPro:IPR0O00177’ ?

3) Les données sur cette séquences ont —elles été validées par un annotateur expert ? Justifiez votre réponse

V) Analyse de séquence

La séquence ci-dessous est-elle codante ? Expliquez votre démarche et indiquez la fonction de la protéine déduite.

>Seql nconnue

CGACGCATCAGATCAAGTI TCCTCCTTACTCCACCCTAGAGT TTCTCAAGACAATGATTGC
TCGCATTACCGTAGTCTTCGCTGGTCTCGTAGCTGTCGTCTCTGGT GCCTGCTCGACTCC
CTCATTCGGCAACTGTGECTCTGATGCTGCCGECGT GAGCT GCTGCCAGAGCACGCAGTA
CTGCCAACCTTGGAACGCCAACTACTACCAGT GCCTCGATCTCCCTGCTAAATGCCGCTCA
GCAGT TCCCGAACGT CGACT TCAAT GGAGACGACAT CCAGACCATCTACGGCATTCAGCC
CGGAGAAT GCTGCACGCGCT GCAGCGAGACT GCTGGT TGCAAGGCCTACACCTTCGTGAA
CAGCAAT CCGEECCAACCGECGT GCTACCT GAAGAGCGGECACTGGTACAAGGACGCCCTC
GGI'TGGAGCAGT CTCGGGCATCT TGACGGGAACGT CAACAACCCCGACGCCGACCCCAAC
AATGACGCCAACGCCAACGCCGACGACAT CATCGCCAACCT GCACCACGGCACCGTATGG
CTCCTGTGGCTCCAGTAACGGAGCT ACGT GCTGCCCGAGCGECTACTACTGCCAACCATG
GAACGACAGT TTTTACCAGT GCATCCAGCCGCCAGCGAAAT GCTCGAAACAACT CACCGA
CAAGGACTACTACGGCAACGACATTAAGACCGT CTACGTGAGCCTCCCGTCGCTTTGCTG
TGATGCCT GT GCTAGCACGGCAGGAT GCAAGGCGT ACACGT ACAT CAACAACAACCCCGG
TCAGCCTGI GTGCTACT TGAAGAGCGCTGCGEGAACT GCCACCACCAAGATCGGTGCTGT
GTCGGGGACT CTCAACTAAGT TGAGACAGAAAGCAAACACCTTGTAGT TTCCAATCTAAC
GCAAGCTCACGGT TGCCAT



