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Théorie



L’ADN

• Structure en double hélice

• Bases azotées A, T, G, C

• Complémentarité A/T et G/C

• Exemple de séquence :

(Acide désoxyribonucléique)

GCTAATCGCACAT



De l’ADN à la protéine

➝GATCGATTGATCGGC GAUCGAUUGAUCGGC YRLIC ➝



La recombinaison homologue

• Brassage génétique

• Réparation de l’ADN

• Expression de certains gènes

• Transfert horizontal



Quelques protéines impliquées

• Hélicase et nucléase : RecBCD

• Hybridation : RecA

• Déplacement de jonction : RuvAB

• Résolution : RuvC, RecG, RusA

• ...



Objet du stage

• Extension des connaissances 
sur E. coli

• Contribution à la cartographie 
d’autres génomes 
(120 génomes ~ 106 pb, 
25 gènes ~ 103 pb)

• Étude des vitesses d’évolution et 
de la répartition des gènes de la 
recombinaison (confrontation 
avec les connaissances en 
biologie moléculaire)



Alignement de séquences 
(acides aminés)

RGPSSTWA
ERGSTLKVA

-RGPSST--WA
ERG--STLKVA

➝



s(R,P)

Une matrice de scoring

+ gaps



Algorithme de Needleman-Wunsch

• Alignement de deux séquences

• Programmation dynamique

• Donne l’alignement optimal (pas forcément unique)



Algorithme de Needleman-Wunsch
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Algorithme de Needleman-Wunsch

HEAGAWGHE-E
--P-AW-HEAE Complexité : O(n2)



Recherches



Démarche
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Résultats : commentaires

• Quelques gènes essentiels (recA, recR, ruvAB)

• Quelques gènes « surestimés » (recBCD)

• Cohérence des complexes (présence et vitesse 
d’évolution)

• Gènes « rares » (recE, recT, rusA)

• Arbres phylogénétiques cohérents

• Les gènes sont d’autant plus conservés qu’ils sont 
répandus (tendance globale)

• Tests annexes (Evolver) : cette dernière observation n’est 
pas due à une trop grande vitesse d’évolution



Utilité et perspectives

• Cartographie

• Étude comparative des mécanismes 
(biologie moléculaire)

• Meilleure connaissance du mécanisme de 
recombinaison en général

• Histoire des gènes de la recombinaison



Cette présentation, ainsi que le rapport 
de stage, sont disponibles en ligne 
(formats PDF et PostScript) à l’adresse

http://www.eleves.ens.fr/home/cornet/Stage
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