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® Théore

® Biologie

® Algorithme d’alignement de deux séquences




Théorie



L ADN

(Acide désoxyribonucléique)

Structure en double hélice

Bases azotées A, T, G, C

Complémentarité A/T et G/C

Exemple de séquence :

GCTAATCGCACAT




De I'’ADN a la protéine

ADN ARN Protéine
ﬂj transcription traduction
> -

Acides amineés

GATCGATTGATCGGC —» GAUCGAUUGAUCGGC — YRLIC



La recombinaison homologue

Brassage génétique

Réparation de 'ADN

Expression de certains génes

Transfert horizontal

Chromosomes homologues

NNNNNNN
AVAVAVAVAVAVAWY

|

Crossing-over

|

Recombinaison

AVAVAVAVAVAVA
VAVAVAVAVAVAVY



Quelques protéines impliquées

_________________________________________________________________ ;
Hélicase et nucléase : RecBCD é l
Hybridation : RecA i ____________ A ?
Py otk sl
Déplacement de jonction : RuvAB l
Résolution : RuvC, RecG, RusA ;_:::::";::::::‘;/\:\:“_ﬁ::__—_::::::::::;




Objet du stage
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TRWH



Alignement de séquences

(acides aminés)

RGPSSTWA A -RGPSST--WA
ERGSTLKVA ERG--STLKVA



Une matrice de scoring

S(R,P)
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Algorithme de Needleman-Wunsch

| Alignement de deux séquences
® Programmation dynamique

® Donne |'alignement optimal (pas forcément unique)



Algorithme de Needleman-Wunsch

i—1

x ...ESDELKD-EAIS
» «..ES———FDNQVIK

. EKDELKD-EAIST
ES—===-FDNQVIKS

. EKDELKD-EAIST
cES—=-FDNQVIK-

. EKDELKD-EAIS-
cES—==-FDNQVIKS

j—1
F(Z_lv,]_l) F(Zvj_l)
+s(xs,9;) —Q
Ny
F(Z_lvj) >F(27.])




Algorithme de Needleman-Wunsch

H E A G A W G H E E

o —8 —16 —24 —32 —40 —48 —56 —64 —72 —80
1

p —8 —2 —9 —17 —25 —33 —42 —49 —57 —65 —73
T T

A —16 —10 —3 —4 —12 —20 —28 —36 —44 —52 —60
T T T

W | —24 —18 —11 —6 —7 —15 —5 —13 —21 —29 —37
T T

H —32 —14 —18 —13 —8 —9 —13 —7 —3 —11 —19
T T T T

E —40 —22 —8 —16 —16 -9 —12 —15 —7 3 —5
T T T T T

A —48 —30 —16 —3 —11 —11 —12 —12 —15 —5 2
T T T T

E —56 —38 —24 —11 —6 —12 —14 —15 —12 -9 1

HEAGAWGHE-E
-—-P-AW-HEAE

Complexité : O(n?)




Recherches



Démarche

Recherche*r similarité

Geénes
orthologues

Alig*nent

Genes

g s o —
Matrice ,
distances -

Construc d’arbres

Arl r/e ) -
phylogénétique




Résultats : commentaires

Quelques geénes essentiels (recA, recR, ruvAB)

Quelques genes « surestimés » (recBCD)

Cohérence des complexes (présence et vitesse
d’évolution)

Genes « rares » (recE, recT, rusA)
Arbres phylogénétiques cohérents

Les génes sont d’autant plus conservés qu'ils sont
répandus (tendance globale)

Tests annexes (Evolver) : cette derniére observation n’est
pas due A une trop grande vitesse d’évolution



Utilité et perspectives

® Cartographie

® Ftude comparative des mécanismes
(biologie moléculaire)

® Meilleure connaissance du mécanisme de
recombinaison en général

® Histoire des genes de la recombinaison



Cette présentation, ainsi que le rapport
de stage, sont disponibles en ligne

(formats PDF et PostScript) a I'adresse

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

Myxobactena
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