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Version simple: séquences a identifier:

sequence 1 CTTTAGCATTTCTGGCTGGATCTCA
sequence 2 | ;1 CGAGGAGATCCTGGTCAATTGGA
SequUence 3 | 4 - GTCTTCCGTTGCTAAGCGACGTCACCGTCTTTG
séquences de référence:
espece gene séquence de référence
gene 1 AGCCCCTCAACACCCAGAGCCTTTAGCATTTCTGGCTGGATCTCATCAATCCCTGGGG
\. .
Morue du gene 2 AGGACGAGAAGATGAGCAAGGAGGAGATTCTGGTCAATTGGAACATGTTTGTGGGGAGCC
Pacifique “ne 3
gene ACCCCAGCGTCTTTGGTTGCTAAGCGACGTCAACGTCTTTGGCGGACCA
géne 1 AGCCCCTCAACACCCAGAGCCTTTAGCATTTCTGGCCGGATCTCATCAGTCCCTGGGEG
géne 2 AGGATGAGAAAATAACCAAGAAGGAGATTCTGGCCAACTGGAACATGTTTGTGGGCAGCC
Flet commun ou
flet d’Europe
gene 1 AGCCCCTCAACACCCAGAGCCTCTAGCATTTCTGGCTGGATCTCATCAATCCCTGGGG
gene 2 AGGACGAGAAGATGAGCAAGGAGGAGATCCTGGTCAATTGGAACATGTTTGTGGGGAGCC
Colin d’'Alaska géne 3
TCCCAGCGTCTTCCGTTGCTAAGCGACGTCACCGTCTTTGCGGACAAATTATTTCCCTGC




Réponses

La séquence 1 s’aligne le mieux avec le géne 1 de la morue du Pacifique :

FLET_COMMUN_GENE1 AGCCCCTCAACACCCAGAGCC CTTTAGCATTTCTGGCCGGATCTCATCAGTCCCTGG® GG G/
COLIN_ALASKA_GENEL AGCCCCTCAACACCCAGAGCCTCTAGCATTTCTGGCTGGATCTCATCAATTCCCTGS®GGH
SEQUENCEL - = = = = = = = = = = = = = = - - - - -GFTTTAGCATTTCTGGCTGGATCTCA - - - - - - - - - - -
MORUE_PACIFIQUE_GENE1 AGCCCCTCAACACCCAGAGCCTITTAGCATTTCTGGCTGGATCTCATCAATCCCTGGSGH
Ce fragment d’ADN correspond a un géne utilisé par les globules blancs (cellules de 'immunité)

La séquence 2 s’aligne le mieux avec le géne 2 du colin d’Alaska :

FLET_COMMUN_GENE2 AGGATGAGAAAATAACCAAGAAGGAGAT TCITGGCCAACTGGAACATGTTTGTGGGTC CAGTE C:
MORUE_PACIFIQUE_GENE2 AGGACGAGAAGATGAGCAAGGAGGAGATTCTGGTCAATTGGAACATGTTTGTGGGGAGTECC
SEQUENCE2 - - - - - = - - - - - - - - - - SCHESEEAEIGH G NAN NG NG R NG RN T RS RS T R NG T R A A R T G NG A - - - - = = = = = = = = 4
COLIN_ALASKA_GENE2 AGGACGAGAAGATGAGCAAGGAGGAGATC CCTGGTCAATTGGAAC TG TGTGGGGAG (
Ce fragment d’ADN est impliqué dans la fabrication du collagéne dans les tendons.

La séquence 3 s’aligne le mieux avec le géne 3 du colin d’Alaska

MORUE_PACIFIQUE_GENE3 ACCCCAGCGTCTTTGGTTGCTAAGCGACGTC CAACGTCTTTGGCGGACCA - - -

SEQUENCE3 - - = - - ABGCGTCTTCCGTTGCTAAGCGACGTC CACCGTCTTTG - - - - = = =« = = = =« =« = = = = = = = =
COLIN_ALASKA_GENE3 -TICCCAGCGTCTTCCGTTGCTAAGCGACGTC CACCGTCTTTGCGGACAAATTATTTCCCTGC

Ce fragment d’ADN sert a faire la “connexine” qui connecte les cellules entre elles par de petits tunnels, ce qui permet aux cellules
de communiquer.



