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Ce projet nous a amené à étudier la séquence d’ADN TARA_7S 3634040 récoltée en mer Méditérannée (station 7), 
à 5 mètres de profondeur près de Tanger. Le fragment d’ADN récolté a été initialement séquencé au Génoscope à Evry. 
Avec l’aide de Pascal Hingamp du laboratoire de Génomique structurale (CNRS-Aix-Marseille-Université), nous avons 

utilisé les techniques de bioinformatique pour analyser et classer cette séquence d’ADN inconnue de 1010 pb.  

Séquence de 292 acides aminés (chaque lettre correspond à un acide aminé) 
VTTSPQHHADLFHATCGGMGLTGIIISATIQLLPIKSSLISQKTIKADCIEEACEVFEINS
DATYSVAWIDCLSKGKSLGRSVIMLGEHASQGGLDIDIRQKVSVPFSTPSALLNSLTVK
AFNAAYWHKSRQNLSQTVGLMPYFYPLDTVGEWNRLYGKKGFLQFQCVVPKLDGV
ANMRKLLTEISNSGEGSFLAVLKQFGIANENLLSFPTEGYTLALDFKASETAIKTVKR
LEDMVVGMGGRLYLTKDAVMQESTFKATYPNWEKFEVVREQYGAIGKFSSTQSKRL

GLA* 

TARA7S_3634040 ADN génomique (Tanger-Alger, station 7 [SRF])  
 

AGTCACAACATCGCCACAACATCACGCAGATTTGTTTCATGCAACATGCGGTGGTATGGGGCTTACTGGAATAATCATAAGTGCAACTATTCAGCT
GCTTCCCATCAAATCTTCGTTAATTTCTCAGAAAACAATTAAGGCGGACTGTATAGAAGAGGCATGTGAAGTCTTTGAGATTAATAGTGATGCTAC
TTACAGCGTTGCATGGATAGATTGCCTCAGCAAAGGGAAAAGCCTTGGGCGTAGTGTGATAATGCTTGGTGAGCATGCATCGCAAGGTGGATTA
GATATTGATATACGACAGAAAGTCTCTGTTCCGTTTTCTACTCCATCTGCGTTACTTAACAGTCTAACAGTGAAGGCCTTTAACGCCGCTTATTGGC
ACAAATCAAGGCAAAACCTAAGTCAGACAGTTGGGCTTATGCCTTACTTTTATCCGTTAGATACTGTAGGTGAGTGGAATAGGTTGTACGGTAAA
AAGGGATTTTTGCAATTTCAGTGTGTCGTGCCTAAGCTCGATGGCGTCGCAAATATGCGTAAGCTCTTAACTGAAATCTCCAACAGCGGCGAAGG
TTCGTTTCTAGCAGTACTTAAGCAGTTTGGAATTGCTAATGAGAACCTTCTCTCATTTCCAACAGAAGGTTACACATTGGCACTAGACTTTAAGGCT
TCAGAAACAGCAATAAAGACGGTAAAAGACTTGAAGATATGGTGGTAGGTATGGGTGGAAGGCTGTACCTAACGAAAGACGCAGTAATGCAAG
AAAGCACCTTTAAAGCGACATATCCAAACTGGGAAAAGTTTGAGGTAGTGCGAGAACAATATGGTGCGATTGGAAAGTTTAGTTCCACTCAGTCA
AAACGCTTAGGATTAGCATGAAGAGAATTTTAATTATTGGGGCGACGTCAGCTATTGCGGAGCACTGTGCGCGGATTTGGGCTGCTAGAGGTGA

TGATTTGCACTTAGTGGCTAGAAATGAACAGCACGTTCAAACAATCG CAGCTGACTT  
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Recherche de protéines homologues à la séquence trouvée à partir des banques de données internationales : BLAST = Basic Local Alignment Search Tool 

Établissement d’une phylogénie des Gammaprotéobactéries (www.phylogeny.fr). En rouge, apparaît la séquence TARA que nous avons étudiée et 
en bleu les groupes extérieurs.  

Un BLAST est une méthode de recherche informatique 
consistant à rechercher les séquences protéiques 
homologues au fragment TARA déterminé ci-dessus.  

 

La séquence étudiée semble donc apparentée à celle d’un 
domaine protéique contenu dans une protéine 
enzymatique type « FAD-linked oxidase » présente chez une 
gammaprotéobactérie.  

La lecture de notre arbre phylogénétique ne semble pas 
confirmer qu’il s’agit d’une gammaprotéobactérie.  

Par contre, nous pouvons raisonnablement affirmer que la 
séquence TARA étudiée doit appartenir à une bactérie 
océanique type Protéobactérie. Ce sont des bactéries à 
paroi Gram négatif. 

Protéobactéries océaniques 


