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Corrigé des activités « Alignement de séquences » 
 
ACTIVITE 1 : BLAST et la Bête du Gévaudan... : 
 
Rendre le travail sous forme d’un document word ou autre traitement de texte avec 
saisies écrans justificatives. 
 
Contexte : 
 
En 1766 près de Villefranche de Rouergue, une jeune fille a été dévorée par la 
mystérieuse « bête du Gévaudan ». Quelle est la vraie nature de cette « bête » ? 
Loup ? Chien fou ? Psychopathe tueur en série ? Loup-Garou ?... 
Les restes de la jeune victime sont encore conservés comme reliques dans la crypte 
de l’église. On a pu retrouver du sang séché sous ses ongles. Le laboratoire de la 
police scientifique a été chargé d’analyser ce sang séché. L’analyse a permis 
d’identifier et d’amplifier par PCR la séquence suivante : 
 
CAGCTGGAGACCAAACTCTAGGATCTAGGTCACCCCCTTGGCAGCAGAGCTGATTTATGGTGCCCCTGACAGCCT
AATATCACCAAATTACCCCACACAATGGAGAGAGGCTGGGCTGCCTCCTGGCAGTCGCTAAAGGACGCTGAGCCT
GGGGCAGCCCTGCCGCCTTCTGATCCCAGACCTCCTTTGGGTCTGTGAGAGAGGGGGCTGGTGCAGACAGAGGCA
CACCCAGGCATGCCATCATCAACTGGGGGTATAAGTAGGAAGCCTTGGGGACAGCTCTGTACCCTGCACTCGGGA
GCCAGTAGCACTCGGACGACTACTTCCTGTCCCACAAGCTGCAACAGAGCCAGCCATGAATTGCAGACAGTTCTT
GTCCTCCCACTGCAGCCGTGACAGCTCTGGGGGTGGTGGGGGCAGCAAGATGTTCTCCTGCAACCGCAGCAGCTT
TTCAGGGGCTAGTGGAGGAGGGGGCCGATTCAGCTCTTCTAGGAGCTTCGGAGGGGGCAGCTCTGGGGCCTGTGG
GAGGGGAGGTGGTGGCAGTTTTGGCTCTAGCTACGGTGGAGGATCTGGGGGCGGTTTTAGTGCTGGTAGCTTTGG
GGGACATTCTAGGGGCTTCAGTGGTGGTTCTGGAGGAGGCTTTGGCGGTGGATTTGGAGGAGGCTTTGGGGGCTT
TAGTGGTGGTTCTGGAGGAGGCTTT 
 
Questions : 
 
1) Copier-coller cette séquence dans une fenêtre de requête de BLAST. Lancer une 
requête de recherche de séquence parmi les banques de données (nucleotide 
collection nr nt) pour les séquences très similaires (megablast). 
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2) Les quatre meilleurs alignements fournis par BLAST 
correspondent à deux espèces différentes, un carnivore et un 
primate. Indiquer ces espèces. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Carnivore= Canis familiaris (chien) 
Primate = Homo sapiens (humain) 
 
3) D’après le résultat d’alignement, identifier l’espèce à laquelle appartient 
l’échantillon de sang (nom latin et nom commun). Justifier votre réponse. Conclure 
sur la nature de la « bête ». 
 
Comparaison des alignement pour la kératine du chien et celle de l’homme : 
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100% d’identité pour la kératine de chien, 80% pour celle de l’homme. La bête est 
vraisemblablement un Canis lupus familiaris ou un Canis lupus.  
 
4) D’après la fiche Wikipedia correspondant à l’espèce identifier, proposer des 
hypothèses sur l’identité de la bête du Gévaudan. 
 
Fiche Canis lupus familiaris de Wikipedia : 
Le chien (Canis lupus familiaris) est la sous-espèce domestique de Canis lupus, un 
mammifère de la famille des canidés qui comprend également le loup gris, ancêtre 
sauvage du chien, et le dingo, chien domestique redevenu sauvage. 
 
Le chien est la première espèce animale à avoir été domestiquée par l'Homme pour 
l'usage de la chasse dans une société humaine paléolithique qui ne maîtrise alors ni 
l'agriculture ni l'élevage. La lignée du chien se différencie génétiquement de celle du 
loup gris il y a environ 100 000 ans, et les plus anciens restes confirmés de chien 
domestique sont vieux de 33 000 ans 2,3 soit plusieurs dizaines de milliers d'années 
avant toute autre espèce domestique connue. 
 
è la bête peut être un loup ou un chien... 
 
5) Afficher la fiche de renseignement NCBI de la séquence codante donnant le 
meilleur score d’alignement. A partir de cette fiche et des liens qui lui sont associés, 
déduire : 
 
. le nom du gène auquel appartient cette séquence ; 
 
 Gène de la Kératine, KRT9 
 
. la protéine codée ; 
 
 La Kératine  
 
. le rôle de cette protéine. 
 
Extrait de la fiche « Kératine » de Wikipedia : 
 
La kératine est une protéine, synthétisée et utilisée par de nombreux êtres vivants 
comme élément de structure, et également l'exemple-type de protéine fibreuse. C'est 
le constituant principal des phanères (poils, plumes, cornes, ongles, becs de 
nombreux animaux) (...) 
La kératine est insoluble, et sa présence dans l'épiderme de certains animaux, 
notamment les mammifères, leur garantit une peau imperméable. (...) 
La molécule de kératine est hélicoïdale et fibreuse ; elle s'enroule autour d'autres 
molécules de kératine pour former des filaments intermédiaires. Ces protéines 
contiennent un haut taux d'acides aminés à base de soufre, principalement la 
cystéine, qui forment des ponts disulfure entre les molécules, conférant sa rigidité à 
l'ensemble. (...) 
Chez l'être humain, la kératine est fabriquée par les kératinocytes, cellules se 
trouvant dans la couche profonde de l'épiderme.  
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ACTIVITE 2 : construction d’un arbre phylogénétique à l’aide de l’algorithme 
ClustalW2: 

 
Rendre le travail sous forme d’un document word (ou autre traitement de texte) avec 
saisies écrans justificatives. Penser à mettre son nom dans le nom du fichier afain de 
le reconnaître rapidement. 
 
Problématique : 
 
Un arbre phylogénétique est un arbre schématique ou dendogramme qui montre les 
relations de parentés évolutive entre des groupes d'êtres vivants. Chacun des 
nœuds de l'arbre représente l'ancêtre commun de ses descendants. Charles Darwin 
fut un des premiers scientifiques à proposer une histoire des espèces représentée 
sous la forme d'un arbre. Cette histoire de l’Evolution des espèces a été confirmée et 
affinée par les alignements de séquences. Les gènes des ARN ribosomaux, 
présents dans toutes les espèces ont été largement utilisés pour ces alignements, 
mais d’autres séquences peuvent aussi être utilisées. 
 
On se propose de réaliser un arbre phylogénétique pour la protéine myoglobine à 
partir d’un alignement multiple de séquences réalisé par ClustalW2. 
 
Questions : 
 
1) Rechercher sur le portail NCBI, la fiche de référence « Genbank » de la 
myoglobine des 7 espèces suivantes : 

. homo sapiens (l’homme) 

. iguana iguana (l’iguane) 

. gallus gallus (le poulet) 

. pongo abelii (l’orang outang) 

. danio rerio (le poisson zèbre) 

. rattus norvegicus (le rat) 

. equus caballus (le cheval) 
 

• Aller sur le site NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
• Sélectionner « Protein » dans le menu déroulant principal (en haut au centre) 
• Requête pour l’homme : « myoglobin homo sapiens » 
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2) Pour chaque espèce, rechercher à l’aide du portail NCBI (Protein) la séquence au 
format FASTA. 
 
 

• Sélectionner « FASTA » sous le titre de la fiche Genbank. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

• Copier la séquence en acides aminés avec le nom de la séquence « >..... » 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Ouvrir ClustalW2. Copier-coller cette séquence dans la fenêtre de requête de 
ClustalW2. 
 
Faire de même pour les six autres séquences. 
 
> [Homo sapiens] 
MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHLKSEDEMKASEDLKKHGATVLTALG
GILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELG
FQG 
 
> [Iguana iguana] 
MGLSDQEWQKVIDIWGKVEPELPAHGQEVIIRLFQKHPETQEKFDKFKHLKSLDEMKSSEEIKKHGTTVLTALGKIL
KQKGHHDAELAPLAQSHATKHKIPVKYLEFICEVIVGVIAEKHSADFGSESQAAMRKALEVFRNDMASKYKEHGFQ
G 
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>[Gallus gallus] 
MGLSDQEWQQVLTIWGKVEADIAGHGHEVLMRLFHDHPETLDRFDKFKGLKTPDQMKGSEDLKKHGATVLTQLG
KILKQKGNHESELKPLAQTHATKHKIPVKYLEFISEVIIKVIAEKHAADFGADSQAAMKKALELFRNDMASKYKEFGF
QG 
 
>[Pongo abelii] 
MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPSHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHLKSEDEMKASEDLKKHGATVLTALG
GILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISESIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELG
FQG 
 
> [Danio rerio] 
MADHDLVLKCWGAVEADYAANGGEVLNRLFKEYPDTLKLFPKFSGISQGDLAGSPAVAAHGATVLKKLGELLKAK
GDHAALLKPLANTHANIHKVALNNFRLITEVLVKVMAEKAGLDAAGQGALRRVMDAVIGDIDGYYKEIGFAG 
 
>[Rattus norvegicus] 
MGLSDGEWQMVLNIWGKVEGDLAGHGQEVLISLFKAHPETLEKFDKFKNLKSEEEMKSSEDLKKHGCTVLTALG
TILKKKGQHAAEIQPLAQSHATKHKIPVKYLEFISEVIIQVLKKRYSGDFGADAQGAMSKALELFRNDIAAKYKELGF
QG 
 
>[Equus caballus] 
MGLSDGEWQQVLNVWGKVEADIAGHGQEVLIRLFTGHPETLEKFDKFKHLKTEAEMKASEDLKKHGTVVLTALG
GILKKKGHHEAELKPLAQSHATKHKIPIKYLEFISDAIIHVLHSKHPGDFGADAQGAMTKALELFRNDIAAKYKELGF
QG 
 
 
3) Exécuter ClustalW2 sur les 7 séquences saisies (« SUBMIT »). Interpréter le 
résultat de l’alignement multiple (demander un graphe avec les couleurs symboliques 
des acides aminés). 
 
Attention : pour que l’arbre phylogénétique soit facilement lisible, il ne faut garder 
dans le nom de la séquence que le nom de l’espèce. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
La myoglobine contient 154 aa sauf pour le poisson (147). 
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Certains aa sont conservés chez toutes les espèces, ils sont marqués par une *. 
 
Parmi les aa modifiés le code couleur permet de montrer que certains aa sont 
substitués par un aa présentant des propriétés voisines (ex : aa apolaires en rouge) ; 
d’autres sont remplacés par un aa avec d’autres propriétés (couleur différente). 
 
5) Demander la réalisation de l’arbre phylogénétique correspondant. Interpréter cet 
arbre en le comparant à l’arbre phylogénétique des vertébrés construit à partir des 
seuls critères anatomiques (à télécharger). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
L’arbre établi par alignement de séquence de la protéine Myoglobine correspond à 
celui établi par les critères anatomiques.  
 
Par ordre de proximité évolutive décroissante : 
Homme, Orang-Outang, Cheval, Rat, Iguane, Poulet, Poisson. 


