
 7)Lig4

Rattus norvegicus DNA ligase 4 (Lig4), 
mRNA
DNA ligase (ATP) 4; ligase IV, DNA, ATP-dependent

 Référence NCBI     :   NM_001106095

 Taille  2735 NT

 Séquences protéique     NP_001099565.1

MASSQASRTVAAHVPFADLCSTLERIQKGKDRAEKIRHFKEFLD 
SWRKFHDALHKNKKDVPDSFYPAMRLILPQLERERMAYGIKETMLAKLYIELLNLPR
EGKDAQKLLNYRTPSGARSDAGDFATIAYFVLKPRCLQKGSLTIQKVNELLDLVASN
NSGKRKDLVKKSLLQLITQCSALEQKWLIRMIIKDLKLGVSQHTILSIFHNDAVELHN
VTTDLEKVCRQLHDPSVGLSDISITLFSAFRPMLAAVADVERVEKDMKQQSFYIETKL
DGERMQMHKDGALYRYFSRNGYNYTDQFGESPQEGSLTPFIHNAFKTDVQVCILDG
EMMAYNPTTQTFMQKGVKFDIKRMVEDSDLQTCYCVFDVLMVNNKKLGRETLRKR
YDILSSTFTPIQGRIEIVQKTQAQTKQEVVDALNDAIDKREEGIMVKHPLSIYKPDKRG
EGWLKIKPEYVTGLMDELDLLIVGGYWGKGSRGGMMSHFLCAVAETPPPGDKPSVF
HTLCRVGSGYTMKELYDLGLKLAKYWKPFQRKSPPSCILCGTEKPEVYIEPQNSVIVQ
IKAAEIVPSDMYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEWHDCMTLDDLEQLRGKASGKLATKHL
HIGDDDEPREKRRKPISKTKKTIGIIEHLKAPNLSNINKVSNVFEDVEFCVMSGLDGYP
KPDLENKIAEFGGYIVQNPGPDTYCVIAGSENIRVRNIISSDRHDVVKPEWLLECFKTK
TCVPWQPRFMIHMCPSTKQHFAREYDCYGDSYFVDADLDQLKEVFLRIKPSEQQTPE
EMAPVIADLECRYSWDHSPLSMFRHYTVYLDLYAVINDLSSKIEATRLGVTALELRFR
GAKVVSRLSEGVSHVIIGEDQRRVSDFKTFRRTLKKKFKILQERWVIDSVDKCELQEE
NLYLL

atggcttc ctcacaagcc
      301 tcacgaactg tcgcagctca tgtccccttt gcagacttgt gctccacctt agaacgaata
      361 cagaaaggta aagaccgtgc agaaaaaatc aggcacttca aggagtttct ggattcttgg
      421 agaaaatttc atgatgccct tcataagaac aagaaggatg ttccggactc tttttaccca
      481 gcaatgagac ttattctccc tcagctagag agagagagga tggcttacgg aatcaaagaa
      541 accatgctgg ctaagcttta catcgaattg ctcaatttac caagagaagg caaggatgcc
      601 cagaagctcc tgaattaccg aacccccagt ggagctcgct cagatgctgg ggactttgcc
      661 acgattgcat actttgtttt gaagccaagg tgcttacaga aaggaagctt aaccatacag
      721 aaggtgaatg aactcttaga cttagttgcc agcaataact ctggcaaaag aaaagatcta
      781 gtgaaaaaga gccttcttca gttaataacc cagtgttcag cactcgagca aaagtggctg
      841 attcgcatga ttattaagga cttaaagctt ggtgtcagtc agcacacgat attgtccatc
      901 ttccacaatg atgcagtcga gttgcacaat gtcaccacag atctggaaaa ggtctgtagg
      961 cagctacatg acccctccgt agggctcagc gacatctcca tcactttgtt ctctgccttt
     1021 aggccaatgc tagctgctgt agcagatgtg gagcgtgtgg agaaggacat gaagcagcag
     1081 agtttctaca tcgaaactaa gctcgatggc gagcgcatgc agatgcacaa ggatggcgcc
     1141 ctgtaccggt acttctccag aaatggttac aactacaccg atcagttcgg cgaatctcca
     1201 caggaaggct ctctcacccc gtttattcac aacgcattca agacagatgt gcaagtgtgc
     1261 atccttgatg gcgagatgat ggcctacaac ccaacgacac agactttcat gcagaagggg
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     1321 gtcaagtttg atatcaaaag gatggtcgaa gattctgacc tacagacatg ctactgtgtt
     1381 ttcgatgtgc tgatggttaa taataagaag ctagggcgtg agactctcag gaagaggtat
     1441 gatatcctta gtagcacttt cacacccata caaggtcgaa tagagatagt gcagaaaact
     1501 caagctcaga caaagcagga agtagtggat gcattaaatg atgccataga caagagagaa
     1561 gaggggatca tggttaaaca ccctctgtcc atttacaagc cagacaaaag aggtgaaggg
     1621 tggctaaaga ttaaaccaga gtatgtcact ggattgatgg atgaattaga cctcttaatt
     1681 gttgggggct actggggtaa aggttctcga ggtggcatga tgtctcactt tctgtgtgca
     1741 gtggcagaga caccacctcc tggtgacaag ccatctgtgt tccacactct gtgccgtgtt
     1801 gggtcgggtt acacgatgaa agaactctat gacctgggct tgaaattggc aaaatactgg
     1861 aagcctttcc aaagaaaatc tccaccaagc tgtattttgt gtggcacaga gaagccagaa
     1921 gtgtacattg aaccccagaa ctctgtcatc gttcagatca aggcggcaga gatcgtcccc
     1981 agtgacatgt acaagactgg ctctaccttg cgcttcccac gcatcgagaa gatcagagat
     2041 gacaaagagt ggcatgactg tatgacgctg gatgacctgg agcagctgag ggggaaagca
     2101 tctgggaagc ttgccacaaa acaccttcac ataggtgacg atgacgaacc cagagaaaaa
     2161 aggcggaaac ccatctctaa gacgaagaaa accattggaa tcattgaaca cctaaaagcg
     2221 cctaaccttt ctaacataaa caaagtttct aatgtatttg aagatgttga gttttgtgtc
     2281 atgagtggat tagatggtta tccaaagcct gacctagaga acaaaattgc agaatttggt
     2341 ggttatatag tccagaatcc aggcccagat acatactgtg tgattgcagg ttctgagaac
     2401 attagggtca gaaacatcat ctcttcagat aggcatgatg ttgtcaagcc cgagtggctt
     2461 ttagagtgtt ttaaaacaaa aacatgtgtg ccatggcaac cccgctttat gattcacatg
     2521 tgcccatcaa caaagcagca ttttgcccgt gaatatgact gctatggtga tagctatttc
     2581 gttgatgcag atttggatca attgaaagaa gtgtttttaa gaattaaacc cagtgagcag
     2641 cagactcctg aagaaatggc ccctgtgatt gctgacctag aatgtcgtta ttcctgggat
     2701 cactctcctc tcagtatgtt tcgacactac accgtttatt tggacttgta tgctgttatt
     2761 aatgacttaa gttccaaaat cgaagccaca aggttaggtg ttacagcact tgagctgcgg
     2821 tttcgtggag caaaggtggt ttcccgctta tctgaagggg tgtctcacgt aatcatcggg
     2881 gaagatcaga gacgagtcag tgactttaaa acgttcagaa gaacgcttaa gaaaaagttt
     2941 aaaatcctgc aggaacgttg ggtgatcgat tcagtagaca agtgtgaact gcaggaagaa
     3001 aacctgtatt tgctttag

ATTENTION : pas d’introns dans CDS

 Amorces synthétisées   :

Lig4_AscI_Fwd

tataGGCGCGCCa atggcttc ctcacaagcctcacg

Lig4_NotI_Rev

ttaaGCGGCCGCa ctaaagcaaatacaggttttcttcc

 Expériences     :  

 29/10 PCR pfu 60°C pfu 50ul  40 cycles 

o rate/DiT0/DiT24hLPS : les miens de fevrier

o  48h mix/SP/CTX faits le 28/10



o



o FlagBirA Lig4 clone C  

 B3Fwd 935NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA

TACAGAAAGGTAAAGACCGTGCAGAAAAAATCAGGCACTTCAAGGAGTTTCTGGATTCTTGGAGAAAATTTCAT

GATGCCCTTCATAAGAACAAGAAGGATGTTCCGGACTCTTTTTACCCAGCAATGAGACTTATTCTCCCTCAGCTAG

AGAGAGAGAGGATGGCTTACGGAATCAAAGAAACCATGCTGGCTAAGCTTTACATCGAATTGCTCAATTTACCAA

GAGAAGGCAAGGATGCCCAGAAGCTCCTGAATTACCGAACCCCCAGTGGAGCTCGCTCAGATGCTGGGGACTT

TGCCACGATTGCATACTTTGTTTTGAAGCCAAGGTGCTTACAGAAAGGAAGCTTAACCATACAGAAGGTGAATGA

ACTCTTAGACTTAGTTGCCAGCAATAACTCTGGCAAAAGAAAAGATCTAGTGAAAAAGAGCCTTCTTCAGTTAAT

AACCCAGTGTTCAGCACTCGAGCAAAAGTGGCTGATTCGCATGATTATTAAGGACTTAAAGCTTGGTGTCAGTCA

GCACACGATATTGTCCATCTTCCACAATGATGCAGTCGAGTTGCACAATGTCACCACAGATCTGGAAAAGGtCTGT

AGGCAGCTACATGACCCCTCCGTANGGCTCAgCGACATCTCCATCACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAG

CTGCTGTAGCANATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACNTGAAGCANCANANTTTCTACNTCNAANCTAANCTCGA

TGGNNAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGNGCCCTGNACCGGTACTNCTCCNNAAATGGNNANNNTACNCN

ATCAGTTNNNNNANNTCNNNGGANGGNTNNNNNNCCCNT

 BGHRev 997NT

CGCATCGNNANATCAGAGNTGNNNAGAGTGGCANGACTGTANGACGCTGGATGNCCTGGAGCAGCTGAGGG

GGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACAAANCACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCG

GAAACCCATCTCTAAGACGAAGAAAACCATtGGAATCATTGAACACcTAAAAGCGCcTAaCCTTTCTAACATAAAC

AAAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGTTGAGTTTtGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAG

AGAACAAAATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTC

TGAGAACATTAGGGTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTG

TTTTAAAACAAAAACATGTGTGCCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTT

GCCCGTGAATATGACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAA

GAATTAAACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCT

GGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTT

CCAAAATCGAAGCCACAAGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGC

TTATCTGAAGGGGTGTCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAG

AACGCTTAAGAAAAAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGG

AAGAAAACCTGTATTTGCTTTAG

 Int Fwd1

ANGANTAGTGGNNGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGaTCATGGTTAAACACCCTCTGTCCA

TTTACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAA

TTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCA

GTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACAC

GATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTGAAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGAAAATCTCCACCAAG

CTGTATTTTGTGTGGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCAAGGC

GGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATCGAGAAGATCAGAGA

TGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTT

GCCACAAAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTAAGACGA

AGAAAACCATTGGAATCATTGAACACCTAAAAGCGCCTAACCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGA

AGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGAtTaNATGGTTATCCAAAGNCTGACCTNNNAACAAAATTGCAGAANTN

GGTGGTTATATAGNCCNNNAATCCAGGCCCANATACNTACTGTNNNNNNGNAGGNTCTGAGAACATTNNGGN



CANAAACATCATCTNNTCAGATANGCNTGATGTTGTCAAGCCCNAGTGGCTTTTNNNTGNTTTAAAACAAAANN

TGNNTGNCNNNNCAACCCCGCTTTNNGATTCACANGTGCCCNTCAACAAAGCANCNTTTTGCCCNNGAATNT

NACTGCT

 Int Fwd2

TTGCANNATGTCNCNNCAGATCTGGAAAAGGtCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACAT

CTCCATCACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACAT

GAAGCAGCAGAGTTTCTACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGT

ACCGGTACTTCTCCAGAAATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCC

CGTTTATTCACAACGCATTCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAA

CGACACAGACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACA

TGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATA

TCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAG

GAAGTAGTGGATGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATT

TACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATT

AGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGT

GNCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACACGAT

GAAAGAACTCTATGANCTNGGCTTGAAATTGGCAAATACTGGAAGCCTTTCNAAGAAAATCTCCNNCNAGCTGT

ATTTTGTGTNGCACANANAANCCNNAAGTGTACATTGAACCCCANAACTCTGNCATCNTTCANATNNNNCNNN

NNANNTCGTCCCCNNNGACAT

 Int Rev1

GANANNANATGAAGCAGNAGAGTTTNNNCATNNNAANTAAGCTNGNNNNGAGNGCATGCAGATGCACNNG

NANGGCNNCNGNACCGGTANTNNTCCAGAAATNGTTACAANTACNCCGATCAGTTCGGCGANTCTCCACAGG

AAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCATTCAAGACAGATGNGCAAGTGTGCNTCCTTGATGGCGAGATGA

TGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGAT

TCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCA

GGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAG

CTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAAATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAA

ACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTG

GATTGATGGATGAATTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATGTCTC

ACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTCCACACTCTGTGCCGTGTTG

GGTCGGGTTACACGATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTGAAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGA

AAATCTCCACCAAGCTGTATTTTGTGTGGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATC

GTTCAGATCAAGGCGGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGCATC

GAGAAGATCAGAGATGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAA

GCATCTGGGAAGCTTGCCACAAAACaCCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGG

 Synthèse séquencage 

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGC 60
TCCACCTTAGAACGAATACAGAAAGGTAAAGACCGTGCAGAAAAAATCAGGCACTTCAAG 120
GAGTTTCTGGATTCTTGGAGAAAATTTCATGATGCCCTTCATAAGAACAAGAAGGATGTT 180
CCGGACTCTTTTTACCCAGCAATGAGACTTATTCTCCCTCAGCTAGAGAGAGAGAGGATG 240



GCTTACGGAATCAAAGAAACCATGCTGGCTAAGCTTTACATCGAATTGCTCAATTTACCA 300
AGAGAAGGCAAGGATGCCCAGAAGCTCCTGAATTACCGAACCCCCAGTGGAGCTCGCTCA 360
GATGCTGGGGACTTTGCCACGATTGCATACTTTGTTTTGAAGCCAAGGTGCTTACAGAAA 420
GGAAGCTTAACCATACAGAAGGTGAATGAACTCTTAGACTTAGTTGCCAGCAATAACTCT 480
GGCAAAAGAAAAGATCTAGTGAAAAAGAGCCTTCTTCAGTTAATAACCCAGTGTTCAGCA 540
CTCGAGCAAAAGTGGCTGATTCGCATGATTATTAAGGACTTAAAGCTTGGTGTCAGTCAG 600
CACACGATATTGTCCATCTTCCACAATGATGCAGTCGAGTTGCACAATGTCACCACAGAT 660
CTGGAAAAGGtCTGTAGGCAGCTACATGACCCCTCCGTAGGGCTCAGCGACATCTCCATC 720
ACTTTGTTCTCTGCCTTTAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAG 780
AAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTCTACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAG 840
ATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGAAATGGTTACAACTACACCGAT 900
CAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCATTCAAG 960
ACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAG 1020
ACTTTCATGCAGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTA 1080
CAGACATGCTACTGTGTTTTCGATGTGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAG 1140
ACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCACACCCATACAAGGTCGAATA 1200
GAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAAATGAT 1260
GCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGaTCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCA 1320
GACAAAAGAGGTGAAGGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGAT 1380
GAATTAGACCTCTTAATTGTTGGGGGCTACTGGGGTAAAGGTTCTCGAGGTGGCATGATG 1440
TCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGAGACACCACCTCCTGGTGACAAGCCATCTGTGTTC 1500
CACACTCTGTGCCGTGTTGGGTCGGGTTACACGATGAAAGAACTCTATGACCTGGGCTTG 1560
AAATTGGCAAAATACTGGAAGCCTTTCCAAAGAAAATCTCCACCAAGCTGTATTTTGTGT 1620
GGCACAGAGAAGCCAGAAGTGTACATTGAACCCCAGAACTCTGTCATCGTTCAGATCAAG 1680
GCGGCAGAGATCGTCCCCAGTGACATGTACAAGACTGGCTCTACCTTGCGCTTCCCACGC 1740
ATCGAGAAGATCAGAGATGACAAAGAGTGGCATGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAG 1800
CAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACAAAACACCTTCACATAGGTGACGAT 1860
GACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTAAGACGAAGAAAACCATTGGAATC 1920
ATTGAACACCTAAAAGCGCCTAACCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGAA 1980
GATGTTGAGTTTtGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAAC 2040
AAAATTGCAGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTG 2100
ATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTT 2160
GTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAAACATGTGTGCCATGGCAACCC 2220
CGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATGACTGC 2280
TATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGA 2340
ATTAAACCCAGTGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAA 2400
TGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTG 2460
GACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGCCACAAGGTTAGGTGTT 2520
ACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGGTG 2580
TCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGA 2640
ACGCTTAAGAAAAAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAG 2700
TGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTATTTGCTTTAG 276

                                              
MASSQASRTVAAHVPFADLCSTLERIQKGKDRAEKIRHFKEFLDSWRKFHDALHKNKKDVPDSFYPAMRLILPQLER
ERMAYGIKETMLAKLYIELLNLPREGKDAQKLLNYRTPSGARSDAGDFATIAYFVLKPRCLQKGSLTIQKVNELLDLVA
SNNSGKRKDLVKKSLLQLITQCSALEQKWLIRMIIKDLKLGVSQHTILSIFHNDAVELHNVTTDLEKVCRQLHDPSVGL
SDISITLFSAFRPMLAAVADVERVEKDMKQQSFYIETKLDGERMQMHKDGALYRYFSRNGYNYTDQFGESPQEGSL
TPFIHNAFKTDVQVCILDGEMMAYNPTTQTFMQKGVKFDIKRMVEDSDLQTCYCVFDVLMVNNKKLGRETLRKR
YDILSSTFTPIQGRIEIVQKTQAQTKQEVVDALNDAIDKREEGIMVKHPLSIYKPDKRGEGWLKIKPEYVTGLMDELD
LLIVGGYWGKGSRGGMMSHFLCAVAETPPPGDKPSVFHTLCRVGSGYTMKELYDLGLKLAKYWKPFQRKSPPSCIL
CGTEKPEVYIEPQNSVIVQIKAAEIVPSDMYKTGSTLRFPRIEKIRDDKEWHDCMTLDDLEQLRGKASGKLATKHLHI
GDDDEPREKRRKPISKTKKTIGIIEHLKAPNLSNINKVSNVFEDVEFCVMSGLDGYPKPDLENKIAEFGGYIVQNPGPD
TYCVIAGSENIRVRNIISSDRHDVVKPEWLLECFKTKTCVPWQPRFMIHMCPSTKQHFAREYDCYGDSYFVDADLD
QLKEVFLRIKPSEQQTPEEMAPVIADLECRYSWDHSPLSMFRHYTVYLDLYAVINDLSSKIEATRLGVTALELRFRGAK
VVSRLSEGVSHVIIGEDQRRVSDFKTFRRTLKKKFKILQERWVIDSVDKCELQEENLYLL-
                                                

                                                                      

 Blast contre banque rat :



Différence Séquencage/CDS au niveau NT :



Séquençage interne     :   

Lig4_int_600Fwd : gtcagcacacgatattgtcc

Lig4_int_1191Fwd : aggtcgaatagagatagtgc

Lig4_int_1910Rev : gtgttcaatgattccaatgg

o FlagBirA Lig4  DiT0 clone A  

Mauvais

o FlagBirA Lig4  DiT48 clone A  

Mauvais

o FlagBirA Lig4  SP clone A  

 B3Fwd 908NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA

TACAGAAAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTC

TACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGA

AATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCAT

TCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGC

AGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATG

TGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCAC

ACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAA

ATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGA

GGTGAAgGGTGGCTAAAGATTAAACCAgAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATTAGACCTCTTAATTGtTGGGG

GCTACTGGGGTAAAGGNTCTCGAGGTGGCATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGANACNNCNCCTCCT

NNNANNAGCCATCTGTGTTCCNCACTCTGTGCCNTGNNGGNTCNGGNNNNANGATGAAANAACTNTNTGAC

NNNNTNNANTNGC

 BGHRev 984NT

CAGAGATGNNNANAGTNGCANGACTGTATGACGCTGGATGACCTGGAGCAGNTGAGGGGGAAAGCATNTGG

GAAGCTTGCCACAAAACaCCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTCTA

AGACGAAGAAAACCATTGGAATCATTGAaCACCTAAAAGCGCCTAcCCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGT

ATTTGAAGATGTTGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAACAAAATTGC

AGAATTTGGTGGTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGG

GTCAGAAACATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAA

ACATGTGTGCCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATG

ACTGCTATGGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGAATTAAACCCAG

TGAGCAGCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCT

CTCAGTATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGC

CACAAGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGG

TGTCTCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGAACGCTTAAGAAA

AAGTTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTA

TTTGCTTTAG





On dirait une forme tronquée qui débute plus loin dans la séquence

o FlagBirA Lig4  SP clone B  

 B3Fwd 869NT

ATGGCTTCCTCACAAGCCTCACGAACTGTCGCAGCTCATGTCCCCTTTGCAGACTTGTGCTCCACCTTAGAACGAA

TACAGAAAGGCCAATGCTAGCTGCTGTAGCAGATGTGGAGCGTGTGGAGAAGGACATGAAGCAGCAGAGTTTC

TACATCGAAACTAAGCTCGATGGCGAGCGCATGCAGATGCACAAGGATGGCGCCCTGTACCGGTACTTCTCCAGA

AATGGTTACAACTACACCGATCAGTTCGGCGAATCTCCACAGGAAGGCTCTCTCACCCCGTTTATTCACAACGCAT

TCAAGACAGATGTGCAAGTGTGCATCCTTGATGGCGAGATGATGGCCTACAACCCAACGACACAGACTTTCATGC

AGAAGGGGGTCAAGTTTGATATCAAAAGGATGGTCGAAGATTCTGACCTACAGACATGCTACTGTGTTTTCGATG

TGCTGATGGTTAATAATAAGAAGCTAGGGCGTGAGACTCTCAGGAAGAGGTATGATATCCTTAGTAGCACTTTCAC

ACCCATACAAGGTCGAATAGAGATAGTGCAGAAAACTCAAGCTCAGACAAAGCAGGAAGTAGTGGATGCATTAA

ATGATGCCATAGACAAGAGAGAAGAGGGGATCATGGTTAAACACCCTCTGTCCATTTACAAGCCAGACAAAAGA

gGTGAAgGGTGGCTAAAGATTAAACCAGAGTATGTCACTGGATTGATGGATGAATTAGANCTCTTAATTGTTGGG

GGCTACTGGGGTAAAGGNTCTCGAGGTGGNATGATGTCTCACTTTCTGTGTGCAGTGGCAGANACNCNNNTCC

TGNNANAGCCNTCTGNGTNCNACACTCTGNNNNNTGNNNGNNNNGGN

 BGHRev 972NT

GAGNGGCATGACTGTANGACGCTGGATGACCTGGAGCAGCTGAGGGGGAAAGCATCTGGGAAGCTTGCCACA
AAACACCTTCACATAGGTGACGATGACGAACCCAGAGAAAAAAGGCGGAAACCCATCTcTAAGACGAAGAAAA
CCATtGGAATCATTGAACACCTAAAAGCGCCTAaCCTTTCTAACATAAACAAAGTTTCTAATGTATTTGAAGATGT
TGAGTTTTGTGTCATGAGTGGATTAGATGGTTATCCAAAGCCTGACCTAGAGAACAAAATTGCAGAATTTGGTG
GTTATATAGTCCAGAATCCAGGCCCAGATACATACTGTGTGATTGCAGGTTCTGAGAACATTAGGGTCAGAAAC
ATCATCTCTTCAGATAGGCATGATGTTGTCAAGCCCGAGTGGCTTTTAGAGTGTTTTAAAACAAAAACATGTGTG
CCATGGCAACCCCGCTTTATGATTCACATGTGCCCATCAACAAAGCAGCATTTTGCCCGTGAATATGACTGCTAT
GGTGATAGCTATTTCGTTGATGCAGATTTGGATCAATTGAAAGAAGTGTTTTTAAGAATTAAACCCAGTGAGCA
GCAGACTCCTGAAGAAATGGCCCCTGTGATTGCTGACCTAGAATGTCGTTATTCCTGGGATCACTCTCCTCTCAG
TATGTTTCGACACTACACCGTTTATTTGGACTTGTATGCTGTTATTAATGACTTAAGTTCCAAAATCGAAGCCACA
AGGTTAGGTGTTACAGCACTTGAGCTGCGGTTTCGTGGAGCAAAGGTGGTTTCCCGCTTATCTGAAGGGGTGTC
TCACGTAATCATCGGGGAAGATCAGAGACGAGTCAGTGACTTTAAAACGTTCAGAAGAACGCTTAAGAAAAAG
TTTAAAATCCTGCAGGAACGTTGGGTGATCGATTCAGTAGACAAGTGTGAACTGCAGGAAGAAAACCTGTATTT
GCTTTAG

Idem clone A
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