
8)Nhej1

Nhej1= Xlf= protein cernunnos= XRCC4-
like factor
Référence NCBI     :   NM_001014217

 Taille  915 NT NT

 Séquence NT     :  

atgga ggaactagag
      121 caaggcctgt tgatgcagcc atgggcatgg ttacaacttg ctgagaactc actcttggcc
      181 aaggcttcta tcaccaagca tggttatgcc ttgctgattt cggatcttca acaggtgtgg
      241 catgaacagg tggacacttt ggaggtcagc cagcgagcca aggagctgaa caagcgcctc
      301 accgctcccc ctgcagcttt tctccatcac ttggatgaag tgcttcgccc actgtttaaa
      361 gattctgccc accaggatgc tgctcaccct agcaaagcca ctttctcctg tgatcgtgga
      421 gaggaggtat tgatcctgag ggtgcggagt gagctctctg gtctcccctt caattggcat
      481 ttccactgtc ttccagctag ttctttactg gtctctcagc atttgatttg tcctctgatg
      541 ggtgtgagct tggcattgca cagtcatgtg agggagctag cagcattgct tcggatgaag
      601 gaccttgaga tccaggccta ccaggagagt ggggctgtgc tgagccgagg tcgattgaag
      661 acagagccat ttgaagaaaa ttctttcttg gaacagttta tggtagagaa attgccagag
      721 gcatgtgctg ttggtgatgg aaggccattt gccatgaatc tgcagagcct gtatgtggca
      781 gtcacaaagc agcaggtcca agccaggcag aagcataaag gctctggaga gcctcagaca
      841 tcaagcagca cctcccctca aggaactgat agccagcttc agaaccagcc agaacagcag
      901 atctctccca ctccaaccct ctcagagcct gaatgtgagc ctatggctgc ttcaggccct
      961 gtgcatagag ctcagctggt aaaggccaag aggaagaagc ccaggggact cttcagttag

      Séquence prot     :   

NP_001014239

MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQV 
WHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHHLDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATF
SCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHSHVREL
AALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPF
AMNLQSLYVAVTKQQVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTL
SEPE CEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS

 Amorces synthétisées   :
Nhej1_AscI_Fwd

tataGGCGCGCCa atgga ggaactagagcaaggcc

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/62079169


Nhej1_NotI_Rev

ttaaGCGGCCGCa ctaactgaagagtcccctgggc

 Expériences     :  

o PCR 10/07   : sur les 7 conditions cycle Q5-TM 60°C-Enhancer 0- 2min 30 d’élongation

 

Bandes RATE, DiT0,DiT24h, DiT48h, SP et CTX Ok

 Sep/Oct     :   soucis clonage     : Vecteur     ? PCR mal digerée     ?  

 08/09     :   purification le 09/09

 09/09     :   test pCR 4Blunt pour Nhej1 rate, mini le 11/09 : OK

 14/09     :   digestion et purification de 10ul de DiT0, 24h, 48h, SP et CTX

 15/09 : ligation dans FB marche pas

 06/10     :   religation dans nouv vecteur pour DiT0, DiT24, DiT48, SP et CTX

 09/10     :   miniprep DiT0 et 48h OK

 16/10 redigestion DiT24h, SP et CTX  

 22/10     : mini     :   OK  

 28/10 envoi au séquencage  

Rate  DiT0 DiT24 DiT48 SP      CTX   Eau



 Résultats séquencages  

o pCR4Blunt Nhej1 rate clone A  

 Fwd rate 1047NT : mauvais séquençage au début

TTAGCGgCCGCGAATTCGCCCTTTATAGGCGCGCCAATGGGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGG

GCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTT

CGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAA

GCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCC

CACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTG

CGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCA

TTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGAT

GAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCC

ATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAG

GCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATA

AAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCaGCTtCAGAACCAGCCA

GAACAGCANATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCANAGCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCNNNCCTGTGCATA

NAGCTCANCTGGTAAAGGNCAAGANGAAGAANCCCANGGGACTCTTCAGTTANTGCGGNCGCTTAANNGCN

AATTCGTTTAAACCTGCNNNNTAGTCCCNTTNNTGNGGNNTAATNNTGANCTTGGNNNANCATGGNCATANCT

NTTNCNG

 968NT 25/11

CGGCCGCGAATTCGCCCTTTATAGGCGCGCCAATGGGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCAT

GGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGA

TCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGC

CTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACC

AGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGG

AGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTT

GATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAA

GGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTT

GAAGAAAATTCT 

TTCTTGGAACAGTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAAT

CTGCAGAGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGC

CTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCNNGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCT

CCCACTCCAACCCTCTCANAGCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCNNNCCTGTGCATAGAGCTCANCTGGTAA

AGGNNAAGAGGAAGAAGCCCANGGGANTCTTCANTTAG

TGNNGCCGCTNAANNGCGAATTCGTTTAAACCTGCNNNNTNGTCCCTTTNNNGANGG

 Rev rate 976NT

TAGGCGCNCCAATGGGNANTAGAGCAAGGCCNGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACT
CACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGA
ACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACaAGCGCCTCACCGCTCCCCcTGCAgcttt
TcTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAA
GCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTC
AATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAG
CTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACC



AGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACA
GTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCT
GTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCA
AGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAAC
CCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGA
GGAAGAAGCCCAGGGGACTCTTCAGTTAGTGCGGCCGCTTAAAAGGGCGAATTCGTTTAAACCTGCAGGACTA
GTCCCTTT

 Synthèse séquencage rate : 914NT

ATGGGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGAT
GCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCAC
CAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA
CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGC
AGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCA
GGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGAT
CCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCC      
AGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGC
ATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCA  
GGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGA
AGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGG
TGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCA
GGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTC      
CCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCC
AACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCA
GCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGGGGACTCTTCAGTTAG
TGCGGCCGCTTAAA 
AGGGCGAATTCGTTTAAACCTGCAGGACTAGTCCCTTT

                                          
Le début du séquençage est mauvais  

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :



Début mauvais qvec A qui manque en position5, alors que c’est dans l’amorce .

Différence au niveau PROT :

Flag BirA Nhej1 rate (clone A) : début de séquence toujours 

bizarre

o pCR4Blunt Nhej1 rate clone B  

 Fwd 928NT

GCCGCGAATTCGCCCTTGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG

AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGC

ATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGC

AGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCT

AGCAAAGCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCT

CCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGG

TGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGG

CCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTG

GAACAGTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCA

GAGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAG

ACATCAAGCAGCACCTCCCCTCNAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCAC



TCCAACCCTCTCANAGCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCNNNCCTGTGCATAGAGCTCANCTGGNAAAGGN

CNANAGGAANAANCCCAGGGNACTCTTCANTTAG

TGCGGCCGCTTAAAAGGGCGAATTCNTTTNAANCTGCNGNACTAGTCCCTTTANTGANGGNTAATTCTGAGCTT

GNGTANCATGGNCATAGCTGTTT

 BGHRev rate 1010NT

CCNNGNNTTTCCCAGNCANGNNNTNNAAANGACNNCCANTGNATNNTATNCGACTCNNTATAGGGNGAATNGAATTTAGCGGCC
NNGAATTNGNCNNTGAGGAACTAGAGCAAGNCCTGTTGANGCAGCNATGGNCANGGTTACAACNTGNTGAGAACTCACTCTTGG
CCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGG
AGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTTC
GCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTAT
TGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCT
CTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGA
AGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATT
CTTTCTTGGAACAGTTTATGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGA
GCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCA
CCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAAT
GTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGGGGACTCTTCAGTT
AG

TGCGGCCGCTTAAAAGGGC                                                                 

 Synthèse séquencage rate : 

CTTGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTG 55
CTGAGAACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTT 115
CGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCA 240
AGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAG
TGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCA 295
CTTTCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTG 355
GTCTCCCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGC 415
ATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAG 475
CAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGC        525
TGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTA 595
TGGTAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATC 655
TGCAGAGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAG 715
GCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCNAGGAACTGATAGCCAGCTTC 775
AGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGC 835
CTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGC 895
CCAGGGGACTCTTCAGTTAG---------------------------------------- 915

                          



Comme pour clone A, le début de séquence est mauvais alors qu’il s’agit dela 

partie qui est dans l’amorce : nouvelle ligation et transformation le 07/12



o FlagBirA Nhej1 DiT0 clone A  

 B3Fwd DiT0 848NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCANGTCNAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCANACATCAAGCAGCA

CCTCCCCTCAAGGAACTGATAGNNAGCTTCNGAANNAGCCAGAANAGCAGATCTCTCCNACTCCANNCNTCTC

ANANCCTGAANGNGAGCCTATGGCTGCTTC

 BGHRev DiT0 915NT

ATGGAGGANNTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGANCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACaAGCGCcTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCA

CTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC

TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGCAT

TTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATT

GCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGT

GGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGT

AGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGA

GCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAG

CCCAGGGGACTCTTCAGTTAG

 Synthèse séquencage DiT0 : 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG 60
AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGAT 120
CTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAG 180
CTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTT 240
CGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC 300
TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTC 360
CCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTG 420
ATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCA 480
TTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGC 540
CGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTA 600
GAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAG 660
AGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCT
GGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAAC  
CAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATG
GCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGG
GGACTCTTCAGTTAG

MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQVWHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHH

LDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATFSCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHS



HVRELAALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPFAMNLQSLYVAVTKQ

QVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTLSEPECEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS-

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :

Différence au niveau PROT :



Flag BirA Nhej1 DiT0 (clone A) :  OK  

o FlagBirA Nhej1 DiT24hLPS clone B  

 B3Fwd DiT24h 779NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCANGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGANAGCCTCANACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCANAA

 BGHRev DiT24h 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCANTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACaAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGA

GCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAG

CCCAGGGGACTCTTCAGTTAG

 Synthèse séquencage DiT24hLPS : 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG 60
AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGAT 120
CTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAG 180
CTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTT 240
CGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC 300
TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTC 360
CCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTG 420
ATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCA 480
TTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGC 540
CGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTA 600
GAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAG 660
AGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCT
GGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAAC
CAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATG
GCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGG
GGACTCTTCAGTTAG                           

MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQVWHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHH

LDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATFSCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHS



HVRELAALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPFAMNLQSLYVAVTKQ

QVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTLSEPECEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS-

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :

Différence au niveau PROT :



Flag BirA Nhej1 DiT24hLPS (clone B) OK 

o FlagBirA Nhej1 DiT48hMix clone A  

 B3Fwd DiT48hMix 848NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAgAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCANGTCCAAGCCAGGCANAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCANACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCNAGGAACTGATAGCCAGCTTCANAACCAGCCANAACAGCANNTCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAN

ANCCTGAATGTGANCCTATGGCTGCTTC

 BGHRev DiT48hMix 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGNCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCANTNTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCaAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCcTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGA

GCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAG

CCCAGGGGACTCTTCAGTTAG

 Synthèse séquencage DiT48hMix : 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG 60
AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGAT 120
CTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAG 180



CTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTT 240
CGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC 300
TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTC 360
CCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTG 420
ATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCA 480
TTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGC 540
CGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTA 600
GAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAG
AGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCT
GGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAAC
CAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATG
GCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGG
GGACTCTTCAGTTAG

                           
MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQVWHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHH

LDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATFSCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHS

HVRELAALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPFAMNLQSLYVAVTKQ

QVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTLSEPECEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS-

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :



Différence au niveau PROT :

Flag BirA Nhej1 DiT48hMix (clone A) OK 



o FlagBirA Nhej1 SP clone C  

 B3Fwd SP 854NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCNNNCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGNTCTGGAGAGCCTCANACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCANGGAACTGATAGCCAGCTTCNNAACCAGCCAGAANAGCANATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAN

ANCCTGAATGTGANCCTATGGCTGCTTCNNNCNTN

 BGHRev SP 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC
CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA
CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACaAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC
ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT
TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC
ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA
TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG
TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG
TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG
CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCAC
CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGA
GCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAG
CCCAGGGGACTCTTCAGTTAG

 Synthèse séquencage SP: 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG 60
AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGAT 120
CTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAG 180
CTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTT 240
CGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC 300
TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTC 360
CCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTG 420
ATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCA 480
TTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGC 540
CGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTA 600
GAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAG 660
AGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCT
GGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAAC
CAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATG
GCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGG  
GGACTCTTCAGTTAG

MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQVWHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHH

LDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATFSCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHS



HVRELAALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPFAMNLQSLYVAVTKQ

QVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTLSEPECEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS-

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :

Différence au niveau PROT :



Flag BirA Nhej1 SP (clone C) OK 



o FlagBirA Nhej1 CTX clone A  

 B3Fwd CTX 916NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC

CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA

CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC

ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT

TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC

ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA

TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG

TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG

TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG

CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCANACATCAAGCAGCAC

CTCCCCTCNAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAANNAGCCAGAACAGCANATCTCTCCCACTCCNNCCCTCTCAN

ANCCTGAATGTGANCCTATGGNTGCTTCNNNCNTGNGCATANAGCTCANCTNGNAAAGGNNANNNNANNNN

CNNNGGNNNCNTNANTNANTGNNNNNNNNNCTCGNNNCTANAGGNCNNNTNAAAC

 BGHRev CTX 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAGAACTCACTCTTGGC
CAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGATCTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGA
CACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAGCTGAACaAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATC
ACTTGGATGAAGTGCTTCGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTT
TCTCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTCCCCTTCAATTGGC
ATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTGATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCA
TTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCATTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAG
TGGGGCTGTGCTGAGCCGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGG
TAGAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGCCATTTGCCATGAATCTGCAGAGCCTGTATGTGG
CAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCTGGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCAC
CTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAACCAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGA
GCCTGAATGTGAGCCTATGGCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAG
CCCAGGGGACTCTTCAGTTAG

 Synthèse séquencage CTX: 915NT

ATGGAGGAACTAGAGCAAGGCCTGTTGATGCAGCCATGGGCATGGTTACAACTTGCTGAG 60
AACTCACTCTTGGCCAAGGCTTCTATCACCAAGCATGGTTATGCCTTGCTGATTTCGGAT 120
CTTCAACAGGTGTGGCATGAACAGGTGGACACTTTGGAGGTCAGCCAGCGAGCCAAGGAG 180
CTGAACAAGCGCCTCACCGCTCCCCCTGCAGCTTTTCTCCATCACTTGGATGAAGTGCTT 240
CGCCCACTGTTTAAAGATTCTGCCCACCAGGATGCTGCTCACCCTAGCAAAGCCACTTTC 300
TCCTGTGATCGTGGAGAGGAGGTATTGATCCTGAGGGTGCGGAGTGAGCTCTCTGGTCTC 360
CCCTTCAATTGGCATTTCCACTGTCTTCCAGCTAGTTCTTTACTGGTCTCTCAGCATTTG 420
ATTTGTCCTCTGATGGGTGTGAGCTTGGCATTGCACAGTCATGTGAGGGAGCTAGCAGCA 480
TTGCTTCGGATGAAGGACCTTGAGATCCAGGCCTACCAGGAGAGTGGGGCTGTGCTGAGC 540
CGAGGTCGATTGAAGACAGAGCCATTTGAAGAAAATTCTTTCTTGGAACAGTTTATGGTA 600
GAGAAATTGCCAGAGGCATGTGCTGTTGGTGATGGAAGGcCATTTGCCATGAATCTGCAG 660
AGCCTGTATGTGGCAGTCACAAAGCAGCAGGTCCAAGCCAGGCAGAAGCATAAAGGCTCT 720
GGAGAGCCTCAGACATCAAGCAGCACCTCCCCTCAAGGAACTGATAGCCAGCTTCAGAAC  
CAGCCAGAACAGCAGATCTCTCCCACTCCAACCCTCTCAGAGCCTGAATGTGAGCCTATG
GCTGCTTCAGGCCCTGTGCATAGAGCTCAGCTGGTAAAGGCCAAGAGGAAGAAGCCCAGG  
GGACTCTTCAGTTAG 

MEELEQGLLMQPWAWLQLAENSLLAKASITKHGYALLISDLQQVWHEQVDTLEVSQRAKELNKRLTAPPAAFLHH

LDEVLRPLFKDSAHQDAAHPSKATFSCDRGEEVLILRVRSELSGLPFNWHFHCLPASSLLVSQHLICPLMGVSLALHS



HVRELAALLRMKDLEIQAYQESGAVLSRGRLKTEPFEENSFLEQFMVEKLPEACAVGDGRPFAMNLQSLYVAVTKQ

QVQARQKHKGSGEPQTSSSTSPQGTDSQLQNQPEQQISPTPTLSEPECEPMAASGPVHRAQLVKAKRKKPRGLFS-

 Blast contre banque rat :

Différence Séquencage/CDS au niveau NT :

Différence au niveau PROT :

Flag BirA Nhej1 CTX (clone A) OK  
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