Point 2
Commentaires sur la recherche d’orf et les résultats de Grail. 

Orfinder :

Que l’on utilise le code génétique standard ou la code bactérien (cf hypothèse sur l’origine de la séquence après l’étape de comparaison de séquences), les résultats sont strictement identiques. Deux orfs se détachent largement des autres, avec des tailles respectivement de 479 aa et 476 aa  au niveau des protéines. La première orf est en phase –2 et va de 52 à 1491 avec un début de protéine sur une codon alternatif (leucine). La seconde est en phase +1 et va de 61nt à 1491 nt avec un codon start Méthionine. 

Le critère de taille permet donc de retenir ces deux orfs comme candidates avec un avantage pour celles de 476 aa car l’utilisation d’un codon leucine comme codon start dans l’autre orf même si il existe chez les bactéries reste marginale.

Grail

En prenant comme organisme modèle E.coli (cf hypothèse sur l’origine de la séquence après l’étape de comparaison de séquences), on obtient un exon allant de 61 nt à 1491 nt avec une probabilité de 0.793 ce qui est excellent. 

Ce résultat confirme la présence d’une région codante dans la séquence étudiée, région allant de 61 nt à 1491 nt pour donner une protéine hypothétique de 476 aa. 
