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	Apprendre avec les outils et les bases de données du Web
Projet Biologie : Les caractéristiques de la protéine -caténine 
Instructions 
Jean-Christophe Taveau et IJsbrand Kramer - IECB

	Le but de ce projet est de découvrir vous-même, à l’aide des outils du Web, la séquence amino-acidique de la -caténine, ses sites de phosphorylation, son rôle dans le fonctionnement de la cellule et son implication dans les pathologies 

Vous répondrez aux questions posées dans la « fiche de réponse -caténine protéine » en y insérant directement l’information pertinente. 

Date limite : La fiche doit me parvenir par email (i.kramer@iecb.u-bordeaux.fr) avant le jeudi 19 Avril 2007, 24h00.

Pour mener à bien ce projet, nous vous proposons de suivre les instructions ci-dessous. Pour un maximum de vitesse, faites la recherche sur le Web tôt le matin avant que les scientifiques se mettent au travail ou pendant le week-end.


	
	1) trouver la protéine -caténine 

	 Commencez la recherche avec  Google : tapez « Expasy ». Cliquer sur ExPASy proteomics server
ExPASy, Expert Protein Analysis System, Swiss Institute of Bioinformatics, Basel, Switzerland
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	Dans “Search”  Sélectionnez l’option

« Swiss-Prot/TrEMBL » for “beta-catenin human”, puis cliquez sur “Go”
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ExPASy Proteomics Server

The ExPASy (Expert Protein Analysis System) proteomics server of the Swiss Institute of Bioinformaties (3

protein sequences and structures as well as 2-D PAGE (Disclaimer / References).
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	Sélectionnez CTNB1 (P35222) 
NB pour rapidement revenir (ultérieurement) sur l’information -caténine tapez « P35222 » dans la case Search
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	Vous êtes arrivés sur le entry p35222. Vous y trouverez toute information nécessaire pour répondre aux questions de la « fiche réponse b-catenin protein »
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[Entry information

Secondary accession mumbers  QBNEW9 QENI94 QUH3I91
Entered i Swiss-Prot in Release 28, February 1994
Sequence was last modifiedin Release 28, Febmary 1994
Annotations were last modified in_Release 48, September 2005
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	Dans la section « Cross-references » vous trouverez des liens avec d’autres outils sur le Web. Vous y trouverez également un lien avec l’ADN-génomique (AY463360) de la-caténine (GenBank)

	[image: image6.jpg]oss-references

X87838, CAA61107.1; -; mRNA. [EMBL f GenBank / DDBI] [CoDingSequence]

219054, CAATI497.1, -, mRINA [EMBL f GenBank / DDBI] [CoDingSequence]

AY463360; AARI8817.1, -, Genomic_DNA. [EMBL{ GenBank / DDBI] [CoDingSequence]
EMBL BCO58926, AAHS8926.1, -, mRNA. [EMBL / GenBank / DDBI] [CoDingSequence]
0 10 1
[ 10 1
[ ][ ]

AY081165; AALB9457.1; -, Genomic_DNA [EMBL / GenBank / DDBI] [CoDingSequence
AB062292; BAB93475.1; ALT_INIT, mRNA [EMBL / GenBank / DDBI] [CoDingSequence
AF130085, AAG35511.1; -, mRIVA. CoDingSequence

[EMBL / GenBank / DDBI]





	Dans la section « Features » vous trouverez l’information sur la séquence des acides aminés, les domaines protéiques et leur structure, ainsi que l’information concernant les modifications post traductionnelles (MOD_RES) et les variants ponctuels de séquence (polymorphisme) 
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	                        2) Analyse fonctionnelle de la protéine -caténine

	Vous allez maintenant chercher : 
· -la séquence amino acidiques de la -caténine (correspond-elle à celle que vous avez trouvée dans le

·  projet b-caténine nucléique ?)

· -les sites de phosphorylation sur la sérine. Répondez aux questions : 1) kinase impliquée? 2)

·  Conséquence de la phosphorylation ?
· -le rôle de la -caténine dans le fonctionnement cellulaire et son implication dans les pathologies humaines

(pour les trois derniers sujets, faites référence à la base de données où vous avez trouvé l’information. Les ressources multimedia 04 et 06 peuvent être également utiles.

	N’oubliez pas d’envoyer la « fiche réponse b-catenin protein» par email à i.kramer@iecb.u-bordeaux.fr avant la date limite du 07 Janvier 2007, 24h00! 

Bon travail !



