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L ' u n e  d e s  a p p r o c h e s  d 4 v e l o p p 6 e s  d a n s  le  
c a d r e  d u  p r o j e t  " G ~ n o m e  H u m a i n " ,  c o n s i s t e  

c a r a c t 6 r i s e r  l e s  A R N m  d ' u n  t i s s u  d o n n ~  par  
la  s ~ q u e n c e  p a r t i e l l e  d e s  A D N c  c o r r e s p o n -  
d a n t s .  L e s  s ~ q u e n c e s  o b t e n u e s ,  o u  
" E x p r e s s e d  S e q u e n c e  T a g  " (E.S.T.), c o n s t i -  
t u e n t  u n e  s o u r c e  d ' i n f o r m a t i o n  m a j e u r e ,  p o u r  
l ' i d e n t i f i c a t i o n  d e  n o u v e a u x  g 6 n e s  e t  l e u r  
l o c a l i s a t i o n  c h r o m o s o m i q u e .  A ce  j o u r  1 200 
000  E.S.T. o n t  4 t4  d 6 p o s 4 s  d a n s  la  b a s e  d e  don-  
n 4 e s  " d b e s t  " p a r  la  c o m m u n a u t 4  s c i e n t i f i q u e ,  
d o n t  50 000  o n t  6 t6  o b t e n u s  ~ p a r t i r  de  tes t i -  
c u l e  h u m a i n .  A p a r t i r  d e  c e s  E.S.T., n o u s  
a v o n s  c a r a c t d r i s 6  d e  n o u v e a u x  g ~ n e s  e x p r i -  
m ~ s  s p 6 c i f i q u e m e n t  d a n s  le  t e s t i c u l e  h u m a i n  
e t  n o t a m m e n t  u n e  n o u v e l l e  m o n o  A D P  r ibo-  
sy l  t r a n s f ~ r a s e  a i n s i  q u e  d e u x  p r o t 6 i n e s  l i a n t  
l e s  q u e u e s  p o l y A  d e s  A R N m .  

M o t s  C l ~ s  : Testicule, projet Gdnome Humain, 
sdquence d'ADN, base de donndes, g~nes 

I N T R O D U C T I O N  

Le programme " G6nome H u m a i n  " a comme 
objectif de s6quencer l ' int6gralit6 du g6nome 
afin d'en d6terminer  tous les g6nes ainsi que 
leur  localisation chromosomique.  L 'ampleur  de 
la t~che est consid6rable. Au ry thme actuel de 
la production des s6quences, il faudrai t  encore 
25 ans pour s6quencer l ' int6gralit6 des 3 mil- 
l iards de paires de base. N6anmoins  des efforts 

importants  vont ~tre mis en oeuvre, tant  sur le 
plan des techniques  que sur le potentiel  
humain,  afin de r amene r  cette 6ch6ance ~ l 'an 
2003 .... 

D~s la raise en oeuvre de ce projet, des strat6- 
gies compl6mentaires ~ la s6quence du g6nome 
ont v u l e  jour afin d'acc616rer l 'obtention des 
r6sul tats .  Le d6ve loppement  des banques  
g6nomiques en YAC et le clonage d'un grand 
nombre de microsatell i tes humains  (s6quence 
polyAC) ont permis l '6tablissement de cartes 
g6n6tique et physique de grande pr6cision 
aboutissant ~ la localisation de plus de la moi- 
ti6 des g~nes humains  . S imul tan6ment  l 'ana- 
lyse de l 'expression des g6nes a 6t6 abord6e de 
mani6re originale par  Sydney Brenner. La 
strat4gie propos6e comprend trois phases : 

i) le s6quen~age des extr6mit6s 3' ou 5' d'ADNc 
correspondant ~ des ARNm d'un tissu donn6 ; 

ii) la cartographie physique de ces s6quences 
ou Expressed Sequence Tags (E.S.T.) ; 

iii) a plus long te rme l ' identification des pro- 
t6ines et des g6nes associ6s ~ ces E.S.T. 

La premi6re production d'E.S.T, a 6t6 obtenue 
part i r  du cerveau h u m a i n  par le groupe de 

C, ra ig  Venter  suivi pa r  les product ions 
d autres  6quipes t ravai l lan t  sur  diff6rents tis- 
sus humains  ou d 'autres  esp6ces. Tr6s rapide- 
ment,  les retomb6es financi6res potentielles 
d'une telle production ont favoris6 le d6velop- 
pement  de g rands  cen t res  de s6quen~age 
comme The Ins t i tu te  of Genomic Research 
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(TIGR), Incy te  et  l 'Un ive r s i t6  de Wash ing ton  
en  col labora t ion  avec  la soci6t6 Merck.  Si u n e  
pa r t i e  des  E.S.T. p r o d u i t s  pa r  ces cen t r e s  
(TIGR, Incyte)  es t  d 'acc6s l imi t6  pour  la com- 
m u n a u t 6  sc ien t i f ique ,  u n  g r a n d  n o m b r e  son t  
d6pos6s d a n s  la base  de donn6es  de s6quence  
" dbes t  " access ible  h l ' en semble  de la c o m m u -  
nau t6  s c i e n t i f i q u e .  

A la fin de l ' ann6e  1998, ce t te  base  de donn6es  
con t i en t  p lus  de 2 mi l l ions  d'E.S.T, don t  1.,2 
mil l ion p r o d u i t  chez l ' h o m m e  h pa r t i r  de p lus  
de 300 b a n q u e s  d 'ADN c o m p l 6 m e n t a i r e  diff6- 
rentes .  S u r  ce n o m b r e ,  u n  pe u  plus  de 50 000 
E.S.T. on t  6t6 p r o d u i t s  h p a r t i r  d 'ARNm de tes- 
t icule h u m a i n .  Ces  s6quences  p r 6 s e n t e n t  u n e  
source d ' i n f o r m a t i o n  i m p o r t a n t e  pour  les pro- 
j e t s  ax6s su r  l ' 6 tude  de l ' express ion  des g6nes  
dans  le tes t icule .  

Ces E.S.T. p e u v e n t  fa i re  l 'objet de r eche rches  
sp6cif iques p e r m e t t a n t  de cibler une  popula-  
t ion de g6nes.  Ains i  l ' i n t e r roga t ion  de la base  
de d o n n 6 e s  " d b e s t  " soi t  d i r e c t e m e n t  
(h t tp : / /www.ncbi .n lm.n ih .gov/dbEST/) ,  pa r  l 'in- 
t e r m 6 d i a i r e  d u  s y s t 6 m e  E n t r e z  du  N C B I  
( h t t p : / / w w w . n c b i . n l m . n i h . g o v / E n t r e z / )  ou le 
s y s t 6 m e  SRS (h t tp : / /www. in fob iogen . f r / s r s / )  
p e r m e t  de s41ect ionner  p lus  p r6c i s6men t  des  
d'E.S.T, d ' in t6r6 t  en  se b a s a n t  su r  les anno ta -  
t ions  qui  l eu r  s o n t  associ6es  ( t issu d 'or igine,  
l o c a l i s a t i o n  c h r o m o s o m i q u e ,  h o m o l o g i e  de  
s6quence,  etc.). Ces  E.S.T. p e u v e n t  6 g a l e m e n t  
6tre  c o m p a r 6 s  avec  des  s6quences  de g6nes  
c o n n u s  d a n s  d ' a u t r e s  e sp6ces  d o n t  o n  
r eche rche  des  h o m o l o g u e s  h u m a i n s .  Les clones 
c o r r e s p o n d a n t  h ces E.S.T. p e u v e n t  ~tre obte- 
n u s  a u p r 6 s  d u  c o n s o r t i u m  I M A G E  
( h t t p  : / / w w w - b i  o . l l n l .  g o v / b b r p / i m a g e / i r  e - 
sources .h tml )  a f in  de  fa i re  l '4 tude  de n o u v e a u x  
g6nes. 

Dans  no t r e  l a b o r a t o i r e  nous  avons  mis  en  
oeuvre  u n e  t e l l e  s t r a t 6 g i e  de  p r o d u c t i o n  
d 'E.S.T,  p o u r  l ' i d e n t i f i c a t i o n  de n o u v e a u x  
g~nes e x p r i m 6 s  d a n s  le t es t i cu le  h u m a i n .  Nous  
avons  p r6pa r6  u n e  b a n q u e  d 'ADNc de t es t i cu le  
h u m a i n  de 200 000 c lones  i n d 6 p e n d a n t s  h par -  
t i r  d ' A R N m  de t e s t i cu l e s  d ' un  h o m m e  de 27 
ans.  Apr6s  61 imina t ion  des clones cor respon-  
d a n t  aux  A R N m  les p lu s  a b o n d a n t s  nous  avons  
pur i f i6  8000 c lones  e t  p r6pa r6  3300 p l a s m i d e s  
a y a n t  u n  i n s e r t  de ta i l le  sup6r i eu re  h 700 

pa i r e s  de bases .  N o u s  av on s  s61ectionn6 2200 
p l a s m i d e s  su r  l e sque l s  n o u s  avons  effectu6 
2653 s6quences .  Deux  mi l l e  d ' en t r e  el les on t  
6t6 comp a r6 es  au x  bases  de donn6es  et  r6par -  
t ies  en  q u a t r e  g r o u p e s  ( f igure  1). U n e  pa r t i e  de 
ces s6quences  a 6t6 d6pos6e  d a n s  la base  
"dbest" (n ~ acc6s T18854-T19462)  et  a donn6  
l ieu  h u n e  p u b l i c a t i o n .  

Homologues RejetEes 
I R% ~oJ_ 

Ino :iques 
36% Z4% 

F i g u r e  1 : R d p a r t i t i o n  d e  2000  E.S.T. de  t e s t i cu -  
le  h u m a i n  en  f o n c t i o n  d e  l e u r  c o m p a r a i s o n  
a v e c  les  g~nes  p r e s e n t s  d a n s  les  b a s e s  d e  don-  
ndes.  L e s  s d q u e n c e s  s o n t  i d e n t i q u e s  d d e s  g~nes  
c o n n u s  si  e l l e s  p r d s e n t e n t  p l u s  de  98 % d ' iden-  
t i td  a v e c  des  g~nes  c o n n u s ,  e l l e s  s o n t  homo-  
l o g u e s  a d e s  g~nes  c o n n u s  s i  e l l e s  p r d s e n t e n t  
e n t r e  40 e t  98 % d ' i d e n t i t d  e t  i n c o n n u e s  en  des-  
s o u s  d e  40 %. Les  s ~ q u e n c e s  re j e tdes  s o n t  s o i t  
r e d o n d a n t e s  ou c o n t i e n n e n t  d e s  s d q u e n c e s  
r~p~tdes.  

N o u s  avons  cibl6 la su i te  de  no t r e  t r ava i l  su r  la 
c a r ac t6 r i s a t i on  de c lones  h o m o l o g u e s  ~ des  
g6nes  connus .  Ce g r o u p e  de  clones r e p r 6 s e n t e  
la  p o p u l a t i o n  la p lus  i n t 6 r e s s a n t e  h cou r t  
t e r m e ,  s u r t o u t  ceux qu i  o n t  des homolog ie s  
avec  des  g6nes  e x p r i m 4 s  d a n s  des  esp~ces  61oi- 
gn6es  ( t ab l eau  1). E n  effet ,  d a n s  la p l u p a r t  des  
cas,  les faibles  p o u r c e n t a g e s  d 'homolog ie  d4tec- 
t4s  p a r  c o m p a r a i s o n  de s6quence  i n d i q u e n t  
qu ' i l  n ' a u r a i t  pas  4t4 poss ib le  de c loner  ces 
g6nes  chez l ' h o m m e  p a r  s imp le  h y b r i d a t i o n  
crois6e avec u n e  sonde  c o r r e s p o n d a n t  a u  g6ne  
homologue .  P o u r  la su i t e  de  n o t r e  t rava i l ,  n o u s  
av on s  p r 4 f 4 r e n t i e l l e m e n t  cibl6 des g6nes  sus-  
cep t ib les  d ' in t4r~t  p o u r  la  phys io logie  d u  tes t i -  
cule.  

La  d 6 m a r c h e  que  n o u s  avons  adop t6e  com- 
p r e n d  : 

i) U n e  ana ly se  de la l i t t 6 r a tu r e .  Les  i n fo rma-  
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T a b l e a u  1 : H o m o l o g i e s  de  s~quence  e n t r e  des  E.S.T. de  t e s t i cu le  e t  de s  g~nes  d'esp~ces  inf$- 
r i eure s  p r e s e n t s  d a n s  les bases  d e  donn~es  (% id  : p o u r c e n t a g e  d ' i d e n t i t $  ; % sire : p o u r c e n t a g e  
de  s i m i l i t u d e )  (voir  p o u r  p l u s  d e  d$ ta i l s )  

G~nes homologues  

Serine protease 

P-glycoprotein 

Ubiquitin activating enzyme E 1 

Ubiquitin conjugating enzyme E2 

Serine acetyltransferase 

Hyptothetical 64.2 KD protein 

Early embryogenesis protein Zyg 11 

Diff6 protein homolog 

DEAD box protein 

Goliath protein 

Furin-like protease 2 precursor 

Polynucleotide phosphorylase 

Cysteine aminopeptidase 

ATPase 

Tropomyosin 

Mer operon ORF2 hypothetical protein 

Double-strand-break repair protein 

RNA polymerase II (sub 5) 

ATPase 

Chromosome segregation protein 

Cell division control protein 

Cell division cycle protein 

Pr~ mRNA splicing factor PRP8 

Translocation protein SEC62 

UDP glucose 4 epimerase 

NAM7 protein 

Ubiquitin conjugating enzyme E2 

%id %sim 

48 57 

54 68 

45 75 

36 50 

40 64 

37 58 

42 62 

89 93 

52 63 

32 50 

52 56 

37 53 

57 69 

28 48 

33 73 

36 59 

65 81 

59 78 

44 52 

39 64 

43 66 

54 72 

75 87 

30 61 

62 83 

62 76 

68 78 

Esp~ces 

A. Salmonicida 

A. Thaliana 

A. Thaliana 

A. Thaliana 

B. Subtilis 

C. Elegans 

C. Elegans 

Drosophila 

Drosophila 

Drosophila 

Drosophila 

E. Coli 

L. Lactis 

P. Falciparum 

S. Mansoni 

S. Marescens 

S. Pombe 

Glycine max (Soja) 

T. Brucei 

S. Cerevisiae 

S. Cerevisiae 

S. Cerewslae 

S. Cerevisiae 

S. Cerewslae 

S. Cerevisiae 

S. Cerevisiae 

S. Cerevisiae 

t ions recuei l l ies  su r  les s~quences  pr~sentes  
dans  les bases  de donn~es (nom, num~ro  d'ac- 
c~s) ne sont  pas  s u f f i s a m m e n t  in format ives .  
Ceci d ' a u t a n t  p lus  que  c e r t a i n s  n o m s  de 
s~quence,  pour  a t t rac t i f s  qu'ils soient,  ne sont  
pas  reli~s d i r e c t e m e n t  ~ une  fonct ion (i.e. 
E n i g m a ,  Gol ia th ,  etc .... ). Pour  c h a c u n  des 
clones homologues  nous  avons donc effectu~ 

une  recherche  b ib l iographique  en nous s e r v a n t  
de bases de donn~es  comme Medline,  En t rez ,  
SRS, etc .... 

ii) Une  ~tude du n i v e a u  et  de la sp~cificit~ d'ex- 
pression. L 'express ion  des A R N m  correspon-  
dan t  ~ cer ta ins  des clones s~lectionn6s a ~t~ 
analys~e pa r  N o r t h e r n  blots su r  de I 'ARNm de 
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t e s t i c u l e  h u m a i n ,  de  s o u r i s  a in s i  que  su r  
d ' a u t r e s  o r g a n e s .  Ce la  n o u s  a p e r m i s  de  d6ter-  
m i n e r  : la  ta i l le ,  l ' a b o n d a n c e  e t  la  sp6cificit6 
t i s s u l a i r e  de s  A R N m  c o r r e s p o n d a n t s .  L a  d6tec-  
t ion  d ' u n e  h y b r i d a t i o n  c ro is6e  avec  des  m e s s a -  
ge r s  de sour i s ,  l a i s se  e n t r e v o i r  la  poss ib i l i t6  de 
d 6 v e l o p p e r  e t  d ' u t i l i s e r  des  mod61es a n i m a u x .  

iii) L a  s 6 q u e n c e  c o m p l 6 t e  d u  clone.  Les  c lones  
s61ect ionn6s  s o n t  s 6 q u e n c 6 s  c o m p l 6 t e m e n t  afin 
d ' i den t i f i e r  la  p h a s e  o u v e r t e  de  l e c tu r e  de la 
p r o t 6 i n e  c o r r e s p o n d a n t e .  Ceci  e s t  6va lu6  p a r  
c o m p a r a i s o n  des  s 6 q u e n c e s  o b t e n u e s  avec  la  
s 6 q u e n c e  de  I ' A R N m  iden t i f i 6  i n i t i a l e m e n t  
d a n s  les  a u t r e s  esp6ces .  

iv) L a  sp6cif ic i t6  ce l lu l a i r e  d a n s  le t e s t i cu le .  Le 
t e s t i c u l e  c o m p r e n d  q u a t r e  g r a n d s  t y p e s  cellu- 
l a i r e s  (Leydig ,  Ser to l i ,  p 6 r i t u b u l a i r e s  e t  germi-  
na les) .  Le  l i eu  d ' e x p r e s s i o n  des  t r a n s c r i t s  e s t  
iden t i f i6  p a r  h y b r i d a t i o n  in situ s u r  des  coupes  
de  t e s t i c u l e s  h u m a i n s  o b t e n u e s  a p r 6 s  cryocon-  
g61at ion ou  i nc lu s ion  d u  t i s s u  en  pa ra f f ine .  

v) L ' e x p r e s s i o n  des  p r o t 6 i n e s  e t  p r 6 p a r a t i o n  
d ' an t i co rps .  U n e  fois q u e  la  p h a s e  o u v e r t e  de  
l e c t u r e  e s t  d 6 t e r m i n 6 e ,  la  p ro t6 ine  e s t  p r o d u i t e  
in vitro af in  d ' o b t e n i r  de s  a n t i c o r p s  e t  de  t e s t e r  
6 v e n t u e l l e m e n t  son  a c t i v i t 6  p o t e n t i e l l e .  
L ' o b t e n t i o n  de  ces  a n t i c o r p s  e s t  t r6s  i m p o r t a n -  
te.  I ls  d 6 m o n t r e n t  l ' ex i s t ence  de  la  p ro t6 ine  p a r  
W e s t e r n  b l o t  e t  c o n f i r m e n t  s a  ta i l l e .  
D e u x i 6 m e m e n t ,  i ls  p e r m e t t e n t  de  loca l i se r  
e x a c t e m e n t  l ' a n t i g 6 n e  d a n s  le t e s t i c u l e  
h u m a i n .  A u  cou r s  de  la  s p e r m a t o g e n 6 s e ,  cer-  
t a i n s  t r a n s c r i t s  s o n t  t r a d u i t s  ~ u n  s t a d e  cellu- 
l a i r e  d i f f6 r en t  de  ce lu i  off ils on t  6t6 syn th6 t i -  
s6s. 

A c t u e l l e m e n t  ces  d i f f 4 r e n t e s  6 t a p e s  son t  e n  
cou r s  s u r  p l u s i e u r s  p ro t6 ines .  I ls  n o u s  on t  per -  
m i s  d ' i d e n t i f i e r  u n e  n o u v e l l e  m o n o  A D P  r ibosy l  
t r a n s f 6 r a s e  a b s o l u m e n t  sp6c i f ique  d u  t e s t i cu l e  
h u m a i n  ( f igure  2). P l u s  r 4 c e m m e n t  n o u s  a v o n s  
p u  m e t t r e  e n  6v idence  d e u x  n o u v e l l e s  f o r m e s  
de  p r o t 6 i n e s  l i a n t  la  q u e u e  po ly  A des  A R N m .  
Ces  p r o t 6 i n e s  p o u r r a i e n t  c o n t r i b u e r  de man i6 -  
re  d 6 t e r m i n a n t e  A la s t ab i l i t 6  e t  ~ la  t r a d u c t i -  
b i l i t6  des  A R N m  t e s t i c u l a i r e s .  L e u r s  carac t4r i -  
s a t i o n s  s o n t  en  cours .  

E n  conc lus ion ,  l ' a n a l y s e  des  E.S.T. offre u n  
c h a m p  d ' i n v e s t i g a t i o n  t r6s  u t i l e  p o u r  l ' ident if i -  
c a t i on  e t  la  c a r a c t 6 r i s a t i o n  de  n o u v e a u x  g6nes  

Ra Th Pr Te Ov Ig Co Le 

Figure  2 : N o r t h e r n  blo t  de  la  m o n o  A D P  ribo- 
syl  t r a n s f d r a s e  h t M A R T  s u r  de  I 'ARNm 
h u m a i n  de  R a t e  (Ra), de  T h y m u s  (Th), de  
P r o s t a t e  (Pr), de  Test icule  (Te), d 'Ova i re  (Or), 
d ' In t e s t in  gr~le  (Ig), de  Colon (Co) e t  de  
Leucocy te  (Le). 

d a n s  le t e s t i c u l e  h u m a i n .  C e t t e  c a r a c t 6 r i s a t i o n  
e s t  u n e  n6ces s i t 6  ca r  que l l e  q u e  so i t  la  pu i s -  
s a n c e  de  la  s 6 q u e n c e  g 6 n o m i q u e  e t  l ' iden t i f i ca -  
t ion  de s  g 6 n e s  qu i  en  d6coule ,  s e u l e  la  ca rac t6 -  
r i s a t i o n  de s  A R N m  c o r r e s p o n d a n t s  d 4 m o n t r e  
l eu r  t r a n s c r i p t i o n .  B i en  st i r  il ne  f a u t  p a s  
c o n s i d 6 r e r  les  E.S.T. c o m m e  u n e  f in en  soit ,  il 
e s t  i n d i s p e n s a b l e  e n s u i t e  de  " r e d e s c e n d r e  " 
la  p r o t 6 i n e  p o u r  d 6 m o n t r e r  le r61e phys io lo -  
g ique  de s  n o u v e a u x  g6nes  a ins i  iden t i f i6s .  
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A B S T R A C T  

S e q u e n c i n g  o f  t h e  h u m a n  g e n o m e  a n d  cha-  
r a c t e r i z a t i o n  o f  e x p r e s s e d  s e q u e n c e  Tags  

(E.S.T.) in  h u m a n  t e s t i s  

G.GUELLAEN 

T h e "  H u m a n  G e n o m e  " i s  d e v o t e d  to  t h e  iden-  
t i f i c a t i o n  o f  al l  t h e  h u m a n  g e n e s  a n d  t h e i r  
c h r o m o s o m a l  l o c a l i z a t i o n .  B e s i d e s  t h e  
s e q u e n c i n g  o f  t h e  g e n o m e ,  c o m p l e m e n t a r y  
s t r a t e g i e s  h a v e  b e e n  d e v e l o p e d ,  i n c l u d i n g  t h e  
c h a r a c t e r i z a t i o n  o f  m R N A  b y  s i n g l e  p a s s  
s e q u e n c i n g  of  t h e  c o r r e s p o n d i n g  cDNA. The  
p a r t i a l  s e q u e n c e s  g e n e r a t e d  d u r i n g  t h i s  pro-  
c e s s  r e p r e s e n t  e x p r e s s e d  s e q u e n c e  t a g s  
(E.S.T.) o f  t h e  c o r r e s p o n d i n g  genes .  We u s e d  
t h i s  s t r a t e g y ,  a s s o c i a t e d  w i t h  N o r t h e r n  b lo t  
a n d  in  s i t u  h y b r i d i z a t i o n ,  i n  o r d e r  to  c h a r a c -  
t e r i z e  g e n e s  e x p r e s s e d  in  h u m a n  t e s t i s .  A 
cDNA l i b r a r y  w a s  p r e p a r e d  u s i n g  m R N A  pur i -  
f i e d  f r o m  t e s t e s  o f  a 27 y e a r s  o l d  m a n .  We iso- 
l a t e d ,  a n d  s t o r e d  in  g l y c e r o l  7750 r e c o m b i -  
n a n t  c lones .  2200 c l o n e s  w i t h  a n  i n s e r t  o v e r  
700bp w e r e  s i n g l e - p a s s  s e q u e n c e d ,  m a i n l y  a t  
t h e  5' e n d ,  g e n e r a t i n g  2563 s e q u e n c e s  pro-  
d u c t s  w h i c h  w e r e  c o m p a r e d ,  w i t h  t h e  
s e q u e n c e s  p r e s e n t  i n  p u b l i c  d a t a b a s e s .  O u t  o f  
2000 s e q u e n c e s ,  481 w e r e  f o u n d  i d e n t i c a l  to 
k n o w n  h u m a n  s e q u e n c e s ;  358 w e r e  homolo -  
g o u s  to  s e q u e n c e s  f r o m  h u m a n  o r  o t h e r  spe- 
c ies ;  719 r e p r e s e n t e d  n e w  s e q u e n c e s ;  442 w e r e  
r e j e c t e d .  S o m e  o f  t h e  c l o n e s  c o r r e s p o n d i n g  to 
m R N A s  t r a n s c r i b e d  f r o m  n e w  g e n e s  w e r e  fur-  
t h e r  a n a l y z e d  o n  N o r t h e r n  b l o t  o f  h u m a n ,  r a t  
a n d  m o u s e  t e s t e s  m R N A  a l o n g  w i t h  RNA of  
k i d n e y ,  l i v e r  a n d  b r a i n .  T h i s  a l l o w e d  u s  to 
i d e n t i f y  s e v e r a l  n e w  g e n e s  e x p r e s s e d  in  
h u m a n  t e s t i s  o f  p o t e n t i a l  i n t e r e s t  fo r  t h e  phy -  
s i o l o g y  o f  t h i s  t i s sue .  A m o n g  o t h e r s ,  t h e y  
i n c l u d e  a n e w  m o n o - A D P  r i b o s y l  t r a n s f e r a s e  
a n d  t w o  t e s t i s  spec i f i c  p o l y  A b i n d i n g  pro-  
t e i n s .  

Key  w o r d s  : Testis, h u m a n  genome project, D N A  
sequencing, databases, genes 
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