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Ne pas perdre de vue notre objet d’étude

« Bioinformatics is just a word to describe part of
modern data-intensive molecular biology”

Ewan Birney, 2012



Contenu général de 'UE

e D.Gautheret
— Les données de séquence: génomes modeles, séquencage,
structure des génomes
e A. Lopes
— Alignement de séquence, phylogénie moléculaire
e D.Gautheret —C. Pereira

— Homologie, annotation
— TD Annotathon



1: Les données



Rappel: I'arbre du vivant

Bacteries Archées Eucaryotes
Bactéries
vertes Myxomycetes
Spirochétes filamenteuses Amibes Anlmaux
G|_3_m Methanosarcina Champignons
positives|  wrethanobacterium Halophiles

Protécbactéries Plantes

Cyanobacteries

Methanococcous o
Ciliés

Planctomyces Thermoproteus

Pyrodicticum

Flagelles

Bacteroides
Cytophaga

Trichomonades

Microsporides

Thermotoga
Diplomonades
Aquifex

Wikipedia

LUCA



"And sometimes these doIIars\
go to projects that have little

or nothing to do with the

public good, things like ... fruit
fly research in Paris, France.”

Sarah Palin, 2008

J

5:9



La puissance du raisonnement évolutif...

Vecteur d’expression levure

cDNA humain
< homologue géne X
A |
| D

Levure mutante, déficiente Levure de phénotype
pour gene X sauvage

e Des dizaines de genes humains sont capables de complémenter des
mutations de levure
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Pourquoi étudier la « mouche a fruits » ?
Banfi et al. Nature Genetics, 1996

Milliers de transcrits humains
connus en 1996

ttgtagctactgat
cgatcgtagctagc
gggcatgcat

Genes causant des
phénotypes mutants

Recherche de

e acatgcatgctagc
similitudes geatgetag

tgactagctagcta
gtcgatgc

gcgatgctagctag
tcgatcggactgat
cgatcgcagatcg
66 genes candidats pour des gcatgctagctagt
maladies génétiques ou des cgatgctagctgat
. . cgtagt
fonctions essentielles chez
I’lhomme

Toutes les connaissances structurales et fonctionnelles acquises chez la
drosophile sur ces génes deviennent applicables.

Et I'on s’est mis a séquencer des génomes-modeles!
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Différentes raisons de choisir un modele

Facilité expérimentale

— Grosses cellules, corps transparent, temps de génération court,
taux de reproduction élevé

Représentant d’une fonction

— Différenciation cellulaire, Systeme immunitaire, Photosynthese,
symétrie bilatérale...

Génome dense

Données accumulées

— Mutants, génétique, biochimie...
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Phylum

Modele pour:

Escherichia coli

Bactéries gram -, protéobactéries

La microbiologie
Réseaux d’interaction dans la cellule

Voies métaboliques Wikipedia
Bactéries pathogenes (certaines

souches)
Formation de biofilms

Avantages:

Culture aisée

Grande connaissance de la biologie de

’ \ 4.5 Mb
I"'espece

4200 génes
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Bacillus subtilis

Phylum
— Bactéries gram +

Modele pour:

— Sporulation (différenciation
cellulaire élémentaire)

— Flagelles

Avantages:

— Grande connaissance de la
biologie de |'espece

Lo e
+ " &

Wikipedia

4.2 Mb
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Sulfolobus acidocaldarius

e Phylum
— Archaes, Chrenarchaeotes

e Modele pour:
— Biologie des Archées
— Réplication de ’ADN

e Avantages:

Wikipedia

— Systemes moléculaires proches
des eucaryotes mais plus
simples

I 2.2 Mb ‘
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Saccharomyces cerevisiae

Phylum
— Eucaryotes, Fungi, Ascomycetes

Modele pour
— Les eucaryotes
— Le cycle cellulaire
— Différentiation sexuelle primitive
— Fermentation

Avantages
— Temps de génération court Wikipedia

— Transformation facile pour introduire de
nouveaux genes

— Culture haploide possible: KO __
13 Mb
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Schizosaccharomyces pombe

e Phylum
— Eucaryotes, Fungi, Ascomycetes
e Modele pour
— Génétique, biologie cellulaire et moléculaire
— Le cycle cellulaire, la chromatine
— Certaines maladies humaines

14 Mb
e Avantages
. . 4800 genes
— Phase haploide dominante 8
1

7



Dictyostelium discoidum

e Phylum ﬁ
— Eucaryote/amoebozoa Mé é

pseudopodes)

e Modele pour
— Différenciation/gellulaire (stades

uni- et plurice ire)
— Chimiotaxie
— Apoptose

* Avantages JL

— Culture facile

Wikipedia




Tetrahymena thermophyla

e Phylum
— Cilié (protozoaire)
e Modele pour

— Compartiments cellulaires,
microtubules

— Activités enzymatiques
— Recherche biomédicale
e Avantages

— Culture facile en grande quantité

Wikipedia

104 Mb (MAC génome) |
27000 genes
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Chlamydomonas reinhardtii

e Phylum:

— Algue verte (chlorophyte) unicellulaire
e Modele pour

— Eucaryotes photosynthétiques, plantes

— Mouvement, réponse a la lumiere

— Biologie cellulaire et moléculaire

e Avantages

R i, - I.-'.' —
— Nombreux mutants connus o Wikipedia

14 Mb
4800 genes

20

— Nombreux outils biologiques
disponibles



Phylum

Modele pour

Avantages

Arabidopsis thaliana

Plantes, Angiosperme, dicotyledone
Biologie végétale, agronomie

Petite taille de la plante
Petit génome pour une plante

Cycle de développement court (2
mois)
40000 graine/plan

Wikipedia
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Les métazoaires (animaux pluricellulaires)

Pluricellularité hétérotrophe,

Bilaterna (n

MyxozZoa

Cnidaria (jellyf
Ctenophora |

Placozoa

Porifera (=p

différentiation, formation des tissus

animaux

Source: http://tolweb.org
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Les bilatériens

Protostomes Deuterostomes
Chordates

< AR

¥

echinoderms
hemichordates

]
]
o
T
|-
-
i
- |
g
—
=

nematodes
annelids

I— vertebrates

|7 cephalochordates

v

Signalisation

type
« humain »

Symétrie bilatérale,
genes Hox,
céphalisation, tube
digestif...

bilaterian ancestor

) : Dehal et al. Science, 298:2002
Ernst Haeckel 5-23




Phylum

Modele pour:

Coenorhabditis elegans

Metazoaire, Nématode

Développement/différenciation
RNA interférence

Avantages:

Pharynx, uterus, oocytes, oviducte, intestin, ovaire et
méme un comportement social en 959 cellules.

Descendance: environ 300

Génome disponible depuis 1999: le premier génome
animal complet.

Pour chaque géene humain d'intérét, I'hnomologue dans C.
elegans peut étre identifié en quelgues minutes. Trouver
sa fonction dans le ver est ensuite relativement facile par
K.O. (Knock Out).

Source: www.wormatlas.org

100 Mb

0,1mm

24



Drosophila melanogaster

e Phylum:

— Metazoaire, Insecte
e Modele pour

— Génétique

— Développement

— Biochimie
— Biologie cellulaire

Wikipedia

e Avantages
— Facilité d’élevage

— Génétique bien connue

I 170 Mb ‘
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Ciona intestinalis

e Phylum
— Urochordés (chordés primitifs), Tuniciers

e Modele pour
— Genes Hox, développement

— Contient la plupart des genes de
signalisation et de développement de
I"lhomme

— Origine des chordés/vertébrés

e Avantages

— Le plus petit génome parmi les chordés
pouvant étre manipulés
expérimentalement

— Le systeme experimental le plus simple
chez les chordés

160 Mb

Wikipedia
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Nous sommes des poissons!

Les poissons ne forment pas un groupe
monophylétique.

Ostéichthyes (un poisson osseux) Poissons cartilagineux

Sarcopterygiens Actinoptérygiens

N\

Teleostéens

dipneuste coelacanthe tétrapodes \
/\ Majorité des poissons
mammiferes reptiles

5:27



Danio rerio

Phylum
— Meétazoaire, Vertébré,
Téléostéens

Modele pour

— Evolution des vertébrés

— Développement

— Génétique

— Régénération des organes
Avantages

— Développement rapide de
I’embryon

— Embryons grands, transparents,
resistants

1,5Gb

Ensembl
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Xenopus

e Phylum
— Métazoaire, Vertébrée, Amphibien
e Modele pour

— Développement des vertébreés

— Processus cellulaires chez les vertébrés

e Avantages

— Grands oocytes (Imm): facilité
d’expression d’ARN exogene + suivi
embryon, ou utilisation d’extraits
cytoplasmiques

— Pb avec X. laevis: génome tetraploide ->
utilisation de X. tropicalis (diploide)

X. laevis, X. tropicalis, Photo
of Enrique Amaya

1.5Gb
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Mus musculus

e Phylum
— Métazoaire, Mammifere
e Modele pour

— Maladies humaines, cancers
— Essais pharmaceutiques

e Avantages

— Reproduction relativement rapide
— KO/clones

Wikipedia
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Les génomes non modeles mais « intéressants »

e Pathogenes procaryotes

— Staphilococcus aureus, Yersinia pestis ...

e Pathogenes eucaryotes

— Plasmodium falsciparum, ...

e Cultures

— Oryza sativa, Zea mays...
e Bétail

— Sus scrofa, Bos taurus...

e Biotechnologie

— Lactobacillus, Rhyzobium...

e Génomique comparative

— Pan troglodytes, Ciona savignyi...
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Homo sapiens

e Phylum

— Meétazoaire, Mammifere, Primate

e Modele pour

— Mauvais modele, mais intéressant
a plus d’un titre

e |nconvénients

— Expérimentation impossible sauf
cellules somatiques en culture
(Hela..)

— Temps de génération lent

3Gb

Raél



2. Structure des génomes

33



Le gene

1 Un géne est une séquence d‘ADN qui spécifie la synthése d'une protéine
ou d'un ARN fonctionnel (définition ~Wikipedia)

d Un géne peut donc coder pour un ARN messager ou pour un ARN non-
messager (ARNr, ARNt, ...)

ADN

ARNTr

34



Caractéristiques des génomes procaryotes

Chromosome circulaire unique

Présence possible de petites séquences d’ADN circulaires
indépendantes : les plasmides.
Contenu en G+C variable selon les especes.

e Ex:22% chez un parasite Wiggleworthia glossinidia
e 67% chez deinicoccus radiodurans

35



Les genes procaryotes

e Fraction codante des génomes élevée.
— >90% codant
— Peu de séquences intergéniques
— Génome « compact »

e Chez les procaryotes la séquence des genes est
continue. Pas d’intron

e Genes organisés en opérons. 600 opérons dans le
génome de Escherichia coli.

36



Densité des genes procaryotes

— Longueur gene 950 nt. en moyenne (coli)

— Haute densité en genes: 95% du génome est transcrit
chez E. coli.

(E) Escherichia col

thrB 15186 151
thrd | thrC dnak carf fizd

0 o 0 30 40 2l kb

KEY
. Gang . Intran . Human pseudogene |:| Genome-wide repeat  t tRMNA gene

From « Genomes 2 », T.A. Brown

37



Caractéristiques des génomes eucaryotes

Dans le noyau
Taille >> procaryote

Plusieurs chromosomes (homme 23, cheval 32,
levure 16, drosophile 4...)

Genes « disloqués » (exons, introns)
Grandes régions intergéniques de fonction inconnue

38



Le gene de mammifere

Exo Exom 2 Exon 3 Exon 4
Promoter [ 1 niron 1 1 nfron 2 1 niron 3 [ 1

.ﬂii'l; SESSSSSn—— ISR EEESSSS—— |—_ﬂ.‘1'j.|'~.
Sene [OMNA)

‘ Transcription transcription
Frimary tramscript [RMA)
!

l' maturation

Eplicing

Mature transcript (mRMNAY 200 e

l Protein synthesis trad UCtion
Pratain LN LD

< eellcars [rust

—Gene humain moyen: 27kb, 9 introns, codant:1,3kb , exon
moyen: 145 bp, intron moyen:3365 bp.

—Genes "monstres": dystrophine: 2,4 Mb; Facteur de

coagulation VIII: 186 kb, 26 exons; Tinine: codant: 80kb, 178
exons
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Densité des genes eucaryotes

Densité moyenne:
— S. Cerevisiae:
1 gene/2kb.

— Drosophila:
1gene/10kb
— Mais: 1 gene tous les 70kb

— Humain: 1 gene tous les
100kb

(B} Saccharomyces cerevisie
GLE | SROZ HIs4 FUSE  AGP! t v ot BUD:3

0 10 0 30 40 50 kb

(C) Drosophila melanopaster

Epl Edg7BE Patycomb
4 19 20 10 40 50 kb
(D) Majze
Adhl-F
[TTT I [T LT T T T 1T [TITT 1 | M T TTT ]
L L L L L L N R R N R B N B
0 10 20 0 40 50 kb

KEY
. Gene . Intran . Human pseudogene D Genome-wide repeat  t tRMNA gene

From « Genomes 2 », T.A. Brown
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Junk DNA: les séquences répétées dans le
génome humain

e 5 classes de séquences répétées
— Répétition de type transposon (ou interspersed repeats)
— copie rétro-transposées inactives de genes (protéines ou ARN) (processed pseudogenes)
— Répétition simples de k-méres courts, p. ex. (A)n, (CA)n ou (CGG)n
— Segments dupliqués: blocs de 10-300 kb copiés d'une région a l'autre

— Blocs de séquences répétes en tandems (centromeres, télomeres, clusters de génes
ribosomiques)

e Un ADN pas si "poubelle” que ¢a qui joue un grand role dans la transformation des
genes et I'apparition de nouveaux genes.

e |lyadesrégions pauvres en répétitions (p. ex. région des genes HOX) et des régions
riches (région de 500kb du chr. 11 contenant 89% d'éléments transposables)

e Les répétitions humaines sont relativement anciennes comparées a celles qu'on trouve
dans le génome de drosophile. Notre génome a des difficultés pour se débarasser des
répétitions.



Retroposons: les principales
sequences répéetées chez ’homme

From « Genomes 2 », T.A. Brown



Séquences répéteées de type transposon

e Les séquences répétées de type transposon représentent plus de 1/3 du
génome des vertébrés

e Génome humain: 45% !!

LINEs

SIMEs

Retrovirus-like
elements

DA
fransposon
fossils

Classes of interspersed repeat in the human genome

Length
AUtonomous [ ] . L pa) Abd B-8 ki
AB
MNon-autonomous HE— A48 100-300 bp
Autonomous M 299 pe g | 6-11kb
Mon-autonomous -——rﬂ'ﬁj—- 1.5=3 kb
t it |
AUtonomous 2 L = 4 2-3 kb
Mon-autonomous — = | 80-3,000 bp

Copy
number

850,000

1,500,000

450,000

300,000

Fraction of
genclme-

21%

13%

8%

3%

43



En quoi nos génomes different-ils?

e Les individus d’especes difféerentes ont des génomes
différents par la taille, 'ordre et la nature des informations
gu’ils contiennent.

e On considere souvent que 2 individus de la méme espece
possedent le « méme » génome.

e En fait, le génome de chaque individu est unique. Chez
I"'homme le génome differe de 0.5% entre 2 personnes non
apparentees
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Les variations du génome dans une
population

e Tres importantes médicalement

— Pharmacogénomique: comment chaque patient répond aux drogues
— Marqueurs de susceptibilité aux maladies

e Polymorphismes dans le génome humain
— Insertions, délétions, duplications, réarrangements
e rares et peu étudiés
— Microsatellites etc..
— Single Nucleotide Polymorphism (SNP)

45



Single Nucleotide Polymorphism (SNP)

4+ Le polymorphisme le plus commun chez I'homme.
4+ La plupart n'ont pas d'implications fonctionnelles
4+ 1 SNP tous les ~1000 bases chez I’'homme

Applications

4+ Les SNP constituent une trace historique pour I'étude
de la phylogénie humaine: ils mutent lentement et ont
peu de chance de réapparaitre de facon récurrente.

4+ Les SNP sont a |'origine de susceptibilité ou de
résistance a de nombreuses maladies.

4+ Cartographie de maladies a caractéres complexes
(cancers, diabete, maladies mentales)

4+ Prédiction des réponses aux drogues.

U

. e . I
AGAGT ﬁTG el
A GG AT&C G
C TCGCGGAATCC
G GA T

CGTT AATC

A
TCTTTGACGACTC
TCTTAGAGGACTC

Figure 1 The most common sources of

variation between humans are single nucleotide
polymorphisms (SNPs) — single base
differences between genome sequences.
Fragments of two sequences, with eight SNPs,

are shown.
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La ressemblance entre génomes

Homme A / homme B

— 99,5% identique (0,5% différence)
Homme/chimpanzé

— Codant: 98,5% identique

— Non codant: ¥96% identique

— 90Mb d’insertions/délétions et 35 millions de différences ponctuelles
Homme/souris

— Codant: 90% identique

— Non codant: la majorité est sans identité apparente, mais on trouve
guand méme de nombreux segments semblables (« conservés »)

Homme/poulet

— Codant: 80% identique
Homme/poisson

— Codant: 70% identique
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From B. Dujon, Trends in Genetics, 2006
Diatomées: Chris Bowler



Diatomées

Thalassiosira pseudonana Phaeodactylum tricornutum
32 Mb, ~ 11,000 genes 27 Mb, ~10,000 genes
Armbrust et al. Bowler et al.

Science (2004) Nature (2008)




diatomées

Phytophthora

Thalassiosira

W

=

Phaeodactylum

From B. Dujon, Trends in Genetics, 2006
Diatomées: Chris Bowler



Exemples de conservation de séquence
entre especes
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RPLPO: un gene de protéine ribosomale

universellement conserve.
MRNA humain (exons seulement)

>ENST00000392514 cdna:KNOWN_protein_coding
GTCTGACGGGCGATGGCGCAGCCAATAGACAGGAGCGCTATCCGCGGTTTCTGATTGGCT
ACTTTGTTCGCATTATAAAAGGCACGCGCGGGCGCGAGGCCCTTCTCTCGCCAGGCGTCC
TCGTGGAAGTGACATCGTCTTTAAACCCTGCGTGGCAATCCCTGACGCACCGCCGTGATG
CCCAGGGAAGACAGGGCGACCTGGAAGTCCAACTACTTCCTTAAGATCATCCAACTATTG
GATGATTATCCGAAATGTTTCATTGTGGGAGCAGACAATGTGGGCTCCAAGCAGATGCAG
CAGATCCGCATGTCCCTTCGCGGGAAGGCTGTGGTGCTGATGGGCAAGAACACCATGATG
CGCAAGGCCATCCGAGGGCACCTGGAAAACAACCCAGCTCTGGAGAAACTGCTGCCTCAT
ATCCGGGGGAATGTGGGCTTTGTGTTCACCAAGGAGGACCTCACTGAGATCAGGGACATG
TTGCTGGCCAATAAGGTGCCAGCTGCTGCCCGTGCTGGTGCCATTGCCCCATGTGAAGTC
ACTGTGCCAGCCCAGAACACTGGTCTCGGGCCCGAGAAGACCTCCTTTTTCCAGGCTTTA
GGTATCACCACTAAAATCTCCAGGGGCACCATTGAAATCCTGAGTGATGTGCAGCTGATC
AAGACTGGAGACAAAGTGGGAGCCAGCGAAGCCACGCTGCTGAACATGCTCAACATCTCC
CCCTTCTCCTTTGGGCTGGTCATCCAGCAGGTGTTCGACAATGGCAGCATCTACAACCCT
GAAGTGCTTGATATCACAGAGGAAACTCTGCATTCTCGCTTCCTGGAGGGTGTCCGCAAT
GTTGCCAGTGTCTGTCTGCAGATTGGCTACCCAACTGTTGCATCAGTACCCCATTCTATC
ATCAACGGGTACAAACGAGTCCTGGCCTTGTCTGTGGAGACGGATTACACCTTCCCACTT
GCTGAAAAGGTCAAGGCCTTCTTGGCTGATCCATCTGCCTTTGTGGCTGCTGCCCCTGTG
GCTGCTGCCACCACAGCTGCTCCTGCTGCTGCTGCAGCCCCAGCTAAGGTTGAAGCCAAG
GAAGAGTCGGAGGAGTCGGACGAGGATATGGGATTTGGTCTCTTTGACTAATCACCAAAA
AGCAACCAACTTAGCCAGTTTTATTTGCAAAACAAGGAAATAAAGGCTTACTTCTTTAAA
AAGTCTCTGGACTCTTAA
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Alignement avec mRNA RPLPO de Pan troglodytes

FENE ID: 452301 REFLPDO | rikbosomal protein, large, PO [Pan troglodytes]

Score = 21%l1 bits (23%&), Expect = 0.0
Identities = 121171218 (9%%), Gaps = 171218 (0%)
Strand=Plus/Plus

fuery 1 GICTERCGEECEATGECECAGCCARTAGRCACEAGCECTATCCEOGETTICTGATTIEECT &0
Pt rrrrerrrrrrrerrerrrrerrrrrrrerrrrrrr ettt
Skjct 1 GICEEATCEECEATEECECAGCCARTACRACRCEAGCECTATCCEOEGETTIICTEATTIEZECT €0
Query el ACTTTETTCECATTATRAR R R CECACECECEEECECEAGECCCTICTICTCEOCAGECETCC 120
PErerrrrrrrer rerrrerr et ettt rrr ettt ettt
Skjct &1 ACTTTGTITCECAT-ATRR R R CECRACECECEEECECEAGECCCTICTICTCECCAGECETCC 115

Query 121 TCOET AR TR CATCETCTTTARRCCCTECETECARTCCCTERCECACCECOCETERTE 180
Prrerrrrrrrerrerrrrerrrrrrr ettt e ettt
Sbject 120 I AT R CATCETCT I TAR RCCCTEOETGECARTCCCTERACGCACCECCOETERTIE 173

Query 181 CCCRGEERLCELCRCEECEROCTEERARACTCCRRCTACTTCCTTALRCGATCATCCRRACTATTE 240

PEErerrrrrrrrrererr ettt et e ettt ettt el
Skjet 180 CCCAGEER LR CEECERCCTEERARACTCCRRCTACTTCCTTALGATCATCCRRACTRATIE 235

Juery Z41 EATEARTIATCCER R A TETTTCAT T T CEEACCRACRACARTETEEECTCCARECAGRATECAE 300
trrerrerrrrerrerrrrerrt rrrerrrrrrr et e et rrrrnd
Sbject 240 GATGRTIATCCGR R A TETTTCATCETGEEACCAGACARTETGEECTCCARGCAGATECAE 2595

Query 301 CRAGATCCGCATEICCCTTCGCGEERARCECTETEETECTEATEEECAACARCROCATERATE 360
Prrerrrrrrrerr et et rr ettt ettt ettt
Skject 200 CRAGATCCECATEICCCTITOGOGEERARCECTETGETIECTEATEEECAACARCRCOCATERATE 355

Juery 38l CECARCECCATOCCAGEECACCTEEARR R CRRCCCAGCTCTEERAGRRAACTECTECOCTCAT 420
Prrerrrrrrrerrerrrrerrerrrrerrrrrrrer et et rrrrrd
Sbjct 380 CECARGECCATCCGAGEECACCTGEARRRCRRCCCAGCTCTEEAGRARACTECTEGOCTCAT 415

Query 421 ATCCEEEEER L TETEEECTITCTETITCACCRRCEACEACCTCACTGAGATCRAGEEACATE 480
FLEErrrrrrr ettt et ettt ettt
Skject 420 ATCCEEEEEA L TETEEECTTITCTCTITCACCRRCEACEACCTCACTCACGATCRAGEEACATE 475

Query 481 ITTECTEECCA L TE A CETECCAGCTECTECCCETECTEETECCATTGCCCCATETGARETC 540
Prrerrrrrrrerrerrrrerr ettt ettt rr ettt ettt et
Sbjct 480 TTGECTEECCAR TR AGETECCAGCTECTECCCETECTEETECCATTGCCCCATETGARETS 535

Query 541 ACTETECCAGCCCAGRRACACTEEICTCEEECOCEAGRRAGACCTCCTTITITCCAGECTTITA 600

PEETET et et ettt e ettt e el
Skjct 540 ACTETECCACGCCCACGRRCACTEETCTCEEECCCEAGRREACCTCCTTTTTCCAGECTITA 555

Query 01 EETATCACCACTRA R AR TCTOCAGEEECACCATTGARRTCCTEACTGATETECAGCTERATC 60

PEErErrrr et et ettt ettt e rrrrrinl
Sbjct &00 EETATCACCRACTRR R R TCTCCAGEEECACCATTERARRTCCTERACT GATETECAGCTERATC 655




Alignement avec mRNA RPLPO de Danio rerio

3[]:efIHK 131580._2| Eﬂ Danic rerio ribkosomal protein, large, PO (rplp0), mBNAR

gb |BC082354 1| LWKEAM Danio rerio ribosomsl protein, large, B0, mRNA (cDNA clone MGC-77791
IMAGE:-TO01273), complete cds
Length=1105

EEHME ID: 58101 rplp0 | ribkbosomal protein, large, PO [Danio rerio]
(Over 10 PublMed links)

Score = BEB bits (984), Expect = 0.0
Identities = 80171000 (280%), Gaps = 1071000 (1%)
Strand=Flus,/Flus

Query 137 GICTTTARZACC--CTECETEECARTCOCTE-ACECACCEOCETGATECCCRAGEERARERACE 152

FEETETrrnnd |11 b el PRl
Skject 31 GICTITAR L CCEECIGTTCACCEATCCTTEERRECACTECRAR R CRTECCCRGEERREACE B30

Juery 134 EEECERCCTEERRCTCCRRCTACTICCTTARCRATCATCCRRCTRATTEEATEATTATCCERE 253
Prre e rreeererrrrerrerr rere rrrerrerrrr o rerrrrr e il
Sbjct 351 GEECCRCETEEARCTCCARCTACTIICTERARR R TCATCCRARCTECTGEATEACTACCCCE 150

fuery 254 ARTETTITCATTCTGEERCCACGACARTETEEECTCCARCGCACGATECAGCRAGRTOCECATET 313
e et rrerreerr el reetrrrrrretrrrnnd e
Skject 151 ACTEITTCATCCETGEECECAGACARTETOEECTCCARGCAGATGCAGACCATOCETICIET 210

Juery 314 CCCTT O M ECTET T ECTCATCEECAACARCRCCATGATECECRRGECCATCC 373
I N N N N N N N e e
Sbjct 211 CCCTECEEEECRRGECCETOCTGCTCATEEEERARRA R RCACCATEATCGAGERREECCATCC 270

Query 374 ERAEEECACCTEER AR R CE R CCCACCTCTEERCRRACTECTECCTCATATCCCEEEERAATE 433
e rrrrrrerreerrrerreerrrerrerr rrrer o rr ot e o reern
Skject 271 GIEECCACCTEERA AR A CE R OO CACCTCTEERACACECTECTTCCCCACATOOEORGEERRACE 320

Query 434 TEEECIITGTGTI I CACCR R CCACERCCTCACTCAGATCACGEEACATETITECTEECCARTE 453

AR N N A e
Sbject 331 TEEECTICETCT I CACCR R A CERATCTEACT RAGETCOERAGRACCTECTECTEECARRCE . 350

Query 454 AEETECCACGCTECTECCCETECTEETECCATIGCCCCATETERARETCACTETECCAECCC 553
Lo rrrerrerrrrerreerrrerrr rreer reerr ot b rerrr o rrnd
Skject 32351 ARCETECCCECTECTECCCETECTEETECCATCECCCCCIGTEAGETEACCETECCEECCC 450

Query 554 AGRRCACTEETICTCEEECCCGAGRRCACCTCCTTTITTCCAGECTITAGETATCACCRACTE €13

Peererr et e rerrerrrrer e rerrerrrrrr e rerrirnd
Sbjct 451 AERRCACCEEECTCEETCCTGRAGRREACCTCTTITCTTCCAGECTITEEERARTCACCRACCA 510

Query ©l4 AR T T CACCATTGAR R TCCTEACTGAT CTECAGCTGATCARGRACTGEAGRACE €73
et e e e e rerrrrrnrnnl [HERNEREN




Alighement avec mRNA RPLPO de Drosophia
melanogaster

>[]:efIHK 079487 _31 [IIE]:JEH Drosophila melanogaster ribosomal protein LP0O (BpLP0), mBEMNL
Length=12&1

FEHNE ID: 40451 BpLEO0 | Bikosomal protein LEPO [Drosophila melanogaster]
{Cver 10 Publled links)

Score = 340 bits (37
Identities = 4237577
Strand=Plus/Plus

g, Expect = Ze—-30
(73%), Gaps = Z/577 (0%)

Query 184 AGEERARGRACAGEECEACCTGEGAAGTCCARACTRACTTICCTTARGATCATCCARCTATTIGERAT 243

I NN e e rorrn | FEEr 1
Skject 142 AGEERGRRACRRACECAGCETECRAAGECTCAGTACTTCATCRRGETTETGEERLCTETTCERT 201

Query 244 CGATTATCCGRRRTCETITTICATIGTGGEERAGCAGRCRATETEEECTCCRAAGCRAGRTECAGCRE 203
I N N N N N N NN N
Sbjct 202 CGRAETTCCOCRARRGTECTTCATCGTGGECECCGRACRRCETEEECTCCRAAGCRAGRTECAGRRED 261

fuery 304 ATCCECATGICCCITCGCEEERAAGGCTIGTIGETIGCTEATEEECARGRRACACCATGATEEEE 363
RN NI P bt ettt
Skject 282 ATCCGETRCCRAGCCIGCGTIGEACTEGECCETCGTIGCTITATEEECRARCRACRCCRATEATECOES 32Z1

Query 364 AACECCATCCERAGEECACCTEGARRRCRRCCCRGCTCTECAGRRRCTECTECCTCATATC 4232

PR et e e rerrrrnd PEEreere e e el
Sbjet 3322 RRCECCRATCCECEETCATCTGGAGRRCRRCCCECAGCTEGEAGRACCTECTRCOCCCACRETC 3E1

Duery 474 CEEEEERATGTGEECTITTIGIGITCACCRARGEREEACCTCACTERAGRATCRACEERACATEITE 4583
R N N N N N e T T e
Sbjct 382 ARRGEECRRCGIGEEATTICGEIGITCACCARAGEECEATCTCOECCEAGETECECEACARGCTE 441

fuery 484 CIGECCRRATRRCETECCRACGCTGCTGCCCGETGCIGETECCATTECCCCATETE-ARACGTCRS 542
I N N N N N
Skject 442 CIGEACTCCARGETECECECCCCCECCCGTCCCEECECTATTECCCC-TCTECACETCAT 500

Query 543 TGEIGECCAGCCCAGRRCACTEGICTCEEECCCCAGARGROCTCCTTTITITCCAGECTITASE €02
Sbiet 0L CATCOCCOCCCAGRACACCGACTIGECACCCGACAAGACCACTITCIICCAGRECCTETC 560
fuery €03 TATCRCCRACTRARRATCTCCRGGEECRCCATTCRRATCOCTERACTEATETECACGCTEATCRE 82
Sbjet 561 CATCCCCACCARAATTICCARGGGAACAATTGAAATCATCAACGATSIGCCCATCCIGRA 620

Juery 883 CGRCTEERGERCARRCTEEERACCCAGCERRECCACECTECTERRCATECTCRARCRETCTCCCC
R N e N N N N N e e
Skict €21 GCOCTEECERACRARGETCEECECCTCCERGECERACACTECTCRRCATETTERRACATCTCECS €80

[
Fa




Alignement avec mRNA RPLPO de Arabidopsis
thaliana

)D:e:'IH:C 1Z9559_2| m brabkidopsis thaliana €05 acidic ribosomal protein PO-1 (ATZ2E40010)
mEN&, complete cds
Length=1153

FEME ID: 31558% ATZ2E40010 | €05 acidic rikosomal protein PO-1
[Arabkidopsis thalianal] (10 or fewer Publied links)

Score = 86.2 bits (7
Tdentities = Zgl/402Z
Strand=PFlus/Plus

2), Expect = ge-08
(85%), Gaps = 147402 (3%)

Guery 40% CIGCIGECCTICATATCCEEEEGAATCETEEECTITICTIGTICACCALRCEAGERACCTCACTEAE 488
I N N I N N e e e
Skjet 241 CICCITCCTICTICITCAGECGRATCETTGEGTTIGATCTITICACTARCECETEACTTIGRAREERARE 3200

Juery 483 ATCAGEERC-ATGITECTEECCARTRRGETECCAGCTECTECCCETECTEETECCATIES 527
e 1t [y FEEE e reer 1l I 11
Sbjct 301 GICAGTERAGAGGITGCTRARGTAC-RRGETITEEAGCTCCIGCTCCIGTIAGETITITAGICES 353

fuery 528 CCOCATGIGRLGTCACTETECCAGCCCAG--RRCRACTEEICTCGEECCCERAERRAGRACCTCC 585
1l PEre e rerreerreer r TR
Skject 380 TCOCARTIGATGIGEICETECAR--CCAGECRRCACTEEICTITGACCCITCRACRGACCTICC 417

duery 58& TITTICCAG——-GCITTAGETATCACCACTRRRRTCTCCRGEEECRACCATTERRRATCCTEE 643

I I I I T I Il FEEr 10
Sbjct 418 TICTICCAGGETGCITAR——-CATTCCARCCRRRRTCARCRRRAGCTRCGETTEAGATCATRARE 475

fuery &44 CGIGATGIGCAGCTGATCRRGRACTEEACACRRLCETEEERACCCAGCEARGCCRACECTECTEA 703
e e reerrer e rerrreer el e rrer
Skject  47¢ CCOCCTGIGGEAGCTCATCRARGRRRCECEACRRRETCEETICATCCCGAGECTECECTICITIE 535

Query 704 ACATGECTICRAARCRTCTCCCCCTICTCCITIGEECTEETCATCCAGCAGETETTOGACRRTE 763
Il |11 PEEEE el | I I 1

Sbjct 538 CCARGCTITGERRTCAGECCCTTIITCEIATGEEICTCGTIGITEAGTCAGTCTRACOGEATRARTE 5355
Query 764 G--CAGCATCTACRRCCCTGRAGTECTIGATATCRACAGREEA 803

I NN e e
Skject  5%¢ GEICAG—-TGETTTRAACCCTGRAGTECTTAACCTCACTERAGR €35




Alighement avec mRNA RPLPO de
Schizosaccharomyces pombe

J[]:eflﬂi 001023545.1] [E’:a Schizosaccharomyces pombe 972Z2h- 6805 acidic ribosomal protein
BEppl-3 (rppld3), mBEMNA

Length=330

EENE ID: 253553538 rpplld3 | €05 acidic rikbosomal protein Bppl-3
[Echizosaccharomyces pombe 972Zh-]1 (10 or fewer Publed linka)
Score = 53.& bits (58), Expect de-04

Identities = 777108 (71%), GFaps = 37108 (3%)
Strand=PFlus/Plus

Query 1023 C acca ct I
|

—I

P Talal-Tal e asels oy sl ale
CCacCacagCTgCTCcC

— I
—

P

—IL

P

tgct t t goagoocccagotABREETTERAAMECCARGERE 1082
| | | | I 11 | Il FETErerrntd
Sbjct 225 TECTEECECCECCECTCCTECTARGCTEOCERAACGARCRRAR DR REEARCRRACCCAREER 284

fuery 10283 AGRAGTCEEAGGRACTCECRACCRGEATATEEEATITGEICTCTITTIGACTA 1130
Il P e e reeer et e b rerrrend
Skjct 285 FEA-———CGEALCACTCTEATCAGEACATEEETTTITGECTICGTITTEACTA 325



RPLPO: la protéine

>sp|P05388 | RLAO_HUMAN 60S acidic ribosomal protein PO OS=Homo sapiens GN=RPLPO PE=1 SV=1
MPREDRATWKSNYFLKIIQLLDDYPKCFIVGADNVGSKQMQQIRMSLRGKAVVLMGKNTM
MRKAIRGHLENNPALEKLLPHIRGNVGFVFTKEDLTEIRDMLLANKVPAAARAGAIAPCE
VTVPAQNTGLGPEKTSFFQALGITTKISRGTIEILSDVQLIKTGDKVGASEATLLNMLNI
SPFSFGLVIQQVFDNGSIYNPEVLDITEETLHSRFLEGVRNVASVCLQIGYPTVASVPHS
IINGYKRVLALSVETDYTFPLAEKVKAFLADPSAFVAAAPVAAATTAAPAAAAAPAKVEA
KEESEESDEDMGFGLFD
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}[japlPlHSSH.lIRLAD DROME Eﬂ ReclWame: Full=805 acidic rikosomzal protein P0O; AltMame: Full=Apurinic
endonuclease; AltWName: Full=DNi- (apurinic

or apyrimidinic site) lyase

Length=317

Score = 417 bits (1072), Expect = Ze-l4g, Method: Compositional matrix adjust.
Identities = 210,317 (66%), Positiwves = 2557317 (B0%), Gaps = 0/317 (0%)

Query 1 MPREDRATWESNYFLEITQLLDDY PECFIVEADNVESEQMOOTIEMSLRCGERVVIMEENTH &0
M RE++2 WE+ YF+E+++L DHHBECFIVERDNVESEQMD IR SLEG AVVLMEENTM
Sbject 1 MVRENERAWE LY FIEVVELFDEFEECFIVEADNVESEQMONIRTSLECLAVVIMEENTH &0

Query &1 MEKARTRGHLENNPALEKLLEHIRCHVEEFVETEEDLTEIRDMLLANEVERRRRACATRAEPCE 120
MREEATRCHLENNE LEELLPHI+EMVEEVETE DL E+ED LI +EV A RE GAIRP
Sbjct &1 MEEARTRCGHLENNELEFLLEHIECGHVEFVETECDLAEVEDE LLESEVEAEPRRPEATRAEFLH 120

Query 121 VIVEARQNIGLGPEEISFFRQALGITTEISRGIIEILSDVQLIETGDEVGASEATLLNMLNI 180
V +ERONTGLEPEETSFFQAL I TEIS+ETIEI++DIV ++E GLEVEASEATLLMNMINI
Skject 121 VIIPAQWNTIGLGPEETSFEQALSIPTEISECGTIEIINDVEILEPEDEVGASERATLIMMINI 180

Query 181 SPFSFCELVIQOVFODMGSIYNEEVLDITEETLHSREFLEGUVENVASVCLOICYETVASVEHS 240
SPES+HELH+ QVADHESI+H+PE+LDI E L ++F +EV N+A+VCL +EYFI+A5 PHS
Skjet 181 SEFSYCGLIVNQVYDSGESIFSEEILDIEEEDLEREFQOCUVANLALVCLEVEYETIASREEHS 240

Query 241 IINGYERVIALSVEIDYIFPLAERVEAFLADPSAFVARRPVARRTTRAPRRRRAPREVEA 300
I WE+E +L2++ T+ F & +E ++ DBES5 F RRER +22 A R +
Skject 241 IAMGFEMNLILATRRTTEVEFEEATTIEEYIEDESEFARRDSRSALDRACCATEFFEEREEE 300

fuery 301 EEESEESDEDMGFEZLFD 317
+ ESEE DHDMGFGLFD
Skjct 301 ESESEEEDDDMGFCELED 317



)DEPIPE-'T-'EEIl.lIRLZ—'_CIE LRRATH E REecWame: Full=805 acidic rikbosomzal protein PO-3
Length=323

CEHME ID: 82025%& AT3E11250 | €05 acidic ribosomal protein PO-3
[Arabkidopsis thaliamnal] (10 or fewer Publed links)

Score = 311 bits (T738), Expect = le-104, Method: Compositional matrix adjust.
Identities = 188/321 (52Z%), Positiwes = 2Z2Z0/3Z1 (83%), Gaps = 47321 (1%)

Query 1 MEPREDEATWESNYFLEIIQLLDDY PECFIVEADNVESEQMOOTEMSLECFRAVVIMEENTH &0
M+ +2 E ¥ Et+ QL4+D4Y + +V RDNVES Q+Q IR LRE +VVLMEENTM
Sbjct 1 MVEARTERAERKIAYDTELOOLIDEY TQILVVARDNVESTRQLONIREGLECGDSVVLMEENTH &0

Query &1 MEERIRGHLEN--NPALERLLPFHIRGNVEEVEFTEEDLIEIRDMLLANEVEPARRRAGRIAE 1185
M++++E H EN M &+ LLP ++ENVE +FTE DL E+ + + FEWV R RE & 44D
Skjct €1 MERSVERIHSENSCGNTATLNLLPLLOENVELIFTECDLEEVSEEVAEYEVERAPRARVELVAE 120

Query 11% CEVIVEARQNTGLEPEETSFFRQALCITIEISRECTIEILSODVQLIEKTCEDEVEASEATLINML 178
WV NIGL P +I5FFQ L I TEI+H+EI+EI+H VHLIE GDEVEHSER LL L
Skjet 121 IDVVVQEBGNIGLDESQTSFEOVLMNIETEINEGIVEIITEVELIFEQEDEVESSERAALLAEL 180

Query 173 HNISPFSFGLVIQUNFDNGESIYNEPEVLDITEETLHSEFLEGVENVASVCLQICYETVASVE 2385
I PFS5+ELVHY VHDNES+HHHPEVLDHTIE+L L. +F &+ WV 5+ L+ ¥YET+A+ B
Skjct 181 CGIRPFSYCGLVVQSVYDNESVESPEVLDLIEDQLVEEFASCEISMVISLALAVSYPETLARARE 240

Query 23% HIIINGYERVLALSVETDYTIFPLAEEVEAFLADPSAFVARADVALRTTARPRRRRARDPREY 235
H IN YE LA++V TDYTFF REEVE FL DEF5 FV 2n +2 tA A R
Skject 241 HMFINAYENALRTAVATDYTFEROREEVEEFLEDPSEFVVALLAVERDACCESAQAGRRRE 300

Query 25%5% EAKEESEESDEDM--GFELFD 317
+++ E +ED EFELFD
Sbjct 301 VEEEEEESDEEDYEGGFGELFD 3Z1



}[]3p|074354.l|RLAD SCHIElta BecMame: Full=&05 acidic ribosomal protein BO
Length=312

CEHME ID: 2538853 rppl | €05 acidic ribosomal protein Bppl (predicted)
[Echizosaccharomyces pombe 972Zh-] (10 or fewer PublMed linka)

Score = 318 bits (Ble), Expect = le-107, Method: Compositional matrix adjust.
Identities = 170,/308 (55%), Positiwes = 215%/308 (71%), Gaps = 37308 (1%)

Query 10 ESNYFLEITQLLDDY PECEF IVEADNVESEOMOO I BMSLECEAVVIMEENTMMEFATREHL &5
E+ ¥YF E+ L + ¥ P+ DNV 5+0M +R LEGE A HHMEENTM+E+RALRE +
Sbjct B KA YFEELRSLFEEYNSLEVVNIDHVI SQUMHTVEEDLECGTAELIMGENTMIRRAMBEITI &7

Query 70 ENMNERALEELLPHIRGNVEEFVETIFEDLTEIRDMLLANEVERRRRRCATAPCEVIVEAONTE 125
+ F LE+LLF +ERENVEEVET DL E+E+ ++2N + &2 AR RATIRF +V VEA NIG:
Skjct &8 HDMEELERLLEVVRCENVEEFVETHADLEEVEETIIANVIAAPARPNATAPLODVEVEACHTE 127

Query 130 LEPEEISFFQALGITIEISEGIIEILSDVQLIETGDEVEASEATLIMMIMNISEFSEFELVI 2183
+ P ETSFFQRLLEI TEI+RETIEI SOV L+ EWVE SEATLLMMLMISEF++E+ +
Sbjct 128 MEPGEISFFQALGIPTEITRGIIEITSCOVHLVSEDAEVEESEATLINMIMNISEFTIYEMDV 187

Query 130 QOVFDNESIYNPEVLDITEETLHSRFLEGVENVASVCLOIGYPTVASVEHSIINGYERVL 2435
++D G++++EPE+LOH+EE L L + ++ L YET+ 5V H5++N YE ++
Skject 188 LIIYDQENVESPEILDVSEEDLIGHLLSARSTITITAISLEANYPTILSVMHSVVNAYEMNLY 247

Query 250 ALS?"IQYIFPLA_KﬂKAFLADPEAFUAAAP?AAAIIAAPAAAAAPAK?"AK"-E""Eﬁd 205
L+5+ T+YTF E+ EARFLADESLFV R LR n L RER B
Sbjct 248 AVSLATEYTFEGTE QIKAFLADPSAF??A———AAPAAAAEE"A_APEAAAAA_d d353" 304

Query 310 DMGFELED 317
CMGEFELED
Skject 305 DMEFELEFD 312



DDspIBEYSXEI.lIRI_?—_CI THEOH E BecMame: Full=fcidic ribosomal protein PO homolog; AltName: Full=L10E

Length=339

EEHNE

ID:

7017837 rplP0d | acidic rikosomal protein PO

[Thermococcus onnurineus HN21] (10 or fewer Publded links)

Score =
Tdentities = 77/257 (30%), Positiwes = 130/257 (51%), Gaps = 37257 (1%)

Query
Shject
Query
Sbject
Query
Shject
Query
Sbjct
Query

Skict

i

ATWESNYFLEIIQLLDDY PECFIVEADNVESEQMQO T OMSLACKAVVIMEKNTMMERLTE
L WE ++ ++ TP +T NV + + ++R  LREGEL++ + +NT++ BRI+
AEWEKKEVEELTNITESY PVIALVDVANVDAY PLSEMREKLACKATLRVSRNTLIELLTE

GHLEN-——NPALEELLEFHIRGNVGFVFIEEDLTEIRCMLLANEVERARRRACATAPCEVIVE
+ P LEEL+ HI+H: & + T+ + ++ +L +E EE 2+ & D +T +E
R AR CEPELEELIDHIQECACILATEMNEFELYELLEESET PAPREEEVEVERDVVIE

AONTCELEREE-TSFF A LI TTEISRETIEI LSOV LIETCDEVEASEATLLNMLNISEF
A T+ P QALGI +I +=z+ I D ++E G+ + A+ILN L I F
ACPTSISE LV CEEM AL CI P AR TEECEVSIQEDY TVLERCEVITEQLARTTNAT.CIEEL

SFELVIQRVEDNGSIYNPEVLDITEETLHSRFLEGVENVASVCLYIGYEFTVASUEHSIIH
EL + +++2 +¥ DEVL I ZE 4+ + + ++ + YET ++ I
EVELNLLAAYEDEIVYTPEVLAIDEEEY INLLGRAYMHAFNLSVNIAYFTSRTIEAI IGK

CYERVLALSVETDYTIFE Z&0
¥ +H+VE ¥ P
AYLERENVAVEAGYITE 2Z&l

131 kits (330), Expect = 4e-38, Method: Compositional matrix adjust.
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Pourquoi la recherche protéique est-elle plus

sensible?

Premiére lettre (c6té 5')

Uuu
uucC
UUA
uuG

Cuu
CucC
CUA
CUG

AUU
AUC
AUA
AUG

GUU
GUC
GUA
GUG

Phe
Phe
Leu
Leu

Leu
Leu
Leu
Leu

Ile
Ile
Ile
Met

val
val
val
val

codon d’

Deuxieme lettre

C

ucu
ucCcC
UCA
vee

CCu
CCC
CCA
CCG

ACU
ACC
ACA
ACG

GCU
GCC
GCA
GCG

Ser
e
Ser
Ser

Pro
Pro
Pro
Pro

Thr
Thr
Thr
Thr

Ala
Ala
Ala
Ala

initiation

A

UAU
UAC
UAA
UAG

CAU
CAC
CAA
CAG

AAU
AAC
AAA
AAG

GAU
GAC
GAA
GAG

Tyr
Tyr

Stop
Stop

His
His
Gln
Gln

Asn
Asn
Lys
LysS

Asp
ASp
Glu
Glu

G

uGU
UGC
UGA
UGG

CGU
CGC
CGA
CGG

AGU
AGC
AGA
AGG

GGU
GGC
GGA
GGG

Cys
Cys
Stop
Trp

Arg
Arg
Arg
Arg

Ser
Ser
Arg
Arg

Gly
Gly
Gly
Gly

codon de terminaison

aOrnNnc OrnNc OrnNc

arnNc

(,€ 2490) 2u}42] WRISIOAL
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Deuxieme raison (plus importante):

Amino Acid Properties

tiny SMALL

Aromatic

HYDROPHOBIC

From Livingstone, C. D. and Barton, G. J. (1993), , .
"Protein Sequence Alignments: A Strategy for the Hierarchical Analysis of -> necessité de Captu rer ces

Residue Conservation”, Comp. Appl. Bio. Sci., 9, 745-756. propriétés dans un score



Q5E9240 BOY¥IN
RLAO HUMAN
RLAO_MOUSE

RLAO_ RAT
RLAO CHICK
RLAO_RANSY

Q7ZUG3 BRARE
RLAO_ICTPU
RLAO DROME
RLAO_DICDI

054LP0 DICDI
RLAO_PLAFS
RLAO SULAC
RLAO_SULTO

Alignement multiple de
la protéine ribosomale LO

* .
——————————— MPREDRATHWESN YELKIIQLIDDY¥PKCFIVGA
——————————— MPREDEATWESN YELKITQLLDDYPKCFIVGA
——————————— MPREDEATWESN YELKITQLLDDY¥PKCFIVGA
——————————— MPREDEATWESN YELKITQLLDDYPKCFIVGA
——————————— MPREDEATWESN YEMKITQLLDDYPKCF¥ ¥GA
——————————— MPREDEATHESN YELKITQLLDDYPKCFIVGA
——————————— MPREDEATWESN YELKITQLLDDY¥PKCFIVGA
——————————— MPREDEATHESN YELKITQLLNDYPKCFIVGA
——————————— MYRENKAAWKAQYFIK¥YELFDEFPKCEIVGA
——————————— MSGAE-SKREKLFIEKATKLFTTYDKMIVAEA
——————————— MSGAG-SKRENVFIEKATKLETTYDKMIVAEA
——————————— MAKLSKQQKEQMYIEKLSSLIQQYSKILIVHY
————— MIGLAVTTT KK IAKWKVDEVAELTEKLKTHKT ITIANT
-—--MRIMAVITQERKIAKWKIEEVKELEQKLREYHTIITIANT
IKNSHTILIGHNL

RLBO:SULSO -—-—--MERLALALKQRE¥ASWKLEEYKELT
BELA0 AERPE MSVVSLYGOMYKREKPIPEWKTLMLEELE
BRLA0 PYRAE -MMLATGKERRYVRTRQYPARKVKIVSEAT

*

TGS KOMOO IR S DRGK -
¥GSKQMOQIRMS LEGK -
¥GSKOMOOIRMS LEGK -
¥GSKQMOQIRMS LEGK -
¥GSKOMOOIRMS LEGK -
¥GSKQOMOQIRMS LEGK -
¥GSKOMOT IRL S LEGK -
¥GSKQMOT IRLS LEGK -
¥GSKOMONIRT SLEGL -
¥GSSQLOKIRKS IRGI-
¥GSSOLOKIRKS IRGT -
¥GSHNQMAS VRKS LEGK -
FPADKLHE IRKK LEGK -
FPADELHDIRKKMRGH-
FPADKLHE IRKK LEGK -
FSKHRYY¥LFADLTGTPTF v ¥ORVRKK LWKK - YPMMV AKKRITLEAMEKAAGLE - - - LDDN
LOKYPYVFLEDLHGLS SRILHE YRYRLERY-GVIRITKP TLFK IRFTKVYGGE - - - TP AH

AYVILMGKNTMMEEKATRGHL

N--PAL
AYVIMGEKNTMMEEATEGHLENN--PAL
AYVIMGEKNTMMEEKATREGHLENN--PAL
AYVIMGEKNTMMEEATEGHLENN--PAL
AYVIMGEKNTMMEEKATREGHLENN--PAL
AYVYLMGENTMMEKATREGHLENN--5AL
AYVIMGEKNTMMEEKATREGHLENN--PAL
ATVIMGENTMMEKATREGHLENN--PAL
AYYILMGEKNTMMEEKATREGHLENN--PQL

GAYLMGEKKTMIREKY IRDLADSK--PELD
GAYILMGKKTMIREYIRDLADSK--PELD
HTILMGKHTRIRTHLKKHLQHV——PQI.

ADIKYTEKNNLFN TALKNAG - — - —— ¥DITK
AETKYTENTLFG ITABKNAG—— - —— LD¥S
ATTEYTENTLFK TABKNAG-— - —— IDI.

BLA0 METAC ------ MAEERHHT EHIPQWKEKDEIENTK IQSHEVYFGHMVYGIEGILATKMOEIRRDLEDY -AYLEVSENTLTE RALNOQLG—— - —— ETIP
BRLAO0 METMA ------ MAEERHHT EHTIPQWKEKDE TENTK IQOSHEYFGMVRIEGITATKIQKTRREDLEKDY -AYVLEVSENTLTE RALNQLG—— - —— ESTP
RLAQ ARCFU ------ MAAVRGS - --PPEYRVRAYEETIKRMISSKPYVALYSFRNYPAGOMOKTITREE FRGK -AETKYVENTLLE RALDALG—— ——— GDYL

RLRO:METKB MRVKBKGQPPSGYEPK?BEWRRRE?KELK.LMDEYEN?GL?DLIGIPBPQLQEIRBKLRERDTIIRMSRNTLMRIRLEEKLDER——PEL.

RLAO_METTH
RLA0 METTL
RLA0 METYA
RLA0 METJA
RLA0 PYRAB
RLAO PYRHO
RLAO PYRFU
RLAO PYRKO
RLA0 HALMA
RLAO HALYO
RLA0 HALSA
RLAO THEAC
RLAO THEYO
RLAO PICTO

————————————— MAHYAEWRKEKENVQELHDL IKGYEVVGIANLADTIP AROLOKMEQT LEDS -ALTREMSKKT LIS LALEKAGREL - -ENYD

——————— MITAESEHKTIAPWEIEEW¥NEKLK LENGOTIVALVDMMEYPARQOLOE TEDK TE-GTMTLEMSENTLTERATKEVYAEE TGNPEFLA
——————— MIDAEKSEHEIAPWEIEEYNALK LESANVIAL IDMMEYPAVOLOE TRDKE IR-DOMTLEMSENTLTIKRAVEEYAEE TGNPEFA
———————— METEKEVEKE AH¥FAPWETIEEVKETLEKEGL IKSKPYVATIVDMMDYPAPQLOE TEDK TR-DEY¥ELEMSENTLTTEALKEAAEE T NNPKLA

_____________ MAHYAEWEKKEYEELANL IKSYPYIALYDY¥SSMPAYPLSOQMREL IRENGGLLEYSRHTLIE LAIKKAARQE LGKPEL
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