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Que faire avec une séquence protéique ?

Rechercher des similitudes de séquence
Recherche d'autres séquences similaires dans les bases de
données: BLAST sur la NR, Swiss-Prot-...

Le contexte

Lorsque I'on compare une séquence contre une banque par BLAST,
un grand nombre de séquences similaires peuvent &tre données en
sortie. Cela nous permet de poser des hypothéses sur notre
séquence inconnue (Fonction, ...):

«e On peut ensuite regarder les
alignements 2 a 2 entre les
séquences similaires trouvées
dans la banque et la séquence
query: - e

Le contexte

Mais, comment comparer toutes ces séquences et étudier leur
relations ?

Comparer les séquences en une seule
fois :

Alignement multiple

Un alignement multiple permet d'étudier un
groupe de protéines ou de génes apparentés,
afin d'établir des relations d'évolution et
mettre en évidence des motifs communs,
Jjouant un rdle dans la fonction ou la structure
de ces protéines homologues.

Exemple d'alignement multiple

<olpses LSS
Soiesiea RKEAK TPRTSRALCTSE
i i

Permet  rapidement de
retrouver les acides aminés
strictement conservés dans
toutes  les  séquences
homologues, jouant souvent
un rdle direct dans la
fonction.

Un alighement multiple se congoit a partir de 3 séquences et peut
concerner jusqu'd plusieurs centaines de séquences.

Définition de I'alignement multiple

Entrée : k séquences (pas forcement la méme longueur)

Kok ok Kk ok ok Kk ok ok kK Kk
Kok kK k ok K K K
ok k ok ok ok ok ok kK k ok

ok ok ok ok ok kK ok Kk

Sortie: un tableau contenant les k séquences, avec des indels

Kok kkkkkkkkk _ K kkk
kokk _ _kk_kk_kk_kk
kkk_kkkkkkkk_ _ Kk

kkkkk_ L _kKk_kkkkk




Démarche

Alignement 2 a 2

2 séquences quelconques
Détecter une similarité syntaxique

Il y a-t-il une fonction commune ?

Alignement multiple

Famille de séquences avec la méme fonction

A quelle conservation syntaxique cela
correspond-il ?

Exemple: Motif doigt de Zinc s vare 1romen

Voici un alignement multiple de séquences protéiques:

TYY1_HUMAN YVCPFDGONKKFAQSTNLKSHI L- - TH-
TF3B_BUFAM YRCP!
ZN77_HUMAN YTCPEPHOGRGFTSATNYKNHVR
ZN76_HUMAN FROGYKGOGRLYTTAHHLKVHER- - AH-
P44_XENBO  YRCSYEDOQTVSPTWIALQTHLK- - KH- 25
TSH DROME  FROVW - CKQSFPTLEALTTHWKDSKH- 25
XFIN_XENLA FRCSE- - CSRSFTHNSDLTAHMR- - KH- 23
_HUMAN YROKY- - CDRSFSI SSNLQRHVRN- | H- 24
TRAL_CAEEL YKCEFADCEKAFSNASDRAKHQNR- TH- 26
TF3A_BUFAM CKCETENCNLAFTTASNVMRLHFKR- AH- 26
SRYC_DROME FKONY- - CPROFTNFPNWLKHTRR RH- 24
2G2-9_XENL FVCTV- - CGKTYKYKHGLNTHLHS- H-- 23
ZG58_XENLA FVCTE- - ONLSFAGLANLRSHQHL- H-- 23
YKQB_CAEEL YKCTV- - CRKDI SSSESLRTHVFK- QHH 25
BASO_HUVAN FQUDI - - CKKTFKNACSVKI HHKIN- M 24
SUMW DROAN YACKI - - CGKDFTRSYHLKRHQKY- SSC 25
ZNLO_HUMAN YKONQ - CGI | FSQNSPFI VHQ - - AH- 23
P43_XENBO LKCSVPGCKRSFRKKRALRI HVS- - EH- 25
| KAR_MOUSE FECNM - OGYHSQDRYEFSSHI TRGEH 25

Exemple: Motif doigt de Zinc s vare 1romen

TYVL_HUMAN YVCPFDGCNKKFAQSTNLKSH L- - TH-
TF3B_BUFAM YRCPRENCDRTYTTKFNLKSH L- - TFH
ZN77_HOVMAN YTCPEPHCGRGFTSATNYKNHVR - 1 H-
ZN76_HOVAN FROGYKGCGRLYTTAHHLKVHER - AH- 2!
P44 XENBO  YRCSYEDCQIVSPTWIALQTHLK- - Ki-

TSH DRV FROW - CKQSFPTLEALTTHWDSKH-
XFIN XENLA FRCSE- - CSRSFTHNSDLTAHMR - K- 2

EVI 1_HVMAN YRCKY- - CORSFSI SSNLGRAVR: | H-
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FECN - CGYHSQDRYEFSSH TRGEH 25

L'alignement multiple permet de mieux
comprendre l'organisation d'un motif
particulier et permet de modéliser le
motif : (Prosite)
C-x(2,4)-C-x(3)-[LIVMFYWC]-x(8)-H-
x(3,5)-H

Exemple: Motif doigt de Zinc ws v  rouen

Regardons les résidus totalement conservés:

TYYL_HUMAN YVCPFDGCNKKFAQSTNLKSHI L- - TH- 25
YRCPRENCORTYTTKFNLKSHI L- - TFH 26

FRCGYKGOGRLYTTAHHLKVHER: - A 25
P44_XENBO YRCSYEDOQTVSPTWIALQTHLK- - KH- 25
TSH DROME  FROVW - CKQSFPTLEALTTHWKDSKH: 25
XFIN_XENLA FRCSE- - CSRSFTHNSDLTAHMR- - KH- 23
EVI 1_HUVAN YRCKY- - CDRSFSI SSNLGRHVRN- | H- 24
TRAL_CAEEL YKCEFADCEKAFSNASDRAKHQNR- TH- 26
TF3A_BUFAM CKCETENCNLAFTTASNMRLHFKR- At 26

CNLSFAGLANLRSHGHL- H-- 23
CRKDI SSSESLRTHVFK- QHH 25

QDI - - CKKTFKNACSVKI HHKN: M+ 24
SUHW.DROAN  YACKI - - CGKDFTRSYHLKRHQKY- SSC 25
ZNI0_HUMAN YKONQ - Gl | FSQNSPFI VHQ - - A 23
P43_XENBO  LKCSVPGTKRSFRKKRALRI HVS- - EH- 25
1 KAR_MOUSE FECNM - CGYHSQDRYEFSSH TRGEH 25

On peut établir une carte par position des résidus conservées :
WebLogo : http://weblogo.berkeley.edu/logo.cgi

Notion de séquence consensus

A partir de l'alignement multiple, on peut déterminer la séquence
consensus:

On attribut & chaque position 'acide aminé ou le nucléotide qui est
le plus souvent retrouvé (totalement conservé ou partiellement).

130 140 150 160 170 180
| ! | | |

UB2E3_MOUSE TI LGPPGSVYEGGVFFLDI TFSSDYPFKPPKVTFRTRI YHCNI NSQGVI CLDI LKDNWSP.
UBCD2_DROME Tl LGPPGSVYEGGVFFLDI HFSPEYPFKPPKVTFRTRI YHCNI NSQGVI CLDI LKDNWSP
UB2D2_HUNAN T MGPNDSPYQGGVFFL TI HFPTDYPFKPPKVAFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LRSQUSP.
UB2D_HUMAN Tl MGPNDSPYQGGVFFL TI HFPTDYPFKPPKVAFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LRSQUSP
UB2D4_RAT Tl MSPNDSPYQGGAFFL TI DFPTEYPFKPPKVEFTTRI YHPNVNSNGS! CLDI LRSQUSP.
UB2DL_HUMAN Tl MGPPDSAYQGGVFFL TVHFPTDYPFKPPKI AFTTKI YHPNI NSNGSI CLDI LRSQUSP
UBCDL_DROME Tl MSPPDSPYQGGVFFLTI HFPTDYPFKPPKVAFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LRSQUSP.
UBCL_COLGL Tl MGPGDSPYSGGVFFLAI HFPTDYPFKPPKVNFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LROQUSP
MAGGR  TI MGPSDSPYAGGVFFLAI HFPTDYPFKPPKVNFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LRDQUSP
UBC2_ARATH VI FGPDDTPVDGGT FKL SLQFSEDYPNKPPTVRFVSRVFHPNI YADGS! CLDI LQNQUSP
UBC2_MEDSA VI FGPDDTPVIDGGTFKL SLQFSEDYPNKPPTVRFVSRVFHPNI YADGS! CLDI LQNQUSP.
UBCL_ARATH VI FGPDDTPVDGGT FKL SLQFSEDYPNKPPTVRFVSRVFHPNI YADGS! CLDI LQNQUSP
UBC2_VHEAT VI FGPDDTPVIDGGTFKL TLQFTEDYPNKPPTVRFVSRVFHPNI YADGS! CLDI LQNQUSP.
UBCL_CAEEL | | FGPQETPFEDGTFKLSLEFTEEYPNKPPTVKFI SKMFHPNVYADGS| CLDI LQNRVSP
UBE2B_HUMAN VI FGPEGTPFEDGTFKLVI EFSEEYPNKPPTVRFL SKNFHPNVYADGS! CLDI LQNRWSP.
UBC2_CANAL VI | GPSDTPFEDGTFRLLLSFDEQYPNKPPQUKFI SEMFHPNVYASGEL CLDI LQNRWSP.
UBC2_SCHPO V1 | GPADTPFEDGTFKL VL SFDEQYPNKPPLVKFVSTMFHPNVYANGEL CLDI LQNRWSP.

Primcons. Tl MP2DSPYEGG2FFLTI HFPEDYPFKPPKVRFTTRI YHPNI NSNGSI CLDI LQNQUSP.

Alignement multiple: principe

L'approche la plus courante consiste a aligner progressivement
des paires de séquences:

Alignements itératifs et progressifs

Algorithme Needleman & Wunsh 2 & 2 traditionnel répété n fois




Alignement multiple: principe

L'approche la plus courante consiste a aligner progressivement des
paires de séquences.

Les différentes approches se distinguent par:
La fagon de choisir la paire initiale de séquences

Pour progresser dans l'alignement, les programmes vont:
Soit aligner chaque séquence les unes aprés les autres & un alignement
unique enrichi a chaque étape
Soit créer des sous-familles de séquences d'abord alignées au sein de
ces familles puis entre les familles.

La méthode de pondération des alignements individuels des
paires de séquences et des alignements cumulés.

Alignement basé sur un arbre

Idée: reconstruire I'alignement multiple & partir d'un arbre guide
(clusters)

feuilles : séquences

noeuds: alignements

Partir des feuilles puis remonter dans I'arbre

Utilisation de la technique de profil alignement -> produire
un seul alignement multiple avec deux.

CLUSTer + AlLignement CLUSTAL

Thompsonet al. 1994

ClustalW EBT http://www.ebiac.uk/clustalw/indexhtml

ClustalW est lun des programmes les plus utilisés pour
l'alignement progressif.

Etape 1: Alignements globaux 2 & 2

Etape 2: Regroupements des
alignements (clusters), construction
arbre guide

Etape 3: Alignement multiple
obtenu par combinaisons des
alignements 2 a 2 (profils)

ClustalW exemple

4 séquences

sl cgatgagtcattgtgactg
s2 cgagccattgtagetactg
s3 cgaccattgtagctacctg
s4 cgatgagtcactgtgactg

Jeu de score:
Indel=-2
Substitution=-1
Identité=1

ClustalW étape 1: Calcul des scores

Les alignements de toutes les paires de séquences sont réalisés puis le
programme génére une matfrice de distances décrivant leur taux de
similitude.

s1 cgat gagt catt gt - g--act g s2 cgagcecat tgtaget a-ctg
[ | [T
s2 cga-g--ccatt gtaget act g s3 cga-ccat t gt aget acctg
s1 cgat gagt cat t g-t gact g s2 cga-g--ccatt gtagct act g
e e [N |
s3 cgacca-tt gt agct acctg s4 cgat gagt cact gt - g- - act g
s1 cgat gagt cat t gt gact g s3 cgaccat t gt agct acct g
LELEEEEEEE TP [N [
s4 cgat gagt cact gt gact g s4 cgat gagt cact gt gact g
Tableau des scores d'alignement:
s1 s2 s3 54 5
Pour N séquences:
sl 2 0 17
s2 2 14 [} N(N-1)/ 2 calculs
s3 0 14 -1

s4 17 0 -1

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl |s2 |[s3 |S4

s1 2 (o] 17

s2 2 14 |0

s3 |0 14 -1 sl

s4 17 |0 -1
s2
s3
s4

Regroupement des séquences suivant leur similitude a partir de la
matrice des scores 2 a 2.




ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl s2 |s3 |[s4
s1 2 |0 |17
s2 |2 14 |0
s3 |0 |14 -1 sl

4 |17 |0 |-1
2 s2
s3
s4

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl s2 |s3 |[s4
s1 2 0 17
s2 2 14 |0
3 [0 |14 1 st
s4 17 |0 -1 s2
s3
s4

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl |s2 |[s3 |S4

st 2 [o |17
s2 |2 14 |0
3 [0 |14 1

s4 |17 |0 -1

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl |s2 |s3 |S4
sl 2 0 17
s2 |2 14 |0
s3 |0 14 -1
s4 |17 |0 -1

s4 s1 s3 s2

sl s4 7 s2 s3
o

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

sl |s2 |s3 |sS4

sl 2 |0 17 Alignement s1s2 est plus proche que s1s3
s2 |2 14 |0
s3 |0 14 -1

4 |17 |0 |-1 Alignement s4s2 est plus proche que s4s3

Matrice de score -> matrice de distance

ClustalW étape 2: Construction arbre

A laide de la matrice de scores, un arbre guide (ou dendogramme) est
ensuite construit par un algorithme dit de neighbor-joining:

s1 2 [ 17
s2 |2 14 |0
s3 |0 14 -1

s4 sl s2 s3

s4 |17 |0 -1

Arbre guide construit




Etape 3: Construction alignement final

ClustalW aligne les séquences en se servant de l'arbre guide: chaque paire de
séquences situées sur une méme branche extérieure de l'arbre est alignée
par programmation dynamique.

Les alignements partiels permettent de constituer des profils, représentés
sous forme de tableau dans lequel sont données pour chaque position la
fréquence observée de chaque lettre.

L'algorithme aligne ensuite les profils associés par un méme nceud de l'arbre.
Cet alignement de séquences puis de profils se poursuit de fagon récursive
jusqu'd l'alighement final complet depuis les branches de larbre vers la
racine.

Etape 3: Construction alignement final

L'alignement et création des profils:
2 séquences a aligner globalement

— ——— Alignement 2 & 2 avec insertion/délétion

= e i des trous et fusion par formation d'un profil

Profil & aligner avec une autre séquence

= — =

Ali profil et sé avec insertion/délétion

e e Remplissage des trous et fusion par formation d'un profil

Etape 3: Construction alignement final

[E—— | ——]
s1 cgat gagt cat t gt gact g s2 cgagecat t gtaget a-ctg
LELEEELEEE TEEEL T (AT
s4 cgat gagt cact gt gact g s3 cga- ccat t gtaget acctg

s s
cgatgagtcactgtgactg  cgatgagtcattgtgactg —cgagccattgtagetactg — cgaccattgtagctacctg

Etape 3: Construction alignement final

Once a gap, always a gap

s2 Cga---goCattglageta oty oy ey
s3 cga----ccatt gtagct acct g
s1 COatgagtcattgl-0--ac-10 [ oy
s4 cgat gagt cact gt - g- - ac- tg
s1 cgat gagt caf t gt gact g s2 cgagecat tgtaget a-ctg
TECLULTEEE TR [,
s4 cgat gagt cact gt gact g s3 cga- ccat t gt aget acctg

s4 s1 s: B
cgatgagtcactgtgactg  cgatgagtcattgtgactg —cgagccattgtagctactg — cgaccattgtagctacctg

ClustalW

ClustalW est optimisé pour les protéines:

Pondération des séquences en fonction de leur sur/sous
représentation

Adaptation des matrices de similitudes au fil de l'algorithme en
fonction de la divergence des séquences d aligner

Blosum 80 pour aligner des séquences proches

Blosum 50 pour aligner des séquences distantes

Pénalités de gaps spécifiques & chaque résidu.
Par exemple, les Glycines sont davantage susceptible davoisiner un gap que les Valines.

Pénalités de gaps réduites dans les régions hydrophiles
Encourage la formation de gaps dans des boucles plutét que dans des régions
structurées.

Pénalités de gaps augmentées dans le voisinage d'autres gaps
Evite la formation de petits gaps voisins, au profit de longs gaps.

Autre méthode

A partir des alignements locaux

Idée: repérer des similitudes locales fortes entre les séquences
(les diagonales du dotplot par exemple)

Incorporer les diagonales dans I'alignement multiple

Conséquence: les gaps inter-diagonales sont moins importants

DZIagonal + ALLGNement DIALIGN




DIALIGN Morgenstern et al. 1996

DIALIGN sur Pasteur: hitp://bioweb.pasteur.fr/seqanal/interfaces/dialign2-

simple.html
Alignements des paires avec optimisation des poids des diagonales

Tri des diagonales selon leur poids et leur chevauchement
DIALIGN : DNA and protein sequence alignment
t ison (3

based on

e

Reconstruction gloutonne
Insertion des diagonales par poids décroissants
Vérification de la consistance avec les diagonales déja introduites

Recommencer ...

Mt st g

Dress, Werner)

DIALIGN exemple

3 séquences:
YIAFLFAWDD
LACFIFGS
SWEDFMFAED

Etape 1: Détection des diagonales dans les paires de séquences:

.

DIALIGN exemple

3 séquences:
YIAFLFAWDD
LACFIFGS
SWEDFMFAED
Etape 1: Détection des diagonales dans les paires de séquences:

Y| A

AED

DIALIGN exemple

3 séquences:
YIAFLFAWDD
LACFIFGS
SWEDFMFAED

Etape 1: Détection des diagonales dans les paires de séquences:

Y

AED

DIALIGN exemple

3 séquences:
YIAFLFAWDD
LACFIFGS
SWEDFMFAED

Etape 2 : Sélection d'un ensemble cohérent de diagonales pour
construire l'alignement:

Pas de croisement
Pas de chevauchements
score maximal

y - FLFAWDd

- CcFl Fgs--
swedFMFAED-

CLUSTAL vs DIALIGN

Exemple (C. Notre-Dame)

GARFI ELD THE LAST FAT CAT
GARFI ELD THE FAT CAT
GARFI ELD THE VERY FAST CAT

THE FAT CAT




CLUSTAL vs DIALIGN

Alignement fourni par ClustalW:

Clustal 1ére version:

seq2xx1 GARFI ELDTHE- - - - FAT- CAT T e
seq4xx3 -------- THE- - - - FAT- CAT - - - - GARFI ELDTHEFA- TCAT
seqlxx0 GARFI ELDTHELASTFAT- CAT T et

seq3xx2 GARFI ELDTHEVERYFASTCAT
Alignement fourni par Dialign2:

seql 1 GARFI ELDTHELASTFA- TCAT
seq2 1 GARFI ELDTHE- - - - FA- TCAT
seq3 1 GARFI ELDTHEVERYFASTCAT
seqd 1 -------- THE- - - - FA- TCAT

Quelles méthode utiliser

Cela dépend du type de séquences d aligner !

BaliBase : base de données d'alignements multiples et de benchmarks
http://www-bio3d-igbme.u-strasbg.fr/balibase/

Plusieurs références!

Refl : Séquences équidistantes avec différents niveaux de
conservation

Ref2: Protéines homologues + une séquence orpheline

Ref3: Sous-groupes avec moins de 25% d'identité entre les groupes
Ref4: Extensions N/C terminales

Ref5: Insertions internes

Ref6: Répétitions internes

Ref7: Protéines transmembranaires

Ref8: Permutations de domaines

Refl, 2 3: Préférer Clustal & Dialign
Ref4 et 5: Préférer Dialign a Clustal

Quelles méthode utiliser

Plus les séquences sont divergentes, moins le résultat est fiable.
Quand le taux d'identité est supérieur a 35%, toutes les
méthodes sont satisfaisantes.

Twilight Zone : 10-20% d'identité
Aucune méthode nassure un alignement avec plus de 50% de
correction.

Clustal a tendance & autoriser moins de gaps que Dialign

Similitude locale : Dialign
Similitude globale : Clustal

Existe d'autres méthodes : MultiAlign, Tcoffee, etc...

Pas de méthode universelle
Pas de confiance aveugle vis-a-vis du résultat obtenu

Visualiser des alignements multiples

Il existe des outils simples pour visualiser ou modifier un alignement
multiple:
SeaView : http://pbil.univ-lyonl.fr/software/seaview.html

BioEdit : http://www.mbio.ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html

Autre type d'alignement: structuraux

On peut aussi vouloir aligner non pas des séquences mais des
structures protéiques (Cela permet de mieux comprendre les zones
clés, structurellement conservées).

TM-Align : http://zhang.biocinformatics.ku.edu/TM-align/
Permet daligner 2 structures au format PDB

Isuperpose : http://bioserv.rpbs.jussieu.fr/cgi-bin/iSuperpose
Permet daligner plusieurs structures (format PDB). Possibilité de
fournir I'alignement ou pas.

.

Exercises
Exo 1: A partir du jeu de séquences seql, lancer un ClustalW et
analyser l'alignement obtenu.

Regarder les différentes sorties proposées par ClustalW
(lancer l'applet JalView)

Sauvegarder les différents fichiers de sortie.
Télécharger et installer SeaView et Njplot.

Regarder l'alighement avec SeaView et visualiser I'arbre guide
avec NjPlot.




Exercises

Exo 2: Analyse des domaines SH3

Intro: SH3 (Src homology 3) domains are often indicative of a protein involved
in signal transduction related to cytoskeletal organization. The SH3 domain has
a characterisitic fold which consists of five or six beta-strands arranged as
two tightly packed anti-parallel beta sheets.

The linker regions may contain short helices.

Voici 5 protéines a aligner: seq2
Ce sont des séquences courtes avec des similitudes faibles et diffuses
(<25%).

Tester les différents alignements obtenus avec ClustalW, Dialign2,
Multialign.
Proposer des régions ou résidus clés pour ce type de domaine.

Exercises

Exo 2: Les structures de ces protéines sont connues:
Voici pour chaque protéine les éléments de structures

secondaires:

> laboA 58

NLFVAL YDFVASGDNTL S| TKGEKL RVL GYNHNGEWCEAQTKNGQGAW/PSNY1 TPVNS
CEEEECOCCO00C00COCC X ocC
> 1ycsB 60

KGVI YALWDYEPQNDDEL PNKEGDCMT | HREDEDEI EWANARL NDKEGYVPRNLLGL YP
CCEEEEG000000000000000CEEEEEECOCCC0000EEEEEE K e
> 1pht 83

AEGYQYRALYDYKKEREEDI DLHLGDI L TVNKGSL VAL GFSDGQEARPEE| GALNGYNETTGERGDFPGTYVEYI GRKKI SPP.
CEEEEEEECCCCCOCCOCOCCOCCCEEEEEEHHHHHHOCOCCCHHHCHHHHCEEEEEE CCCOEEEEEECOCEEEEEEEECCCC
> 1ihvA 52

M QFRVYYROSRDPVVKGPAKL LVKGEGAVVI QONSDI KWPRRKAKI | RD

(COOCEEEEEEECK JCCEEEEECCKC HHEEEEEC
> lvie 60

NQGQ! VG CTNL VQ YPVAALERI N
GOCCOOCCCEEEEECO0X s HHEEECC

Voici les protéines alignées structurellement visualisées avec Pymol fit

Que peut-on dire au hiveau de la structure ?
(par rapport a l'alignement ?)




