Fiche technique : comparer des séquences entre elle s avec Clustal Omega
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Services | Research | Training | About us _
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Input form = Web services = Help & Documentation

http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

< Share *® Feedback

Objectif : ce site en ligne, hébergé par le European Bioinformatics Institute, permet de comparer soit :

des séquences de nucléotides (= fragment d’ADN) entre elles
des séquences d’'acides aminés (= protéine) entre elles

Objectif 1 : Choisir le type de molécules & compare _ r

Multiple Sequence Alignment

Clustal Omega is a new multiple sequence alignment program that uses seeded guide trees and HMM profile-profile techniques to generate alignments.

STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of RIS

sequences in any supported format:

Dans le menu déroulant vous avez le choix

entre :
or, upload a file: Parcourir \ Protéine
ADN
ARN

STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of | DNA V| sequences in any supported format:
>IEference 1 e

Ecrire la référence de votre premiére molécule,
comme indiqué.

Qr, y_g_l_g_gg_ a file: Parcourir...

STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of | DNA W |sequences in any supported format:
>référence 1
AGGATCCCAAGGCCCAACTCCCCGAACCACTCAGGGTCCTGTGGACAGC . . Z N .
ACCTAAGCOCCOOTAAMATOOE Puis « copier / coller » votre séquence a partir de
ACGGGGGCACTAACCCTCAGGTTTIGGGGCTTCTGAATGTGAGTATCGCCY |a source.
AATCTCAGAAAGCTCCTGGTCCCTGGAGGGATGGAGAGAGAAAAACAAAL
TGCTGGCCTCTTGCTCTCCGGCTCCCTCTGTTGCCCTCTGGTTTCTCCCCAL.
TCCTGGCTTTTGGCCTGCTCTGCCTGCCCTGGCTTCAAGAGGGCAGTGCCTT!

Or, upload a file: Parcourir...

STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of | DNA V| sequences in any supported format:

AGGATCCCAAGGCCCAACTCCCCGAACCACTCAGGGTCCTGTGGACAGCTCACT
AGGTAAGCGCCCCTAAAATCCCTTTGGGCACAATGTGTCCTGAGGGGAGAGG! o a i .
ACGGGGGCACTAACCCTCAGGTTTGGGGCTTCTGAATGTGAGTATCGCCATG  Ecrire, a la ligne, la référence de votre seconde
AATCTCAGAAAGCTCCTGGTCCCTGGAGGGATGGAGAGAGAAAAACAAACAG.

TGCTGGCCTCTTGCTCTCCGGCTCCCTCTGTTGCS =caec Molécule, comme indiqué puis « copier / coller »
TCCTGGCTTTTGGCCTGCTCT TICAAGAGGGCAGTGCCTT(  yotre séquence & partir de la source.
> référence 2

Or, upload a file: Parcourir. .
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STEP 2 - St your
Clustal w/o numberg
QUTPUT FORMAT

The default settings W MSF t users and, for that reason, are nof \
PHYLIP

(CISELEX ew or change the default settings.)
STOCKHOLM

WVIENNA

STEP3- gmmn your job

Choisir, dans « STEP 2», le format de
comparaison. L’option « MSF » vous permet
d’afficher une comparaison avec une
numeérotation.

Dans « STER 3» lancer la requéte avec
« Submit »

[[] Be notified by email (Tick this box if you want to be notified by email when the resuits are available)

-l

ATGCAGAGRARCAGETGAGCAGRRGCAGCGAGAGRAGRAGGEHCCAGETATRA
kw kkR Ehkw ok ® EEE *

Dans la fenétre de comparaison
qui s’affiche, plusieurs infos :

CAGCEIAGRCCTIGEIGEECGETCCTITCICCT - —AGGARGARAGCCTATATEC
o

CAGRAGTATTCATTCCTGCAGRARCCCCCAGACCTCCCTCTGTTTICTCAGRST
CACRAGAGACC——AGCTCARGGATCCCAAGECC———————————— == ————

HE KEE * CEFEETT

718
54
< Une étoile indiqgue une
similitude entre les 2
778 molécules.
93

Alignment% CESTE 0 ER'S IPhylogenetic Tree || Submission Details

Input Sequences

clustalo-120140328-094320-0004-44554237-pg.input

Tool Output
clustalo-120140328-094320-0004-44554237-pg.output
Alignment in CLUSTAL format with base/residue numbering

clustalo-120140328-094320-0004-44554237-pg.clustal_num

Phylogenetic Tree

clustalo-120140328-094320-0004-44554237-pg.ph

Percent Identity Matrix

clustalo-120140328-094320-0004-44554237-pg.pim

Un tiret indique I'absence un
« trou » c’est a dire I'absence
d’équivalent entre les 2
molécules.

Dans longlet « Result Summary», la
rubrique “Percent Identity Matrix » vous
permet de connaitre le % d’identité entre les
2 molécules étudiées.

$
4 Percent Identity Matrix - cresated by Clustal2.l
$
$
1: ref 100.00 63.23
2: variante €£3.23 100.00
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