
	Comparaison des séquences

	[image: ]



	Comparaison des séquences 

	[image: ]



	Comparaison des séquences 

	[image: ]



	Comparaison des séquences 

	[image: ]



	Comparaison des séquences 

	[image: ]



image1.jpg
Comparaison avec alignement.

(B B8 ==

260 270 280 290 300 310 320 330 340 350 360 370 380 390 400 410 420

N DT R L LR T R Ty R R R R R Ry R Y R R Ry R Ly C R Ly C R Y LR R LR R TR CRRRTERRRA LR ERRRLRR)
> [Tratemert G 5|
deriis I ———
7765 adn 0 [CATCCCCTTAAGCCTTCTTEAGEATATTCARTEECTTEEACAAACACTTTTCTCTCTTCCTTCTCACCARAAACATARAGCAACTCGTTCCCCCEACEETETTTCEGEATATGECATC_CTCGTATCTCTTCCTTCTTCCCCAAACTCATETGETATGABEGATTTACTAT
2192dn O -
1267 2dn 0
7766 adn 0
1268 adn 0
Tratement 0
deriis T % % 2 % % x % x % % x %x x % % x x x ok % x % x ok % X % Kok % X% Kok oA %X ox
Pro 7765 2 0 lylleProLeuserLeuleutluAspIleGlnTrpLeuGlyGlnThrLeuPheSerLeuProSerisElnLysHisLysAlaThrArgSerProAspElyUalSerGlyTyrElylle
Pro1213.2dn 0 |- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - o - - - - - - - - - - - - - AlaarglleSerSerPhePheProLysLeutetTrpTyrGlutlyPheThrll
Pro 1267, 0 |- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AlaarglleSerSerPhePheProLysLeutietTrpTyrGluElyPheThrIl
Pro7766 2 0 |- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - §laarglleSerSerPhePheProLysLeutietTrpTyrGluElyPheThrIl
Pro1268 200 0 |- - Phe- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - §laarglleSerSerPhePheProLysLeutietTrpTyrGlutlyPheThrIl





