UTILISATION DE JALVIEW

Organisation de la Fenétre de commande

Mettre en évidence avec des couleurs

File Edit Select View Format Colour Calculate Web Service

IIDD llll.".l

Curseur lys-Poule/1-147 |G GRCcMBAWY A C GCIL
Lys-Tortue/1-131 G PRGCMGAWY A C CEL

Nom et _Ly_s_@ﬁmeu 148 G P AW A C CGCCY
Lys-Lapim/1-130 G P AWV A C GCGY

Iolngueur des Lys-Rat/1-148 P AWV A C cow
séguences Lys-Boeuf/1-147 - AWV A C GCIL
o - AWV A C ccHL
Résidus en code Truite1-144 P GAWY A C YVAGCGY
3 une lettr Lys-Echidne /1125 r PWVA C --G--
a une lettre Lys-Anophele/1-140 - - - GY G - AWY G C CHR- -
Lys=Scorpion/1-105 - - - PGP - SRS - - - -- -~~~ =======

Histogramme du

degré de

conservation (de 0 a Conservation
11) de chaque résidu 332736203 302 53 6450 425:4  40326-55837 6 1012111220010011--

Colorer des alignements : Menu «Colour»
- Pour visualiser toutes les mutations
réaliser une coloration par type d’acide
aminé ou type de nucléotide : ClustalX,

Zappo, Taylor, Nucleotide

- Pour visualiser les zones conservées,
réaliser une coloration par degré de
conservation : BLOSUM®62 score,

Percentage Identity

L’option By Conservation permet
d’augmenter le contraste entre les

couleurs affichées.

Comparer des séquences Lier une séquence a un modéle 3D

Tracer un arbre de parenté

- Charger un modéle moléculaire

- Aligner des séquences par paires : sélectionner | Cliquer avec le bouton droit de la souris sur la
les séquences a comparer puis utiliser la commande sequence a reI|er a un modéle 3D
«Calculate/Pairwise Alignment» pour calculer un Aoty Lys-Homme AR

[FEC Wy A3
’ [[TRvACa [P RC WAWY AR

a“gnement des Sequences deUX a deUX et un Hide Sequences View Structure » Enter PDB Id
pourcentage de ressemblances (en bas de chaque e/ T el I TR S N TES, osoer osis

paire d’alignement : Percentage ID) Choisir ensuite les options Structure/Assoc:ate
Lys-fiomme MVEIRGIMASTLCLODITREIPAHANIRICATRITIRORINGEN | Structure with Sequence et sélectionner la source du
Lys=Tortue KIYEQCELAREFKRHGMDGYHCYSLEGDWVCTARKHESNFNTAATNYNRGDOSTDYCILOING fIChIer PDB POUF Visualiser Ia Structure ChOISII" Iaoptlon

Lys=Homme RYWCHDCGETPGAVNACHLSCSALLODNIADAVACAFRVVRDPQGIRAWVAWRNRCONRDVE . ~
IO LT T T T View structure dans le méme menu.

Lys-Teortue RWCNDGKTPK}\KN}\CG ECSELLEADT CAFRRIVRD: PNGI‘G}\W}\WTKYCKGKDVS

File View Colours Help

Lys-Homme QYWQGCCGV

cee] . | < Q

Lys-Tortue QWIKDCEL ) \ e g N
Percentage ID = 62.31 | /;f /', Y v.{l']\ N

: , st a1
- Aligner plus de 2 séquences _ s S
Sélectionner les séquences a comparer puis utiliser Y )* ho
la commande «Web Service/Alignment» et choisir | . i
ensuite un programme d’alignement. Patienter avant | ;\_,/// o

mo

que le serveur externe fournisse le résultat attendu. R . ‘s
- Colorer le modéle selon la séquence liée

Dans la fenétre de visualisation du modéle, choisir dans
le menu Colours I'option By sequence.

La commande Calculate/Calculate Tree
permet de tracer un arbre a partir des

séquences sélectionnées.
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Charger un fichier

- Charger un fichier de séquence
(extension .aln, .pir, .pfam) : dans la barre
de menu principale choisir : File > Input

Alignment > From file

- Charger un projet Jalview (extension
jar) : dans la barre de menu principale

choisir : File > Load project




