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Por queé y para que...

Tengo una secuencia de DNA/Proteina...

... es esta secuencia homdloga a otra(s) secuencia(s)?

... 0 tal vez tiene una funcidn idéntica o similar a otra(s)?

... quizas tiene una estructura comun con otras secuencias, como
dominios o motivos ?

El Alineamiento de Secuencias me permite responder estas y
otras preguntas.

Es el procedimiento mas comun en bioinformatica




¢En qué consiste un

alineamiento de secuencias?
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Existen diferentes tipos de

alineamientos...

De acuerdo al numero de secuencias a alinear:

* Pareado (==2)
* Mdltiple (>2)

Pareado

Multiple
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De acuerdo a la region a alinear:

*Local (sub regién de la secuencia)
*Global (secuencia completa)

g Local
S
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Global




¢Como luce un alineamiento de
secuencias?

Human Chr, 21 37218151-37247016, +
Chimp Chr, 22 37250843-37279887 +

37218151 GGAGCAATGCACAAGCTCTCTAGTTC 37218176

LELLEEEEL LT T
37250843 GGAGCAATGCACAAGCTCTCTAGTTOGCAAGGTAAAGGTGOGACCTTTCT 37250892

37218177 COCAAGGTAAAGGTGOOGACCTTOCTGEEG 37218206

RN RN
37250893 GGGEGCAGCACGTCCAGTTOCTCAAGETAAAGGTGOCGACCTTCCTGGEG 37250942

37218207 GQCAGCACGTCCAGT TCOCCAAGGTAAAGGTGCOGACCTTCCTAGEGETGG 37218256

LELEEEEEEEE e R R e e e e e
37250943 GCAGCACGTCCAGTTACCCAAGGTAAAGGTGCOGACCTTOCTAGGGGTGE 37250992

37218257 CACATOCCACCTTCTTCTGCTTOCTCTGGACTCACTGEEEEGACCAAAAG 37218306

LELEELEELE L e e e ey
37250993 CACATCOCACCTTCTTCTGCTTCCTCTGGOCTCACTGGGGGGACCAARAG 37251042

Srenssey |||ﬁ‘?ﬂnnnn‘?ﬂﬂ?ﬁﬁnnﬁ| I|IIII|I|I|II|E 27e18ee
37251043 GEGTOCACTGECAGECAACTCTGCAGGRGETGGAGGCTGEEGEECTGGCTC 37251092

ATITARRT TERTICACACACAGATTCARGTOTARMITRATOCTAAMTTRITAGETHNT. 3721 RA0A



Similaridad, identidad y homologia

Similaridad es una cantidad observable que puede ser
expresada
como, por ejemplo, un porcentaje de identidad.

Homologia es una conclusion basada, en parte, en la similaridad
y de la que se infiere una relacion evolutiva entre nuestras secuencias.

Un gen es o0 no es homadlogo NO existe un “porcentaje de
homologia”.




La divergencia ocasiona que el parecido
entre secuencias se aproxime
asintéticamente al azar
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Al aumentar la divergencia se dificulta distinguir homadlogos de no
homdlogos.

 Las comparaciones de proteina conservan mas informacion que las
de ADN y pueden detectar homologia mas remota.

BHOINFERRMATICA



Herramientas y algoritmos
para alineamiento de
secuencias

HOINFRRMATICA



Dos algoritmos fundamentales...

* Smith and waterman (local)
* Needleman Wunsch (global), 1970: genera un
alineamiento 6ptimo aun introduciendo gaps.

Aproximaciones heuristicas de Smith and
waterman:

* FASTA (Pearson and Lipman, 1998)
 BLAST (altschul et al., 1990)




Elementos caracteristicos de un
alineamiento

Human Chr, 21 37218151-37247016,+
Chimp Chr, 22 37250843-37279887 +

Gap (in/del)

37218151 GGAGCAATGCACAAGCTCTCTAGTTC 37218176

N
37250843 EEAG:A&TG:AEMG:TETETAGWDE:AAGETAAAGETGD&HD:I [TCT 37250892
Matc

371218177 COCAAGGTAAAGGTGOCGACCTTOCTREEG 37218206

| LEEEPRE LT T
37250893 GGGGGCAGCACGTCCAGTTCCTCAAGGTAAAGGTGOOGACCTTCCTGGRG 37250942

37218207 QCAGCACGTCCAGT TCOCCAAGGTAAAGGTGOOGACCTTCCTAGEEGTGG 37218256

A R A
37250943 GCAGCACGTCCAGTTACCCAAGGTAAAGGTGCOGACCTTCCTAGGGGTGG 37250992

37218257 CACATCCCACCTTCTTCTGCTTCCTCTGGACTCACTGEEGEGACCAAAAG 37218306

NN AR R AR
37250993 CACATCOCACCTTCTTCTGCTTCCTCTGGOCTCACTGRGGGGACCAARAG 37251042

T ||IIﬁﬂIIIIIIIITFITFITFFﬁIIIIWII ||||||||||I|||E T
37251043 GGGTCCACTGGCAGGCAACTCTGCAGGGGTGGAGGCTGRGAAGCTGACTC 37251092

AT2TARKRT TR ACACACAGATTCAGATIICARITRATINTAAMTTRTARCTETT. 3T721840R/



En definitiva...

Lo que buscamos con un alineamiento éptimo es
reducir al minimo los “gaps” y los
“mismatches” y maximizar los “matches”

Para lograrlo se debe implementar una
manera de “calificar” el alineamiento
con base en esas 3 variables!

BIQINFORMATICA



SISTEMAS DE PUNTUACION

- Deben definirse para poder cuantificar la similitud
entre dos cadenas Sy T.

- Asi para cada alineamiento se calcula un numero
que, a mayor valor, represente la mayor
significancia (bioldgica)

« Una vez definido el sistema a usar, la puntuacion
(score) de una pareja de caracteres s,t alineados ST

define como p(s,t)

BIQINFSRMATICA



SISTEMAS DE

PUNTUACION

Puede ser un esquema sencillo como (par

A

Match = 1 HoN

Mismatch = -2 N =N " NH

B U \ N-—) U \ N»)“NH2
Match = 1 N N
Transiciéon = -1.5

Transversion = -2 Purinas: Adenina - Guanina
C o NH-
Match =1 7N (EN
Transicion = -1.5 s, e
Transversiéon = -2 + S N =

Gap Opening= -5

Gap extension = -2 T y . L
Pirimidinas: Timina - Citosina

« El sistema para puntear los apareamientos
entre AA debe reflejar su relacién quimica y
bio|6gica BIOINF@RMATICA



MATRICES DE SUSTITUCION

Contienen valores proporcionales a la
probabilidad de que un aminoacido ‘i ‘sea
substituido por un aminoacido “j’, calculados
para todos los pares de aminoacidos posibles.

c [ 12] ™~

s o| 2

T | -2 1 3

P|-3 1 0 &

Al-21 1 1 2

G| -3 1 01 1 5\

N|-a4 1 0-1 0 0] 2

D|-510 0-1 0 1| 2 4

E|-510 0-1 0 0/ 1 3 4

Q—5—1—100—11224\

H | —3[-1 1 0—1—221136\

R|-4 01 0-2_-30-1-1 1|2 &

K_500_1_1_21001035\

M| -5-2 -1 -2 -1-3-2-3_-2_-1|-2 0 0 &

1 —2/-1 0 -2 -1 -3|-2_-2_2_2|2_-2_2 2\

L|-6-3-2-3_-2_-4/-3-3_-4_-2[2_-3_-34 2 6

v |21 01 0-1]-2-2_-2_2|2_2_2 2 4 2 a>_

F|-4/-3 -3 -5-45/-4-6-5-5|-2-4-5 01 2-1[9 ™

Y 0|l-3-3._5_3_5/.2_4_-4_-4 0_4_4_2_1_1_2710\

w| -8/-2 -5 6 6 _-7|-4-7-7-5|-3 2 _-3-4-5_-2_-6|0 o17|
cls T P A GINDE alHRKIMI1I L VIF Y w

El término “sustitucion” indica que el objetivo de
puntear un apareamiento es valorar el coste evolutivo y

funcional de cambiar un residuo por otro - —p—




Una matriz sencilla...

DN -2
2 -2
1 ?
24T
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~ Tipos de
~ matrices...
 No hay una matriz unica que se pueda usar siempre.

« Se utilizan segun la familia de proteinas y el grado de

similitud esperado.
« Las mas utilizadas.

— PAM: Percent Accepted Mutation Matrix
« Derivadas de alineamientos globales de secuencias cercanamente
relacionadas.
« PAM40 PAM250. A mayor N2 mayor distancia evolutiva
— BLOSUM
« Derivadas de alineamientos locales de secuencias distantes

« BLOSUM90 BLOSUMA45 El N° representa porcentaje de identidad




PAM

Porcentaje de mutaciones aceptadas

La cuestion era observar qué sustituciones ocurrian entre
proteinas homaologas.

Accepted Point Mutation (PAM): cambio, en una proteina,
de un aa por otro que ha sido "aceptado" por la seleccidon

natural (SN).

los cambios mas aceptados por la SN son los de tipo
conservativo, ej. isoleucina por valina (hidrofobicos y de
tamano similar).

Permite relacionar familias de proteinas por su distancia
evolutiva.




PAM1/PAM250

Con base en las probabilidades de ocurrencia de cada aa se
generd una matriz de probabilidad de mutacién.

Probabilidad de que un aa sea mutado en otro, durante un periodo
evolutivo definido.

Un intervalo de estos es por ejemplo de 1 PAM: "La unidad de
divergencia evolutiva en la que 1% de los aa han sido cambiados
entre 2 secuencias dadas".

Notar que la unidad NO esta dada en anos, sino en % de
divergencia.

PAM 250: distancia evolutiva en la que las proteinas comparten
cerca del 20% de identidad. Es decir en la que el 80% de los aa se
han cambiado.




Pam250 Matrix
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BLOSUM

(matriz de sustitucion de bloques)

Steve Henikoff (1992)

Los valores estan basados en la observaciéon de
frecuencias de substitucion en bloques de ALINEAMIENTOS
LOCALES de proteinas relacionadas

De esta manera se enfoca en las regiones conservadas.
BLOSUMG62, une todas las proteinas en un alineamiento
gque >=62% de identidad en sus aminoacidos.

se penalizan mas para aquellas secuencias que comparten
menos del 62% de identidad.




BLOSUM 62

A C D E F G H-—»

4 0 -2 -1 -2 0 -2 . _ L
El numero hace referencia al minimo
o 9 -3 -4 -2 -3 -3 porcentaje
de homologia de los bloque usados
-2 -3 6 2 -3 -1 -1 para construir la
Matriz.

-1 -4 2 5 -3 -2

BLOSUM 62 fue calculada a partir de
la comparacion de secuencias con una
divergencia minima de 62%

-2 -2 -3 -3 6 -3
0 -3 -1 -2 -3
—2Z

-3

“«~—— T G m® o E QD Qb

BLOSUM 62

BLOSUMG62 Substitah Scoring Matrix . The BLOSUM 62 matrix shown here is a 20 x 20
matrix of which a section is shown here in which every possible identity and substitution is
assigned a score based on the observed frequencies o such occurences in alignments of
related proteins. Identities are assigned the most positive scores. Frequently observed
substitutions also receive positive scores and seldom observed substitutions are given
negative scores.



PAM

BLOSUM

Calculada a partir de alineamientos
globales

Calculada a partir de alineamientos
locales

Secuencias de proteinas usadas en
alineamiento tienen >99% de
identidad

Puede seleccionar un nivel de
similaridad entre las secuencias usadas
en el analisis

Las matrices son extrapolaciones
matematicas de la matriz PAM1

Cada matriz es el resultado del andlisis
de un alineamiento de bloques
conservados (andlisis real)

Es posible montar un modelo evolutivo
y asi generar nuevas matrices a partir
de la primera

No permite generar un modelo evolutivo

Permiten detectar las mejores
secuencias con relacién bioldgica

BLOSUM 80
FPAM 1

MENOS DIVERGENTE| <

BLOSUM 62
FAM 120

BLOSUM 45
PAM 250

> | MAIS DIVERGENTE




PENALIZACION POR
“GAPS”

En un sistema de puntuacion es importante definir el
coste de insertar o eliminar un residuo, lo que en el
alineamiento aparece como un hueco (“gap”)

Suele penalizarse diferente
— el primer hueco (“gap opening”)
— que los restantes (“gap extension”) que parten de él

La variacion de estos parametros puede tener
efectos importantes en el alineamiento final

BIQINFSRMATICA



EFECTO DEL VALOR DE LA
PENALIZACION

Costo de Costo de
apertura extenSién Comentario
de gap del gap

Pocas inserciones o eliminaciones

Grande Grande «Adecuado para proteinas muy
relacionadas

*Algunas inserciones grandes

Grande Pequeio Adecuado si hay la posibilidad que se
hayan insertado dominios completos

*Muchas inserciones pequenas

Pequeno Grande «Adecuado si se trata de proteinas
distantes
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Herramientas
para alineamiento

BIQINFSRMATICA



Alineamiento local
water

‘NCBI-BLAST, WU-BLAST
‘FASTA

Alineamiento global:
‘needle (EMBOSS)

Alineamiento miltiple:
clustal-w

‘MUSCLE

*T-COFFEE

BIQINFSRMATICA



http://bioinf.ibun.unal.edu.co/dotlet/

| | Documentos | Cursos | Contacto | marzo de 2006

§

-

UNIVERSIDAD

NACIONAL

DE COLOMBIA

st

| EMBOSS | BLAST | BLEE | SMS
SEWER | BACTNAME | SINCO |
DOTLET

Puede consultar nuestra pagina de
ayuda para mayor informacion
acerca de estas herramientas.

Curso Microarreglos

Del 28 de Moviembre al 2 de
Diciernbre de 2005 tendra lugar &l
curse Intrnacional: "Intreduccion
al Analisis de Microarreglos”,
arganizado por el CBIB en
colaboracion con varios grupos e
institutos a nivel mundial.

Mavyaor infarmacion

Curso Bioinformatica

Curso: "Bicinformatica:
Intreduccion al Analisis de
secuencias", organizado por |
CEIB en colaboracion con el
Laboratorio de Investigacion en
Sisternas Inteligentes.
Mayorinformacion

Usuari@s de Mac: Al parecer existe un problema en varias versiones del navegador
Netscape, el cual hace que Dotlet falle con el error SecurityViolation. Existe tambien un
error en Microsoft Internet Explorer el cual no permite las operaciones de cortar y pegar. Lo
lamentamos, pero la soucion de estos problemas esta fuera de nuestro alcance.

Acerca de dotlet Ayuda Aprende por medio de ejemplos

g B8 R e
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input | 580_1

_‘ Blosume2

_‘ 15 _‘ 11

]

Input ane ar mare sequUenceds)

horizontal: seqg_1
wartical seq_1

friatrix; Blosumez
sliding window, 15
zoom: 1:1

scare range; -60 to 165
gray scale; 0% - 100%

]




input | Sed_1

Entrada Matriz Zoom
_| seq_1 BlosumB2 _| 15 _| 11 S| compute
©
C
©
ﬂ 'IE horizontal: seq_1
' O vertical: seq_1
> matrix: Blosumez
sliding window: 15
()] zoom: 1.1
sCore range: -60 to 165
© gray scale: 0% - 100%
@)
2C o
G foe,
©
}..

Ventana de puntos

||

seq_1|8

Ventana de alineamiento




Cada pixel representa un residuo (x,y).

Cada pixel representa un puntaje.
Un alto puntaje == buen “match”.

Bajo




Histograma

Representa la frecuencia de cada score

-
1

Escala
logaritmica

Escal
a
lineal

Puntajes mas altos
Puntajes mas bajos (minoria de pixeles)
(mayoria de pixeles)
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* Getting
started
News
FAQs

NAR 2004
NCEI
Handbook

# The Statistics

of Sequence
Similarity
Scores

are

+ Downloads

# Developer

e resources

References
NCEI
Contributors
Mailing list
Contact us

BLAST
Basic Local Alignment Search Tool

Latest news: 6 December 2005 : BLAST 2.2.13 release

The Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) finds regions of local similarity between
sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases
and calculates the statistical significance of matches. BLAST can be used to infer functional and
evolutionary relationships between sequences as well as help identify members of gene

sequences (megablast)
* Quickly search for divergent sequences
(discontiguous megablast)
Nucleotide-nucleotide BLAST (blastn)
Search for short, nearly exact matches
Search trace archives with megablast or
discontiguous megablast

* & @

families.
Nucleotide Protein
* Quickly search for highly similar + Protein-protein BLAST (blastp)

*

Position-specific iterated and pattern-hit

initiated BLAST (PSI- and PHI-BLAST)

Search for short, nearly exact matches

# Search the conserved domain database
(rpsblast)

+ Protein homology by domain

architecture (cdart)

*

Translated

# Translated query vs. protein database

Genomes

# Human, mouse, rat, chimp, cow, pig.

& Search for gene expression data (GEO
BLAST)

& Align two sequences (bl2seq)

# Screen for vector contamination
(VecScreen)

& Immunoglobin BLAST (IgBlast)
a SKP RIAST

(blastx) dog, sheep, cat
* Protein query vs. translated database # Chicken, puffer fish, zebrafish
(tblastn) # Fly, honey bee, other insects
# Translated query vs. translated database # Microbes, environmental samples
(thlastx) * Flants, nematodes
# Fungi, protozoa, other eukaryotes
Special Meta

+ Retrieve results

http://ncbi.nim.nih.gov/BLAST/

@ Washington

University in St.Louis
SCHOOL OF MEDICINE

WU-BLAST

Welcome to the Washington University BLAST Archives

Serving the world community since 1995, now celebrating more than a decade of fast gapped alignments

Faster at any sensitivity, more sensitive at any speed, the original gapped BLAST with statistics, providing the performance, features
and reliability demanded by technical professionals:

o WU BLAST 2.0.... setting a higher standard

The latest release is dated [22-Mar-2006] and is free for academic and nonprofit use.
Licensing information is available here.

Ifyou're not using WU BLAST, you don't know what you're missing!
Announcements

|18-1ar-2006] If system panics are experienced when using 64-bit binaries under Mac 0S X 10.4 “Tiger", restrict these binaries to using a single CPU
(cpus=1).

102-1iov-2005] New! EXALIN — an improved spliced alignment program

109-0un-2005] “Universal” binaries are now available for Mac 0S X 10.4 on Intel and PowerPC processors

|21-1ay-2005] 64-bit Solaris™ X64 is now supported

122-1ar-2005] Tabular and XML output are now supported; See the mformat option.

[10-ec-2003] Licensing of BLAST 2.0 for academic and nonprofit use can now be performed on-line.

General and specialized search services running WU BLAST 2.0

# European Bioinformatics Institute BLAST server at Hinxton
# Institut Pasteur

o Biowulf at the NIH

http://blast.wustl.edu/

BIQINFSRMATICA



Nucleotide

# Quickly search for highly similar
seguences (megablast)

+ Quickly search for divergent sequences
iw.
Nucleotide-nucleotide BLAST ibIaE.tni >

+ Search for short, nearly exact matches

# Search trace archives with megablast or
discontiguous megablast

Protein

C_ﬂ@tjin-pmtein BLAST Ebﬂ@)

+ Position-specific iterated and pattern-hit
initiated BLAST (PSI- and PHI-BLAST)

+ Search for short, nearly exact matches

+ Search the conserved domain database
(rpsblast)

+ Protein homology by domain
architecture (cdart)

# Translated query vs. protein database
(blastx)

+ Protein query vs. translated database
(tblastn)

+ Translated query vs. translated databas

(thlastx)

Genomes

+ Human, mouse, rat, chimp, cow, pig,
dog, sheep, cat

Chicken, puffer fish, zebrafish

Fly. honey bee, other insects
Microbes, environmental samples
Flants, nematodes

Fungi, protozoa, other eukaryotes

* &+ &+ + »

Special

+ Search for gene expression data (GED
BLAST)

+ Align two sequences (bl2seq)

# Screen for vector contamination
(VecScreen)

+ Immunoglobin BLAST (IgBlast)

& SKP RIAST

Meta

+ Retrieve results

HOINFRRMATICA



o
(-: l\[ C B [ nucleotide-nucleotide BLAS T

Nucleotide Protein Translations

Retrieve results for an RID

’
Search
Set subsequence From: I To: I
Choose database I nr j
MU ‘BLAST! R[] Reseran |
e
r
Options for advanced blasting
entrez que I or select frl:]m.l All organisms j

Choose filter [ Low complexity [~ Human repeats [~ Mask for lookup table only [~ Mask lower case

Expect 1o
]

Word Size 11j

LT ) Sep—

BIQINFSRMATICA



€5 NGP

nucleotide—nucleotide B LA S T

Retrieve results for an RID

Protein Translations

Search

|

NGCGTEC TCETEATAGATRAGAC AEATRGRAC A TCGC TCGC TERAGATAGATRAGATGARRC AR,
TCGATGATAGATRGATAGRC AGATAGTEC TAGC TRC RC AC AR ARAD,

MNow:

{( Set subsequence Frum:l Tu:l

Choose database Dhr j

)l 'REEEL query | Reset all

ptions

Limit by
entrez query

Choose filter
Expect

Word Size

Dther

for advanced blasting

or select frum:l All organisms j
[+ Low complexity [~ Human repeats [~ Mask for lookup table only [~ Mask lower case
Ilﬂ—
r
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formatting BLAS rI‘

Translations

-
€5 NEBI

Mucleotide

Protein Retrieve results for an RID

Your request has been successfully submitted and put into the Blast Queue.

Query = (110 letters)

The request ID is |1148329234-2335345221?39354.BLA5T04

The results are estimate e ready in 10 seconds but may be done sooner.

Please press "FORMAT!" when yvou wis check your results. You may change the formatting options for your result via t
results of a different search by entering any other valid request ID to see other recent jobs.

7
Format
Show [ Graphical Overview [+ Linkout = Sequence Retrieval = NCBI-Q;I' Alignment | inl HTML  ~|format
[ CDS feature
Masking Charactedl Lower Case j M
Number of: mm Mﬂ Graphic averviem
Alignment view IPairwiE.E j

{FARMATICA




Distribution of 239 Blast Hiis on the Querv Sequence

IMouse overto seethe defline, click to show alignments

Color key for alignment scores

<40 40-50 80-200 >==200




Get selected sequences | Select all | Deselect all | Tree View |

:-rgi|23452928|gJ:n|;‘-‘-.C‘122034.3| E Muz musculus BAC clone BP24-403M18 from chromosoms 15, complets
sequance
Length=182891

Score = 92,0 bits (26), Expect = 2=-04

Tdentitiss = 26/26 (100%), Gaps = 0/26 (0%) _ o _ Scors E

- Segquences producing significant alignments: (Bits) Value
Strand=FPlus/Minus

gi | 234/2928 |gb|AC122024.2]  Mus musculus BAEC cleons BEP24-403M18... 52.0 2=-04
Query 10 GATAGATAGATAGACAGATAGTGCTA 95 gi| 25896278 |emb |ALA 2240 .12  Mouse DHA seguence from clons RP. .. B0, 1 0.001
FECREETEEE TR gi|59R3BA1L |gh 2010127716 Mus musculus chromosome 1, clons RP2 48,1 0.00%
Sbjct 74017 GATRGATAGATAGACRACATAGTGCTA 773992 gi2911721 |gb|2C0004225.1| Homo sapisns chromosoms 5, Pac clon... 48.1 0.00%
gi | 7020723 | gh|AC16A26860 . 3] Mus musculus BAC clons RP23-3C10 £... 48.1 0.00%
gi|50657543|gh|AC0144384.4| Pan troglodytes BAC clons CH251-45... 48.1 0.005
Score = 40.1 bits (20), Expect = 1.3 gi|51026414 |gb|AC1328290.9] Mus musculus chromosoms 10, clone 48.1 0.005
Identities = 22/24 (95%), Gaps = 0/24 (0%) gi| 50726841 |[gh|2C113548 . 22| Mus musculus chromosome 9, clons FEP2  48.1 0.005%
Strand=Plus,/Minus gi [50058027 |gh|20110744 . 6]  Mus musculus chromosoms 8%, clone FP23 48.1 0.00%
gi| ThIRZEST |gh|AC158933 . 3] Mus musculus chromosoms 1, clons REP23 48.1 0.00%
. A T T YL LT P T gi|46359924 |gb|AC147883 . 2| Menopus tropicalis clone CH216-117C13 48.1 0.005
Query 67 GATGATAGATAGATAGRCAGATAG - 30 gi| 41286868 |gh|AC121097.6] Mus musculus chromosoms 12, clone 48.1 0.005%
FEEEEEERERE TR iy gi 40254085 |gb|2C114998.132] Mus musculus chromosoms 8, clons FP2 48.1 0.00%
Sbjct 74052 GATGATAGATAGRTAGRTAGATAG 74023 gi| /6150324 |=mb|AM085148.1| Poicephalus robustus robustus micros 48,1 0.005
gi| 283204354 |ghb|AC146275.2| Pan troglodytes BAC clone RP43-2025 £ 48.1 0.005
gi| 28416265 |gh|2C126038.4] Mus musculus BRC clons BP24-230C18... 48.1 0.005%
Scors = 28.2 hits (19), Expect = 5.0 gi| 25046672 |gb|2C124418.4] Mus musculus BAC clone FP24-318G17... 48.1 0.00%
Identities = 22/23 (95%), Gaps = 0/23 (0%) gi| 28216667 I gb|2C122490.2]  Mus musculus BREC clone BP24-38802 48.1 0.00%
Strand=Flus/Minus gi| 24270642 | gh|AC090107.16] Homo sapisns 12 BRC RP11-643D8 (R... 485.1 0.00%
gi|2285TEEY | gh|AC115632.4]  Mus musculus BRC clons BPE4-136010... 48.1 0.005%
Q'LIEI'}" JIU [l iy Ty gy Tl ' 92 gi|23499680|g]:|}-‘£122$bﬂ.-‘-l| Fus musculus BRC claons RP23—15'.I'J19 fr ﬁ U.UU'J
LT T gi | 27452865 |gh | 20122840 . 3] Mus musculus BAC clons RP23-193M8 fro 48.1 0.00%
Shict 75409 GATAGATAGATAGATAGATAGIG 75387 g.1_.|.BIJIII.-IFI:‘-l.].:HgJ:dDPUUUFI:lQ.ﬂ Callithrix jacchus targest 106& gennmlf:' 48.1 0.005
gi|3TA02222 | gb |AC108774.10]  Mus musculus chromosome 1, clons EP2  48.1 0.005%
gi| 72745987 |gh|AC164704.4] Mus musculus BAEC cleone RP23-238D20... 48.1 0.005

:-I-gilzbﬂ%z'-'ﬁIan'lJJIALE'-'EE-JU.lBI E Houze DHE seguence from clone RP23-27116 on chromosome 11, complete
sequence
Length=224603

Score = A0.1 bits (24), Expect = 0.001

Identitiss = 25/25 (100%), Gaps - 0/25 (0%) TAREAIILY
Strand=Plus/Minus

http://www.ncbhi.nlm.nih.gov/blast/html/sub_rmatrix.htm
Cuery 10 GATEGETAGETEGACAGETAGTGOT 94 =

FECREETEEETE ey I ;
Shjct  HAY9410 GRTAGATREGATAGRCAGATEGTGCT  AY38A BIﬁIHFIﬂF.‘I.’-‘«TICA



