Introduccion a la Bioinformatica

Practica 1: BLAST y Recuperacion de
Secuencias

Recuperacion de Secuencias

La recuperacion de secuencias, es decir la busqueda y obtenciéon de
secuencias de interés en bases de datos, es una de las tareas mas comunes en
bioinformatica. A primera vista puede parecer una tarea sencilla, pero llegar a
hacerlo de una manera realmente efectiva requiere de cierto conocimiento y
destreza.

Esta practica cubrira con cierta extension esta labor, y al final de ella serémos
capaces de extraer la informacion precisa de las bases de datos més comunes,
de una manera eficiente.

NCBI

Una de las bases de datos mas conocidas presentes en el NCBI es el GenBank.
Esta base de datos consta de 59,750,386,305 bases en 54,584,635 entradas
en las divisiones mas comunes de GenBank (EST/UniGene, STS, GSS HTGS)y
63,183,065,091 bases en 12,465,546 entradas en la division WGS (Febrero
2006).

A continuacién veremos una de las formas méas sencillas de acceder a la
informacién presente en GenBank y el NCBI en general.

Acceda al sitio web del NCBI ubicado en la siguiente direccion:

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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Realizaremos una busqueda de HIV-1. Asegurese de que ha definido una
busqueda en todas las bases de datos en el menu desplegable ubicado en la
esquina superior izquierda y digite el término “HIV-1”. A continuacion
presione el botén “go”.
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Obviamente es posible escoger cualquiera de las posibilidades ofrecidas en el
mend. Son de destacar Pubmed, Protein y Nucleotide, con las cuales
buscamos directamente en la base de datos de bibliografia, DNA o proteinas
respectivamente.

Unos segundos después seremos llevados a la pagina web del sistema
ENTREZ del NCBI, desde donde tendremos una perspectiva general de la
informacioén relacionada con nuestra secuencia presente en el NCBI.

e Entrez, The Life Sciences Search Engine
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De esta manera es posible saber qué informacion existe para nuestro término de
busqueda en todo el sitio web del NCBI (ej, 168532 entradas de proteinas, 1 entrada en
la seccion de taxonomia y 167470 entradas de nucleétidos).

También es posible acceder directamente al sitio web de ENTREZ a través de la siguiente

direccién: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gquery/gquery.fcgi

ENTREZ es, de manera sencilla, el sistema que mantiene unida toda la informacién
presente en el NCBI, algo asi como el “GOOGLE” del NCBI, y es quien realiza la
busqueda de nuestro término a través de todas las bases de datos presentes en el NCBI.
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~1: NC 001802
Human immunodeficiency virus 1, complete genome
sSRNA; linear; Length: 9,181 nt
Created: 1998/01/22

Microbial

: NC_003075
Arabidopsis thaliana chromosome 4, complete sequence
DNA,; linear; Length: 18,585,042 nt
Replicon Type: chromosome
Replicon Name: 4
Created: 2001/08/13

A continuacion presione el
hipervinculo de la seccién Genome.
Espere unos segundos. Se encontrara
con una pagina de resultados similar
a la imagen a su izquierda.

NC_004342

Leptospira interrogans serovar Lai str. 56601 chromosome I, complete sequence
dsDNA; circular; Length: 4,332,241 nt

Replicon Type: chromosome

Replicon Name: 1

Created: 2002/10,21
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Por el momento dejaremos esta busqueda ahi y la recomaremos mas adelante.

Regrese a la pagina principal del NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Realice de nuevo la busqueda por HIV-1, pero esta vez asegurese de escoger

la seccién “genome” y no “all databases”. Espere unos segundos y analice la
pagina de resultados que obtiene.

Seguramente ya se ha percatado de que la pagina de resultados es idéntica a
la que se obtuvo mediante el vinculo “genome” de la primera busqueda,
hecha en el sistema ENTREZ.

Realice nuevamente la busqueda en el sistema ENTREZ y explore las diversas
entradas que muestra la pagina de resultados (ej, Protein, UniGene, OMIM,
Pubmed etc.). Corrobore dichos resultados con los que arrojan las busquedas
con las opciones en el menu desplegable del sitio web del NCBI.

Accediendo a las secuencias

Ya que ha experimentado con las diferentes bases de datos que ofrece el NCBI
y la manera mas comun de realizar busquedas en ellas, es momento de
conocer la manera en que podemos acceder a los datos que queremos obtener
con nuestra busqueda.

Realice nuevamente la busqueda de HIV-1 en la secciéon genome. Encontrara 5
entradas acompanadas de una breve descripcion. Siga el hipervinculo para la
entrada con identificador: NC_001802
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En este momento debe encontrarse en una pagina web cuyo contenido es
similar a la siguiente grafica:

Genome > Viruses > Human immunodeficiency virus 1, complete genome

Lineage: Viruses ; Retro-transcribing viruses ; Retroviridae ; Orthoretrovirinae ; Lentivirus ; Primate lentivirus group ; Human

immunodeficiency virus 1
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El cuadro que observa resume la informacién relacionada con el genoma que
hemos buscado. Gracias a éste sabemos que cuenta con 9 genes, que codifican
9 proteinas y que su longitud es de 9181 nucledtidos. Entre otras cosas.

Este tipo de resimen es necesario cuando tratamos de acceder a este tipo de
informacion, es decir si lo que buscamos es simplemente una proteina o
secuencia de ADN, por lo general no seremos llevados a un cuadro de
resiumen como éste sino directamente a la entrada de dicha secuencia.

Estudiando la entrada para HIV-1

Ademas de nuestro interés por conocer algunas caracteristicas del genoma
que consultamos, nos resulta interesante obtener también su secuencia
completa, para poder acceder a dicha informacion tenemos que consultar la
entrada en genBank para dicho genoma.

Esto se hace siguiendo el hipervinculo al genBank: AF033819.

Es importante anotar la diferencia que existe entre el NCBI en general y el genBank, como podemos
verlo el genBank es una de las bases de datos del NCBJ, si siguieramos los enlaces a proteinas seriamos
llevados a la seccion de proteinas del NCBI, cuya informacion proviene de las bases de datos de
UNIPROT.
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Una vez hemos seguido el vinculo anterior somos llevados a una entrada tipica
del genBank. Esta consta basicamente de 3 grandes secciones:

1. Informacion general: encontramos el nombre de la entrada, su
numero de acceso, publicaciones, palabras clave etc.

2. Anotacion: se encuentran, para este caso, las regiones codificantes de
dicha entrada, asi como otras anotaciones (ej., regiones repetitivas).

3. Secuencia: la secuencia de DNA (o proteina si es el caso) completa.
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La informacién que se nos muestra por defecto en la entrada puede ser
modificada de acuerdo a nuestras necesidades. Es decir, generalmente
requerimos Uinicamente de la secuencia y no de las anotaciones o la
informacién general, algunas otras veces necesitamos toda la informacién
pero en un formato que sea mas legible por un computador que por un ser
humano.

Para cualquiera de estos casos es posible cambiar la forma en que se nos
muestran los datos de una entrada.

Formatos de salida

Los formatos de salida que ofrece el NCBI para los resultados pueden ser
seleccionados en el menu desplegable ubicado en la regién superior izquierda
de la pagina, justo debajo del menu que nos permite realizar las busquedas.
De estos formatos los mas relevantes son:

.  Genbank
. FASTA
. XML

- ASN.1
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Explore cada uno de los formatos del menu desplegable. ¢Qué diferencias y
semejanzas encuentra en cada uno de ellos? Preste especial atencion al
formato FASTA. {Por qué razén cree que este es el formato mas usado en

bioinformatica?

Justo al lado derecho del menu desplegable para los diferentes formatos existe
otro menu, el cual nos permite elegir el lugar al que queremos enviar
nuestros resultados.

Display I GenBank j Show I 5 jESE

Range: from Ibegin to Iend

verse compleme:

File
Clipboard

r1: AF033819. reports HIV-1, C -..[gi:4558520]

Explore cada una de las opciones alli mostradas. Describa las diferencias que
encuentra.




Sequence Retrieval System

A pesar de todas las virtudes del sistema ENTREZ del NCBI, algunas veces la
busqueda de informacidn alli puede tornarse tediosa y casi imposible, esto se
debe principalmente a las pocas posibilidades que este sistema ofrece para
filtrar los resultados, la cual se hace por medio de la opcién “limits”, cuyas
opciones en realidad son un poco “limitadas”.
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Existe sin embargo una alternativa excelente para la busqueda de secuencias
bioldgicas, que nos permite controlar casi todos los aspectos de nuestra
busqueda, esta alternativa es el Sistema de Recuperacion de Secuencias
(SRS). Este sistema fue desarrollado teniendo en mente precisamente esta
labor de recuperar secuencias bioldgicas de una manera efectiva, de alli su
diseno y sus capacidades.

En este taller trabajaremos con el SRS ofrecido por el Instituto Europeo de
Bioinformatica (EBI), cabe anotar que existen muchos servidores SRS
alrededor del mundo que ofrecen sus servicios de manera gratuita (ej., el
servidor srs del CBIB: http://srs.ibun.unal.edu.c0:8080/srs81/).

Visite la siguiente URL: http://srs.ebi.ac.uk
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uropean Biocinformatics Institute

HELP.

Quick Search Library Page Query Form Tools Results Projects Views. Databanks

SRS #®LON

Start a Permanent Project Quick Text Search

‘Searches Daahanks: EMEL Nuclotdss imp _Search

Want to know mare sbout using SRS?
- gotathe Help Center whers you'll
find all the searchable online help you

need News and Annoucements

VWhere is the oid lbmry page?

- Click on the ‘Library Page’ b on the Important notes to all users.
menu bar.

F o e et e e e e 4
~ Please read our Linking to SRS guide changes. We apologise for any i i=nce caussd. Update: UNIGENE is nowaailable
for important information regarding again
Ui ey (5 S st 29.06.06 A fised Title index is now in place for EMBL (releasel If you hawe any problems please let

Public SRS servers worldwide u= knomw vis the £t support form.

26.06.06 we hawe discoversd a pro h the Title index in EMBL (release) which mean that an
rror will be recived for ith terms begining with lethers Vb Z inclusie. We are

working on s fix. but since it means rebuilding the Title indices for all the EMBL databanks it
Wil be 3 while before we can denlov it We apoalaaise for any incanvence caussd

& LION

is a product of Lion Bioscience AG



http://srs.ebi.ac.uk/
http://srs.ibun.unal.edu.co:8080/srs81/
http://bioinf.ibun.unal.edu.co/cbib/

Una manera sencilla de consultar el SRS es mediante la casilla Quick Text
Search. En dicha casilla es posible realizar busquedas en diversas bases de
datos disponibles en el menu desplegable.

Quick Text Search Search Tips

GetE Mucleotide Sequences j matching :I

Sen protein Sequences nmp Search
Protein Structures
Protein Families

ﬂ Literature Search Tips

Genome

Imp< Mutations
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] chanaoes. We apoloaise for any inconenience caussd. Undate: UNIGENE is now awilable

Por ejemplo seleccionando la opcién “Nucleotide Sequences” realizaremos
nuestra busqueda en la base de datos de DNA EMBL (homologa al genBank y
al DDB]).

Realice la busqueda por HIV-1 con diferentes opciones del menu desplegable.

Hasta este momento el SRS parece ser bastante menos completo el sitio web
del NCBI, pero ahora empezaremos a comprobar donde radica todo su
potencial.

Seleccione la pestana Library Page ubicada en la parte superior de su pantalla

uropean Bioinformatics Institute

Quick Search Que

SRS @LION

A continuacion sera llevado a la seccion del SRS donde se describen cada una
de las bases de datos que componen el sistema. Como puede ver el SRS
comprende muchas bases de datos a la vez y esa es una de sus principales
virtudes, por esta razon al SRS se le conoce algunas veces como una “base de
datos de bases de datos”, pues a través de este sistema podemos consultar
multiples bases de datos al mismo tiempo, de acuerdo a nuestras necesidades
particulares.

Como puede darse cuenta el SRS es similar al sistema ENTREZ del NCBI, en el sentido en que nos
permite consultar muchas bases de datos al mismo tiempo, pero esta vez no restringidos inicamente a
aquellas con las que cuenta el NCBI sino a virtualmente cualquier base de datos.

El nimero de bases de datos con las que cuenta el SRS depende de cada implementacién, es decir el
administrador del SRS determina qué bases de datos quiere o no incluir en su sistema.
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Pose el cursor del mouse por alguna de las entradas, depués de unos
segundos una casilla de texto explicativo aparecera. {Qué tipo de informacion
proveen las bases de datos EMBL (Contig Updates), UniprotKB/Swissprot?

Al seguir el enlace a cualquiera de estas bases de datos obtendremos mayor
informacién acerca de esta, como el nimero de entradas presentes, fecha de
actualizacion etc. Sin embargo, por ahora nuestro interés es el de seleccionar
algunas bases de datos para realizar nuestras busquedas.

Seleccione las casillas pertenecientes a las bases de datos de
“UniprotKB/Swissprot” y “UniprotKB/TrEMBL”. Cerciorese de que estas
sean las unicas bases de datos seleccionadas.

A la izquierda de su pantalla encontrard la casilla “Search Options” la cual nos
permitird seleccionar el nivel de profundidad de nuestra busqueda, Por ser
esta la primera vez que trabajamos con este sistema seleccionaremos la forma
estandar de busqueda.

Presione el botéon “Standard query Form” de la casilla “Search Options”.

Search Options

1. Select the databanks
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(]

. Enter your search terms
in the Quick Search bo or choose
a query form from below
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Extended Query Forn )
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Brouse Entries



Esta accidn le llevara al formulario estdandar de buisqueda en el SRS.
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To do more adwanced

queries, use the Extended Query
Forrm.

El cual consta de 4 partes fundamentales.

1. Campos de busqueda, donde podemos entrar nustros términos de
busqueda de acuerdo a cualquiera de las opciones presentes en los
respectivos menues desplegables.

2. Opciones de busqueda, donde podemos definir, entre otras cosas, el
tipo de conector 16gico (booleano) a utilizar para los términos definidos
en 1.

3. Opciones para mostrar los resultados, donde podemos definir el
numero de resultados que queremos por pagina, asi como el formato de
salida, ya sea alguno de los definidos en el menu desplegable o mediante
la creacion de una vista personalizada (opcién “create view”).

4. Crear vista, esta opcioén trabaja en conjunto con la opcion 3, y aca
podemos definir el tipo de campos que queremos ver en nuestra pagina
de resultados.

Para nuestro ejemplo, tenemos interés en seleccionar todas las proteinas de
superficie conocidas de Plasmodium falciparum con actividad inmunogénica,
relacionadas con el merozoito.

Defina estos criterios en la seccion “campos de busqueda” de acuerdo a la
siguiente imagen:




In a single field, you can separate multiple walues by &, |, ! |||‘ Search }
0 I Organism Name j Iplasmndium falciparum

ﬂ I Keywords j Imeruzuite

ﬂ I Description j Isurface antigen
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A continuacion presione el botén “search” ubicado en la parte superior de
esta seccién y espere unos segundos.

Seguramente en este momento ya tenga una vision mas exacta de las
posibilidades que ofrece el SRS y sus principales diferencias con el sistema
ENTREZ. Primero, pudimos definir exactamente no solamente la base de
datos que queriamos consultar, sino las secciones especificas de esta. Ademas
de esto pudimos también definir exactamente los términos de busqueda en
secciones especificas de las entradas, lo cual nos da un completo control sobre
los resultados que queremos obtener.

Cree usted que existe alguna manera de realizar esta misma consulta en el
¢sistema ENTREZ?

Juegue un poco con las diferentes opciones de formatos que ofrece el SRS en
la seccion 3, del formulario de busqueda. Intente también creando su propio
formato de salida con la opcidon create view y la seccion 4.

Encuentre todas las proteinas nucleares hipotéticas de SACCHAROMYCES
CEREVISIAE, y muestre la informacion en formato fasta.




BLAST: Basic local Aligment Search Tool

BLAST es un algoritmo para comparacién (alineamiento) de secuencias. Més
exactamente se encuentra clasificado dentro de los algoritmos para
alineamiento local.

Existen varias “implementaciones” de este algoritmo, una de las mas
conocidas es la realizada por el NCBI, el NCBI-BLAST.

Otra implementaciéon muy conocida de este algoritmo es la realizada por la
Universidad de Washington el WU-BLAST (http://blast.wustl.edu/).

Es importante notar que el NCBI-BLAST no se utiliza cuando estamos realizando busquedas de
secuencias por palabras clave o términos de busqueda. Este se utiliza cuando estamos buscando
secuencias similares a la nuestra en las diferentes bases de datos del NCBI. Entonces, existe una clara
diferencia entre consultar el NCBI para obtener una o varias secuencias requeridas y consultarlo
para buscar coincidencias de nuestra secuencia con otras.

El NCBI-BLAST es el programa/algoritmo que usa por defecto el NCBI para
realizar busquedas de secuencias en sus bases de datos. En esta seccién
trabajaremos con dicha implementacion.

Visite el sitio web del NCBI-BLAST: http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/

“~ NCBI » BLAST Latest news: 7 May 2006 : BLAST 2.2.14 released

The Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) finds regions of local similarity between
sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases

ST and calculates the statistical significance of matches. BLAST can be used to infer functional and
started evolutionary relationships between sequences as well as help identify members of gene
News families.
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realizar una busqueda BLAST puede resumirse en 3 sencillos pasos:

1. Seleccionar el tipo de programa BLAST a usar (blastp, blastn, blastx,
tblastx,tblastn).

2. Introducir nuestra secuencia pregunta (query sequence, en términos
BLAST).

3. Seleccionar la base de datos en la que queremos buscar.

Opcionalmente podemos controlar la salida de los resultados, modificando
algunas de las opciones de salida.

Seleccion del programa BLAST

Revise cuidadosamente las tres primeras secciones de los programas BLAST
(Nucleotide, Protein y Translated). Describa la funcionalidad de cada uno de
ellos, de acuerdo a las descripciones de los mismos®.

Siga el enlace a “blastp” y digite el identificador: NP_057849 en la casilla de
texto Search.

1F_057849

| Search I

Set subsequence Frcm:l To:l
Choose database |nr :l

Do CD-Search =

Now: Y eserquery Y reseran

.

—e

Options for advanced blasting

Limit by

or select from:{ All crganisms -
entrez query I B —I

Compositional

B Mo adjustrment -
adjustments I ! —I

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

Expect IlD

1 El siguiente enlace puede ayudarle a comprender mas dichas descripciones:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/producttable.shtml#pstab



Existen diversas formas de ingresar nuestra secuencia para realizar
busquedas BLAST. Una de ellas es digitando un identificador conocido por el
NCBI. Otra manera de hacerlo es ingresando directamente la secuencia en
esta misma casilla, ya sea “cruda” o en formato FASTA.

El menu desplegable “choose database”, permite seleccionar alguna de las
bases de datos permitidas para nuestro tipo de busqueda. Seleccione
Swissprot.

La opcién “Do-CD-Search” que viene por defecto seleccionada le dice a
BLAST que también realice una busqueda de Dominios Comunes para dicha
proteina. Utilizaremos las opciones (Options) por defecto.

Presione el Boton Blast y espere unos segundos.

Esta accion le llevard a una pagina intermedia entre la pagina de resultados y
el formulario de consulta, es una pagina de “formateo” de resultados, en la
cual ademas es posible ver los dominios comunes encontrados para nuestra
secuencia. No nos preocuparemos mucho por el formato de salida, y
dejaremos las opciones por defecto, asi que...

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

Query = gi|28872819 (1435 letters)

Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

1 50 00 750 1000 1250 1435
1 1 1 1 | 1 1 1 1 1 1 1 1 1 | 1 1 1 1 | 1 1 1 1 | 1 1 [

L
[ [ ] RVP RVT Rnaset) - (D @D

AIR1

The request ID is |115213?026-?229-22113003689.BLASTQ4

(TS

...presione el boton Format y espere unos segundos (algunas veces es
necesario esperar un poco mas).

En este momento nuestra secuencia esta siendo comparada contra cada una
de las entradas en las bases de datos que escogimos (3,782,570 secuencias).
En unos momentos aparecera una pagina de resultados con las secuencias que
BLAST ha encontrado son muy similares (o idénticas) a nuestra secuencia.



La primera parte de la pagina de resultados muestra la siguiente grafica:
Distribution of 114 Blast Hits on the Querv Sequence

IMﬂuse over to see the defline, click to show alignments

Color key for alignment scores

<40 40-50 80-200 >=200
R e . ———— ——————— ————————
1 1 1 | 1 1
0 250 500 750 1000 1250

Esta nos permite ver la distribucién de los alineamientos. Cada banda debajo
del mapa representa una secuencia de la base de datos que resultdé ser muy
similar a la secuencia de busqueda. De esta manera podemos ver la extension
de los alineamientos.

Resulta evidente que para la secuencia que hemos elegido BLAST encontro
varias secuencias idénticas a la nuestra, por esta razén predomina el color
rojo (notar el cdédigo de colores en el mapa).

La segunda seccion corresponde a las descripciones de los alineamientos.

gi| 120836 | sp|P18800 |GAG HVIND Gag polyprotein (PrhbGag) [Cont. .. TBh 0.0

gi | 120829 | sp|P12495 |GRG_HV1Z2 Gag polyprotein (Prh5Gag) [Cont. .. 1832 0.0

gi|120838 | sp|F04594 |GAG_HVIMA Gag polyprotein (PrbbGag) [Cont... 764 0.0

gi|120843 | sp|P24730 |GAG_HVIU4 Gag polyprotein (PrhbGag) [Cont... 749 0.0

gi 120844 |sp|POS8EY |GG HVIW2E Gag polyprotein (PrhbSGag) [Cont... _ 727 0.0

gi | 120885 | sp|P1L7282 |GG SIVCE Gag polyprotein |Contains: Core. .. EE 0.0

gi | 1208590 | sp|P19504 |GRG STVERP Gag polyprotein [Contains: Cors pr 535 he-1h1
gi|120853 | sp|PO4590 |GAG_HVZRO Gag polyprotein (PrbbGag) [Cont... 529 3=-149
gi|120854 |sp|P20874 |GAG_HVAST Gag polyprotein (PrbbGag) [Cont... 527 l=-1482
gi|120889 |sp|P12490 |GAG_SIVE4 Gag polyprotein |[Contains: Core pr 526 2e-1482
gi 120848 |sp|P24106 |GAG HVACAR Gag polyprotein (PrhbSGag) [Cont... _524 S=-148
gi | 120850 | sp|P18041 |GR5 HV25]1 Gag polyprotein (Prh5Gag) [Cont. .. 521 he-1477
gi 2495241 |sp| Q74119 |GA5 HVZKR Gag polyprotein (PrhbGag) [Con. .. 521 Te=147
gi|120849 |sp|P15832 |GAG_HVZDE Gag polyprotein (PrbbGag) [Cont... 518 4=-146
gi| 120852 | sp|FPOSE9] |GAG_HVANE Gag polyprotein (PrbbGag) [Cont... 517 l==-145
gi|120847 | sp|P18095 |GAG_HVABE Gag polyprotein (PrhbGag) [Cont... _516 2a-145
gi| 399525 | sp|P21624 |GAG SIVIS Gag polyprotein |[Contains: Core pr 516 2e-145
gi 120846 | sp|P17756 |GAG HVAD]L Gag polyprotein (PraSGag) [Cont... _516 2e-145
gi|120851 |sp|P12450|GA5 HVZEE Gag polyprotein (PrhbGag) [Cont... 514 B8e-145
gi|120887 |sp|PO5894 |GAG_STVHML  Gag polyprotein [Contains: Core pr 510 2e-1432
gi|130597|sp|F1A088|FOL_FIVFE Pol polyprotein [Contains: Prot... 507 l=-142
gi 120884 |sp|POSBY2|GAG_STVVT Gag polyprotein |[Contains: Core... _507 l==-142

Esta es una lista de las secuencias encontradas (ordenadas de a cuerdo a su
valor E), en cuatro columnas: identificador, breve descripcion de la secuencia,
bit score y valor E.



La tercera seccion corresponde a los alineamientos hechos por BLAST de
nuestra secuencia pregunta (query) y la secuencia encontrada (subject).

Estos alineamientos son mostrados en un formato convencional de
alineamiento pareado, mostrando a demas el porcentaje de identidad, el valor
E del alineamiento, el nimero de gaps y el Score.

- I_gil—}OOSZZIrspIP;‘lSZZIPOL | N Fol polyprotein [Contains: Proteases (Fetropsps
H (ET); Deoxyuridinse H'—-triphosphate

nuclesotidohydrolasse (dUTFass=); Integrase (IH) ]

Length=-1124

Score = 494 bits (12732, Exp=sct — 7=-1329

Icdentities — 28A/6732 (42%), Positives — 404/672 (60%), Gaps — 29/6732 (9%)

Query 492 TLWORPLY TIEIGEOLEEALLDTGADDTY LEEMS LE————— GRWEPEMIGETGCF TEVRD 546
TL +BEF + I + G + LLDTGAD T+L E MIG +GG +

Shijct 46 TLERRFE IQIFVIGHPTEF LLDTGADT TT LMREDF QTGS TIENGEQNMIG-VEGEKRETH 104

Cusry 547 YOI LIE ICGHEATG TVILVGPTEY ———————— HNITGRNLLT2IGC TLHFP-—ISPIETVE 596
Y o+ +EI + G ++GE+ + + L T v

Shijct 105 Y INVHLE IRDEN YRMOC IFGHVC Y LEDN S LICPLLGRDIMIEFNIRLVMEQT SEKIFTVE 164

Query 597 VHLEPGHMDGPEVEQWPLTEEKTEALVE IC TEMEFEGH T SEIGPENPYI TPVFATHEEDST 656
VAHHE GP+VEOWPLY EKI+AL +1 +E EGE+ + P HP+HTEVFAIEEE S

Shict 165 VRHMEDE TOGPOVEOWPLSHEK IEALTDIVERLE SEGEVERADEINIEWHN TEVF ATHEE-—SG 2232

Query 657 FWRELVDFRE LHER TODEWEVOLG ITPHPAG LEEEESY TV LOVGDRYF SVPLDEDFREY TR 716
KWE L+DFR LIE T EVOLG+PHPRESLA4 EE VTVLDHGDEYF++PLD D+ ¥TR

Shjct 224 FWERMLIDEEY LITELTDEGAE VO LG LFHPAC LOMEE OV TV LDIGDAYE TTRPLDEFD Y RPY TR 283

cusry N FTIFSINHNE TPGIEYQYIT LEOGWHESPATFOSSHTET LEFFEEQUFDIV T YOV FDOL YW TR
FT+F 1IN F= EY + LG SF I+Q5++ ILA+FF EQN ++ ITYQYFDOHY+
Sbhijict 284 F TLEFEENNACPGREYWVWC S LPOCW Y LEPLI YOS TLHNT LOPE TECQHNEE LDT ¥YOYFDDT YT 243

Cusry GEDLETIGOHR THETEE LECHLLEWG LT TEFODEEHOFEFPFF LIWHG YE LHEDEW T OP TV LEEE H23h
EE+L +H+ E+EELFE+ LL W& T+ K Q+EFF+ WHGYELHE  W++0 L
Sbhict 244 GESNMLITEFEHEQF VEE LEELLLWAGFE TRFEDE LOEEFPPYEWFGYE LHELTWS TCOOROLE TE 40z

cusry 2327 DEWTVHDIOE LV GELITWASO T YPGTEVROLCELLEG TEALTEVIPLT= = a= L=l a=NMEET 296
+ THI++0EL GE+HITWARSS P o+ +++L ++RG + L + T E2+ E+ + +E
Skjct 404 ERFFTLHE LOKLAEGEINWASOTIFDLS IKE LTHMMEGDOE LDS TREWTVE REFREVORAEFER 463

Cuery 8297 LEEFVHGEY Y YDFSEDLIT AR TOROGOEOW T YOT YOR —FPFENLE TEE Y AR MREGAH TTHTDWEQL G955
++ YYDF++ L 2+ o0 YO+Y0+ B L GE R + I
Sbhjct 464 ITETOROLNY YDPFNRG LY 2K LS LVGPHOTC YO YORTTFEHT LW YGEINROEEEARN TCDT A 523
Cusry S5& TEAVOEITTES IVIWGHETFEFELEPTOR = L=t Ee¥WorRTWI————————— FEWEFVIT 1006
A KT ESI+ GHE P +++F +E W+ I FE EF++
Sbhict 524 LEACYEIREESTITEIGEEFVYE ITPASREA———————— WESHLIESFEY LEAFFFEVEF TH= 575

Al seguir cada uno de los links de las secuencias alineadas seremos llevados a
la pagina de resultados para dicha secuencia.

Seleccione las casillas de selecciéon de las cuatro primeras secuencias
mostradas y a continuacién presione el botén “Get selected sequences” que se
encuentre al inicio de los alineamientos. ¢Qué obtiene al realizar esta accién?

Explore las otras posibilidades alli ofrecidas. Especialmente la opcion “tree
view”. ¢Qué utilidad cree usted que puede tener esta opcion?




Realice nuevamente esta busqueda, pero esta vez modifique el formato en la
pagina intermedia, seleccionando la opcién “pairwise with identities” en el
menu desplegable en “aligment view”. ¢Qué diferencias y similitudes
encuentra en el formato de salida con respecto al pardmetro por defecto

o . )
Pairwise
P ]
Format
Show [~ Graphical Overview [« Linkout -~ Sequence Retrieval [« NCBI-91| Alignrment j in I HTML ~|format
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Alignment view
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Limit results
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Expect value
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Hit Table
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