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Exercices alignements 

On cherche à savoir si une mutation est conservée dans l’évolution 
 
Ex : gènes humain CLDN6 
Ou gène HARS2 (Perrault) 
Ou autre … 



Méthodologie 

Extraction de la séquence humaine dans Uniprot 
 
BLAST contre Uniprot ou sélection sur un terme 
 
Sélection seulement dans SwissProt (expertisées) 
 
Transfert des séquences en format FASTA 
 
Alignement multiple avec seaview4 
 
 



http://pdessen.free.fr/links.html 
Site de UniProt : http://www.uniprot.org/ 
 
Interrogation avec CLDN6 human 

Selection P56747 + BLAST 

http://pdessen.free.fr/links.html
http://pdessen.free.fr/links.html
http://www.uniprot.org/
http://www.uniprot.org/


Filtrage sur 13 sequences de SwissProt 



Editer à l écran  en non compressé 
Edition des 13 séquences complètes   



>sp|P56747|CLD6_HUMAN Claudin-6 OS=Homo sapiens GN=CLDN6 PE=1 

SV=2 

MASAGMQILGVVLTLLGWVNGLVSCALPMWKVTAFIGNSIVVAQVVWEGLWMSCVVQSTG 

QMQCKVYDSLLALPQDLQAARALCVIALLVALFGLLVYLAGAKCTTCVEEKDSKARLVLT 

SGIVFVISGVLTLIPVCWTAHAIIRDFYNPLVAEAQKRELGASLYLGWAASGLLLLGGGL 

LCCTCPSGGSQGPSHYMARYSTSAPAISRGPSEYPTKNYV 

>sp|Q9Z262|CLD6_MOUSE Claudin-6 OS=Mus musculus GN=Cldn6 PE=1 

SV=1 

MASTGLQILGIVLTLLGWVNALVSCALPMWKVTAFIGNSIVVAQMVWEGLWMSCVVQSTG 

QMQCKVYDSLLALPQDLQAARALCVVTLLIVLLGLLVYLAGAKCTTCVEDRNSKSRLVLI 

SGIIFVISGVLTLIPVCWTAHSIIQDFYNPLVADAQKRELGASLYLGWAASGLLLLGGGL 

LCCACSSGGTQGPRHYMACYSTSVPHSRGPSEYPTKNYV 

>sp|Q9Z0S7|CLD9_MOUSE Claudin-9 OS=Mus musculus GN=Cldn9 PE=2 

SV=2 

MASTGLELLGMTLAVLGWLGTLVSCALPLWKVTAFIGNSIVVAQVVWEGLWMSCVVQSTG 

QMQCKVYDSLLALPQDLQAARALCVVALLLALLGLLVAITGAQCTTCVEDEGAKARIVLT 

AGVLLLLSGILVLIPVCWTAHAIIQDFYNPLVAEALKRELGASLYLGWAAAALLMLGGGL 

LCCTCPPSHFERPRGPRLGYSIPSRSGASGLDKRDYV 

…. 

 
Sauver dans un fichier texte 
Donnez le nom de cldn6.fa 



Récupérer le logiciel seaview4 (pour Windows) sur le site du PBIL (Lyon) 
http://doua.prabi.fr/templates/software 
 
http://doua.prabi.fr/software/seaview 
Download SeaView pour Windows 
Enregistre l archive seaview4.exe  : cliquer pour installer 
 
Pour utiliser : 
Faire glisser le fichier  sur l application seaview4 
Utiliser le help pour plus d informations 
 
 
 
 

http://doua.prabi.fr/templates/software
http://doua.prabi.fr/templates/software
http://doua.prabi.fr/software/seaview
http://doua.prabi.fr/software/seaview


Align  All 

Mutation R209Q  sur CLDN6 



Séquences plus exhaustives  de UniProt (39) 
 





Exemple de HARS2 
 

Sauvegarde des 8 sequences de SwissProt 



Selection des sequences SYHM et sauvegarde en format FASTA 

Natural 
variantiVAR_069532 

200 L → V in PRLTS2;  

Natural 
variantiVAR_069533 

368 V → L in PRLTS2;  

http://www.uniprot.org/blast/?about=P49590[200]&key=Natural variant&id=VAR_069532
https://web.expasy.org/variant_pages/VAR_069532.html
http://www.uniprot.org/blast/?about=P49590[368]&key=Natural variant&id=VAR_069533
https://web.expasy.org/variant_pages/VAR_069533.html


>sp|P49590|SYHM_HUMAN Probable histidine--tRNA ligase, mitochondrial OS=Homo sapiens GN=HARS2 PE=1 SV=1 

MPLLGLLPRRAWASLLSQLLRPPCASCTGAVRCQSQVAEAVLTSQLKAHQEKPNFIIKTP 

KGTRDLSPQHMVVREKILDLVISCFKRHGAKGMDTPAFELKETLTEKYGEDSGLMYDLKD 

QGGELLSLRYDLTVPFARYLAMNKVKKMKRYHVGKVWRRESPTIVQGRYREFCQCDFDIA 

GQFDPMIPDAECLKIMCEILSGLQLGDFLIKVNDRRIVDGMFAVCGVPESKFRAICSSID 

KLDKMAWKDVRHEMVVKKGLAPEVADRIGDYVQCHGGVSLVEQMFQDPRLSQNKQALEGL 

GDLKLLFEYLTLFGIADKISFDLSLARGLDYYTGVIYEAVLLQTPTQAGEEPLNVGSVAA 

GGRYDGLVGMFDPKGHKVPCVGLSIGVERIFYIVEQRMKTKGEKVRTTETQVFVATPQKN 

FLQERLKLIAELWDSGIKAEMLYKNNPKLLTQLHYCESTGIPLVVIIGEQELKEGVIKIR 

SVASREEVAIKRENFVAEIQKRLSES 

>sp|Q99KK9|SYHM_MOUSE Probable histidine--tRNA ligase, mitochondrial OS=Mus musculus GN=Hars2 PE=1 SV=1 

MPHLGPLRRRAWAALLGQLLRPPSTVCTRGCHSQVAKAVLTSEQLKSHQEKPNFVIKVPK 

GTRDLSPQQMVVREKILDKIISCFKRHGAKGLDTPAFELKEMLTEKYEDNFGLMYDLKDQ 

GGELLSLRYDLTVPFARYLAMNKLKKMKRYQVGKVWRRESPAIAQGRYREFCQCDFDIAG 

EFDPMIPDAECLRIMCEILSGLQLGDFLIKVNDRRVVDGIFAVCGVPESKLRTICSSMDK 

LDKMSWEGVRHEMVAKKGLAPEVADRIGDFVQYHGGISLVEDLFKDPRLSQSQLALQGLG 

DLKLLFEYLRLFGIADKISLDLSLARGLDYYTGVIYEAVLLESPAQAGKETLSVGSVAAG 

GRYDNLVAQFDPKGHHVPCVGLSIGVERIFYLVEQKMKMSGEKVRTTETQVFVATPQKNF 

LQERLKIIAELWDAGIKAEMLYKNNPKLLTQLHYCEKADIPLMVIIGEQERNEGVIKLRS 

VASREEVTINRESLVAEIQKRLSES 

>sp|Q5R5E5|SYHM_PONAB Probable histidine--tRNA ligase, mitochondrial OS=Pongo abelii GN=HARS2 PE=2 SV=1 

MHLLGLLPRRAWASLLSQLLRPPWASCTGAVRCQSQVAEAVLTSQLKAHQEKPNFIIKTP 

KGTRDLSPQHMVVREKILDLVISCFKRHGAKGMDTPAFELKETLTEKYGEDSGLMYDLKD 

QGGELLSLRYDLTVPFARYLAMNKVKKMKRYHVGKVWRRESPTIVQGRYREFCQCDFDIA 

GQFDPMIPDAECLKIMCEILSGLQLGDFLIKVNDRRIVDGMFAVCGVPESKFRAICSSID 

KLDKMAWKDVRHEMVVKKGLAPEVADRIGDYVQCHGGVSLVEQMFQDPRLSQNKQALEGL 

GDLKLLFEYLTLFGIADKISFDLSLARGLDYYTGVIYEAVLLQTPTQAGEEPLNVGSVAA 

GGRYDGLVGMFDPKGHKVPCVGLSIGVERIFYIVEQRMKTKGEKVRTTETQVFVATPQKN 

FLQERLKLIAELWNSGIKAEMLYKNNPKLLTQLHYCESTGIPLVVIIGEQELKEGVIKIR 

SVASREEVAIKRENLVAEIQKRLSES 

>sp|A5D7V9|SYHM_BOVIN Probable histidine--tRNA ligase, mitochondrial OS=Bos taurus GN=HARS2 PE=2 SV=1 

MPQLGLLPGRAWTVLLGLLRPPPGALCIRAVRSHSQVAEALFASQLKPHQEKSNFTIKTP 

KGTRDLSPQQMVVREKILDVVVSCFKRHGAKGLDTPAFELKEILTEKYGEDSGLIYDLKD 

QGGELLSLRYDLTVPFARYLAMNKVKKMKRYHVGKVWRRESPTIVQGRYREFYQCDFDIA 

GQFDPMIPDAECLKIMCEILSGLHLGDFLIKVSDRRILDGIFAVCGVPESKFHAICSSVD 

KLDKISWKDVRHEMVVKKGLAPEVADRIGDYVQCHGGISLVEQMFQDPRLSQNKQALEGL 

GDLKLLFEYLTLFGVAEKVSFDLSLARGLDYYTGVIYEAVLLQTPVHAEEEPLNMGSVAA 

GGRYDGLVGMFDPRGHKVPCVGLSIGVERIFSIVEQRIKTFGEKIRTTETQVFVATPQKN 

FLQERLKLIAELWDAGIKAELMYKNNPKLLPQLHYCENMGIPLVVIIGEQELKEGVIKLR 

SVASREEVAIKRENLVAEIQKRLSES 



Position 200  L-> V 

Position 368  V > L 


