Construisez un arbre phylogénétique !

~ PhiloPhylo

Il est possible de construire un arbre phylogénétique a partir de différents types
de données:

- les données morphologiques (écailles ou plumes, présence de certains os du
crane, température corporelle, ...). Il existe quelques centaines de caracteres
définis dans ce but par les spécialistes.

- les données moléculaires (séquences d’ADN ou de protéines). Des mutations
modifient les séquences de I’ADN et par conséquent des protéines au cours de
I’évolution.

....grace a PhiloPhylo, un programme bioinformatique, vous allez construire des
arbres phylogénétiques obtenus sur la base de séguences de protéines et
découvrirez que les protéines ont aussi la mémoire de leurs ancétres...

PhiloPhylo

;’? Choisissez une protéine

o)

Insuline (permet au sucre d'entrer dans les cellules)

TPIS ({impliquée dans le métabolisme des sucres)

MetRS (impliguge dans la synthése des protéines)

Histone H4 {importante pour la structure des chromosomes)
ATPA (impliquée dans |la production dénergie)

Hormone de croissance (fait grandir les enfants...)
Cytochrome B (impliquée dans la production d'énergie)

D0 O00D0

Dans |a base de donnees X
recherchez les séquences de cette protéine dans différentes espéces

Lok

Joyeuses découvertes !

Retrouvez notre site Philophylo: www.expasy.org/cgi-bin/philophylo/philophylo.cgi
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PhiloPhylo

Fiche technique

%[;I Choisissez une protéine

L’idéal est de choisir une protéine qui vous intéresse et qui est connue dans les espéces que vous voulez comparer...

ce n’est pas toujours le cas:

- Les biologistes savent qu’une protéine existe dans une espéce donnée, mais elle n‘a pas encore été caractérisée: par

exemple, les giraffes ont de linsuline, mais sa séquence n’est pas encore connue.

- la protéine n’existe pas dans une espéce: les bactéries, les levures ou le mais par exemple,

n’ont pas d’insuline. D’autres protéines, comme le cytochrome B, sont appréciées des phylogénéticiens, car leurs
séquences sont connues dans de trés nombreuses espéces, y compris dans des espéces disparues comme le dodo ou le

mammouth !

...et recherchez les séquences de cette protéine chez

différentes espéces...autrement dit, allez pécher I'équivalent de votre protéine
(humaine) dans d’autres espéces comme la grenouille, le boeuf ou le lapin.

Pour cela, il faut utiliser un programme bioinformatique (appelé 'Blast’) qui va ‘pécher’
dans une base de données toutes les protéines qui ressemblent a la protéine de départ.
La base de données que nous utilisons est appelée Swiss-Prot. Elle contient des
informations sur ~230°000 protéines provenant de ~10°000 espéces différentes.

Bosu f

Comparez les séquences des protéines.. dans le jargon bioinformatique, on parle

d’alignement de séquences.

Pour comprendre cette étape, il faut se rappeler que les protéines peuvent étre comparées a des
colliers de longueur variable, composés de 20 perles différentes: les acides aminés. Les acides aminés
sont représentés par des lettres majuscules (G, E, N, I, E...). Construire un alignement consiste a
mettre en relation les colliers de perles les uns avec les autres en fonction de la similarité de leurs
perles (comparer de fagon bio-logique les différents colliers de perles). Au cours de I’évolution, les
acides aminés qui jouent un réle important pour la structure ou la fonction d’une protéine ne sont pas
ou peu modifiés et se retrouvent a la méme place dans toutes les espéces. Les acides aminés moins
‘vitaux’ pour la fonction de la protéine peuvent étre plus ou moins modifiés en fonction du moment

auquel les espéces ont divergé.

LWPPPPARAF VNI GPO-VGALELAGGPGAGGLE

Voici un alignement des séguences de l'insuline de différentes especes:
Grenouille FESTPNT-EALVN S| E D DMEQAL-VSGPQD—--NELDGMQLQP QEY QM|
T Poulet FSGPGTSYARAAN S| E E 10} QP L-VSSPLR---GEAGVLPFQQEEYE
Chimpanzé LWGPDPASAF VNI S| E E . DLO-VGOWELGGGPGAGSLOPLALEGS L)
Homme LWGPDPAARAF VNI S| E E . DLO-VGOWELGGGPGAGSLOPLALEGS L)
Orang-outan LWGPDPAQAF VI S| E. E: E. DLO-VGOVELGGGPGAGSLOPLALEGSLO
Rat LWEPKPAQAFV. P E E 1 DPO-VPOLELGGGPEAGDLOT LALEVARQY
Souris LWEPEKFPTQAFV: P E E 1 DPO-VEQLELGGSP--GDLOTLALEVARQY
S| E E 1
S| D P in}

Poisson

SSVSTNFGTE -

PLLGFLPPKSAQETEVADFAFKDHAELT

Construisez un arbre phylogénétique..

Pour construire un arbre, il faut utiliser des programmes bioinformatiques qui évaluent les
différences ou similitudes observées dans I'alignement. Les résultats peuvent ensuite étre
visualisés a I'aide d’un arbre phylogénétique. Plus le nombre d’acides aminés est différent
entre les protéines, plus les espéces seront ‘éloignées’ dans les différents embranchement
de I'arbre et plus les espéces seront considérées comme ‘éloignées’ dans I’évolution. Les
embranchements (ou noeuds) correspondent a des organismes ancestraux hypothétiques.

Voici un arbre phylogénétique construit a partir de I'alignement des séquences d’insuline:

Poi

Rat
Souris }

UN GENIE
DEFIE
L ORDINATEUR ..

Les 6 'C’ sont conservés au
cours de I’évolution, parce

qu’ils sont importants pour
la structure de l'insuline: ils
forment 3 ‘ponts’.

Boeuf

Lapin

Orang-Outan

Chimpanzé

sk

Homme

Poulet

Cet arbre confirme que les singes et
I’'nomme sont proches dans I’évolution
(issus d’un ancétre commun), de méme
les souris et les rats, mais que ces
derniers sont relativement ‘éloignés’ du
poisson, de la grenouille ou du poulet.

—

Grenouille

L)

6\

retordre méme aux spécialistes !

beaucoup d’hypothéses sur I'évolution de la vie.

morphologiques et des données moléculaires.

e Selon la protéine ou les caracteres morphologiques choisis, les programmes utilisés, les arbres
phylogénétiques peuvent étre différents... ne vous inquiétez pas... cela donne parfois du fil a

e Les résultats de ces analyses ‘moléculaires’ sont importants pour les biologistes parce qu’ils
sont complémentaires aux analyses des caractéres morphologiques: ils ont permis de confirmer

« I| est maintenant possible de construire un arbre en tenant compte a la fois des données
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Arbre phylogénetique (insuline)

L'insuline est une hormone cruciale pour le métabolisme du sucre. Elle est fabriquée par le pancréas

puis secrétée dans la circulation sanguine. Elle régule le taux de sucre dans le sang en permettant au

sucre d’entrer dans les cellules (et donc les tissus). En cas de manque d’insuline (comme c’est le cas
dans certaines formes de diabete), il est nécessaire de faire des injections d’insuline.

Séquence en acides aminés de Structure 3D
I'insuline humaine de l'insuline
MALWWRL LPL L AL LAL WGPDPAAAFVNQHL CGSHL VEAL YLVC .
GERGFFYTPKTRREAEDL QVGQVEL GGGPGAGSL QPLAL EGSL humaine

QKRG VEQCCTSI CSLYQLENYCN

Alignement multiple des séquences des insulines des différentes espéces

MGrenouille FFSTPNT-EALVN S E DMEQAL-VSGPQD- - -NELDGMQLQPQEYQKM
MPoulet s E DVEQPL-VESPLR---GEAGVLPFQQEEYE
rChimpanzé s E EAREDLO-VGOVELGGGPGAGSLOQPLALEGSLO)
M Homme S E E.

MOrang—-outan S E 1

T Rat P E E

CSouris P E E

I~ Beeuf LWPPEFPARAFVN = E E

rPoisson SSVSTNPGTP - =} D —-RDVEF LLGFLFPEKSAQETEVADFAFKDHAELT

fes colonnes colorees mettent en évidence les positions conserves entre les sequences des différentes espéces:
B scides arminés identiques.

acides amines avec les mémes propristes blochimiques.

acides amines peu sirmilaire gu point de vue blochirmique

acides arines non sirmilaire gu point de vue blochirmique

Calcul des différences
entre les séquences

Arbre phylogénétique

Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes especes

Le rat et la souris ont un
ancétre commun

Grenouille
Poulet

Poisson

H Les oiseaux et les amphibiens
- r Suurls (grenouilles...) sont proches
Chimpanze dans Iévolution: ils sont
HﬂmmE néanmoins un peu trop proches
ﬂrang-ﬂutan dans cette représentation

Cet arbre montre que les
singes et 'homme sont
proches dans I’évolution
(issus d’un ancétre
commun)




Arbre phylogénéetique (TPIS)

TPIS (Triosephosphate isomerase de son petit nom) est une protéine impliquée dans le métabolisme
des sucres. Cette protéine est intéressante pour la phylogénie, car elle est universelle, autrement dit,
elle est existe chez toutes les especes vivantes, de la bactérie a ’'homme.

Séequence en acides amines de TPIS humaine Structure 3D
MAPSRKFFVGGNWKIMNGRKQSL GEL I GTLNAAKVPADTEVVCAPPTAY! DFARQKLDPKI A d e TPI S
VAAQNCYKVTNGAFTGEI SPGM KDCGATW/VL GHSERRHVFGESDEL I GQKVAHALAEG

LGVI ACI GEKLDEREAG TEKVVFEQTKVI ADNVKDWSKVVLAYEPVWAI GTCKTATPQQ

AQEVHEKL RGWLKSNVSDAVAQSTRI | YGGSVTGATCKEL ASQPDVDGFLVGGASLKPEF

VDI | NAKQ

Alignement multiple des séquences de TPIS des différentes espéeces (extrait)

rChimpanzé TAYIDFARQKLD-PKIAV.
[ Homme
M Beeuf

M 3ouris
CRat
rPoulet
MMais
rRiz
MMouche IYIMYARNLLP-CELGLAG

rVer PYLAYAKSKLE-AGVLV. PAMIKDLGLEWWVIL

I Levure TYLDYSVSLVEKPOVTVG, DOIKDVGAKWVIL

[ Bactérie EMYIDMAKREAEGSHIMLG. LEDIGAQYIIT SDELIAKKFAVLEEQ

les colonnes colorées mettent en évidence les positions conserves entre les séquences des différentes espéces:
B zcides aminés identiques.

acides armingés avec les mémes proprietes blochirmiques.

acides armings peu similaire u point de vue blochirmiques.

acides arminés non similaire qu point de vue biochirmigue.

Calcul des différences M
entre les séquences

Arbre phylogénétique

Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces

Embranchement des
mammiféres

Le chimpanzé et 'homme ont
un ancétre commun.
Embranchement des primates

HﬂmmE Les plantes sont dans un
Bmut embranchement séparé.
Souris Elles se sont séparées des

Rﬂt autres organismes trés
tot dans I’évolution
Poulet _
Mais
Riz
Mouche

Ver
Levure o
Bacterie

Séparation
vertébrés / invertébrés

Séparation des
organismes avec et
sans noyau.




Arbre phylogénétique (MetRS)

MetRS (Methionyl-tRNA synthetase de son petit nom) est une protéine impliquée dans la synthése
des autres protéines. Cette protéine est universelle, car impliquée dans un processus biologique
essentiel a la vie.

Séquence en acides aminés de MetRS humaine Structure 3D

MRLFVSDGVPGCLPVLAAGRARGRAEVLI STVGPEDCVVPFLTRPKVPVLQLDSGNYLFSTSAI CRYFFLLSGAEQDDL TNQAL EVEATEL QPAL SAAL YYLVVQGKKGEDVL GSVRRA d e M et RS d ’ u n e
LTH DHSLSRQNOPFLAGETESLADI VLWGAL YPLL QOPAYL PEEL SAL HSWFQT L STQEPCQRAAETVL KQUGVLALRPYL QKQPGPSPAEGRAVTNEPEEEEL ATLSEEEI AVAVTAW
EKGLESLPPLRPQGNPVLPVAGERNVLI TSALPYVNAWPHLGNI | GOVL SADVFARYSRLRQANTL YLOGTDEYGTATETKALEEGL TPQEI CDKYH | HADI YRWENI SFDI FGRTTTP

QQTKI TQDI FQULLKRGFVL GDTVEGL RCEHCARFLADRFVEGY GPF CGYEEARGDQUDKOGKLI NAVEL KKPQUKVCRSCPVGSSGHL FLDLPKLEKRLEEWL GRTLPGSDWTPNAGE z =
| TRSW.RDGLKPRC! TROL KWGTPVPL EGFEDKVFYVWFDATI GYLSI TANYTDQAERWKNPEQVDL YGFMAKDNVPFHSL VFPCSAL GAEDNYTLVSHL| ATEYLNYEDGKFSKSRGY a ct erie
GVFGDVAQDTG! PAD! VIRFYLLYI RPEGGDSAFSWIDLLLKNNSELLNNL GNFI NRAGVFVSKFFGGYVPEM/LTPDDQRLL AHVTL ELGHYHQLLEKVRI RDALRSI LTI SRHGAQYI Q

VNEPVKR! KGSEADRQRAGTVTGLAVN AALLSVNLQ’YNFWSAT\ QAQLQUPPPACSI LLTNFLCTLPAGHQ! GTVSPLFQKLENDQ! ESLRGRFGGGQAKTSPKPAWETVTTAKPQ
Q QALMDEVTKQG VREL KAQK

M Homme HLIATEYLNYEDG, GYFGOMAQDTGIPADIWRFELLYIRPEGQRSAFSWT
M Souris HITATEXLNYEDG, IGVFGDMAKDTGIPADIWRFYLLYIRPEGQDSAFSWT
rGrenouille HLVATE¥YLNYEDG GYEFGDMAKDTGIPADIWRFELLYVRPEGQDSAFSWS
r Levure HLNTTE¥XLQYENG GYFGNNAQDSGISPSVWRYELASVRPESSDSHESWD
MRiz TISVTENLNYEAG IGVFGNDAKDTNIFPEVWRYYLLTNRPEVSHTLETW.
CVer WLCATERLNYEDT TGIFGDAAQGTEIPADIWRFYLLYMRPESQDTAFSWD
rBactérie NLFVHGEVTVNG TFIKASTWLNHFDADSLRYYETAKLSSRIDBIDLNLE

les colonnes colorées mettent en évidence les positions conserves entre les séquences des différentes espéces:!
B scides aminés identiques.

acides amines avec les mémes propristes blochimiques.

Fcides armines peu sirmilaire Qu paint de vue biochirmique.

acides arines non similaire qu point de vue blochirmiqus,

Calcul des différences
entre les séquences

Arbre phylogénétique

Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces

Embranchement des

vertébrés (tétrapodes) Embranchement des

mammiféres

Homme
Souris _
Grenouille

—— Levure

Riz

Ver o

Bacterie

Séparation des organismes
avec et sans noyau




Arbre phylogénétique (H4)

H4, ou histone H4, est une protéine trés importante pour la structure des chromosomes
(enroulement de I’ADN autour des nucléosomes).
Elle existe chez tous les organismes ‘nucléés’.

Séquence en acides aminés de H4 humaine Structure 3D

de H4 humain
MBGRGKGGKGL GKGGAKRHRKVLRDNI QG TKPAI RRLARRGGVKRI SGLI YEE
TRGVLKVFLENVI RDAVTYTEHAKRKTVTAMVDVWYAL KRQGRTL YGFGG

Alignement multiple des séquences de H4 des différentes espeéeces (extrait)

I~ Homme s T .
I Souris g T Cette protéine est
rRat 5 T particulierement conservée
;g*ui . : ¥ au cours de I'évolution:
oule . s
CGrenouille s T chaque acide aminé a
rver g o probablement une fonction
Mouche i T essentielle a la Vie
MMais S T
I Levure s T
ez colonnes colorées mettent en évidence les positions conserves entre les séquences des différentes espéces!
B scides arminés identiques.

Scides amings avec les mémes propriétes biochirmigues.

acides arines peu similaire qu point de vue blochirmiqus,

acides amines non sirmilaire du point de vue biochimigues,

Calcul des différences
entre les séquences
y 4 r -
Arbre phylogéenétique
Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces
Ces branches trés courtes signifient que depuis la séparation
vertébérés, invertébrés, cette protéine n'a que trés trés peu
HﬂmmE évolué: les séquences de H4 des différentes sont trés semblables

Levure

Séparation
vertévrés/invertébrés




Arbre phylogénetique (ATPA)

ATPA (ou ATP synthase alpha chain) est une protéine impliquée dans la production d’énergie.

Séquence en acides aminés de ATPA humaine

M_SVRVAAAVVRAL PRRAGL VSRNAL GSSFI AARNFHASNTHL QKTGTAEMSSI LEERI L
GADTSVDLEETGRVL S| GDG ARVHGL RNVQAEEMWEFSSGLKGVBLNLEPDNVGVYWVFG

NDKLI KEGDI VKRTGAI VDVPVGEEL L GRVVDAL GNAI DGKGPI GSKTRRRVGLKAPG | Stru cture 3 D
PRI SVREPMJTG KAVDSLVPI GRGQREL| | GDRQTGKTS! Al DTI | NQKRFNDGSDEKK

KLYC! YVAI GQKRSTVAQLVKRL TDADAMKYTI VWSATASDAAPL QYLAPYSGCSMEEYF d e AT P A d e
RDNGKHAL | | YDDL SKQAVAYRQUBL LLRRPPGREAYPGDVFYL HSRLLERAAKM\DAFG

GGSLTALPVI ETQAGDVSAYI PTNVI S| TDGQ FLETELFYKG RPAI NVGL SVSRVGSA b a Cté ri e

AQTRAMKQVAGT MKL EL AQYREVAAFAQFGSDL DAATQQL L SRGVRLTEL LKQGQYSPVA
| EEQVAVI YAGVRGYLDKLEPSKI TKFENAFL SHVWSQHQALLGTI RADGKI SEQSDAKL
KEI VINFLAGFEA

MMais EIVASESRLIESP T
MRiz EIVASESRLIESP T
rOrang-outan D PISSKTRERVGLE I
™ Homme D D PIGSKTRREVGLK L
M Beuf D D PIGSKARRRVGLE T
rRat D D PVGSKIRRRVGLE T
CSouris D D PIGSKTRRRVGLE I
CGrenouille D D PIGSKTRREVGLK it
rMouche D D INTEDRFRVGIK T
CVer D D PIANARRSRVEVE I
I Levure D D PIDAAGRSRAQVE L
M Bactérie LE PLOHDGFSAVEAT T

les colonnes colorées rmettent en évidence les positions conserves entre les séquences des différentes espéces:
B scides aminés identiques.
acides amingés avec les mémes proprietes blochirmiques.

acides arings peu similaire du point e vue blochirmigues,

acides aminés nan similaire qu point de vue biochirmigue.
Calcul des différences

entre les séquences

Arbre phylogénétique

Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces

Séparation des organismes
avec et sans noyau.

Séparation
vertévrés/invertébrés

Mais
Riz o
Bacterie
Levure
Ver
- Mouche
Grenouille

Orang-outan

Homme

Boauf

Ra

L’'homme et le singe ont un
ancétre commun
Embranchement des primates

Le rat et la souris ont un
ancétre commun




Arbre phylogénéetique (hormone de croissance)

L’'hormone de croissance (SOMA), comme son nom l'indique est une hormone indispensable a la
croissance. Elle est synthétisée par I'hypophyse puis secrétée dans la criculation sanguine. Un
mangque de cette hormone conduit, entre autre, au nanisme.

Séquence en acides aminés de I'hormone

de croissance humaine

MATGSRTSLLLAFGLLCLPW.QEGSAFPTI PLSRLFDNAM.RAHRLHQLAFDT YQEFEEA
Yl PKEQKYSFLONPQTSLCFSESI PTPSNREETQQKSNLELLRI SLLLI QSW.EPVQFLR
SVFANSLVYGASDSNVYDLLKDLEEG QTLMGRLEDGSPRTGQ FKQTYSKFDTNSHNDD

Structure 3D
de I'hormone
de croissance
humaine

ALLKNYGQ.LYCFRKDVDKVETFLRI VQCRSVEGSCGF

Alignhement multiple des séquences des hormones de croissance des différentes especes (extrait)

W Chimpanzé -MAPGSRTSLLLAFGLLCLPWLOEGS TIPLS L RL TOEFEE PEEQKYSFLONPQTSLEF TESNREETQQK
V¥ Homme -MATGSRTSLLLAFGLLCLPWLQEGS TIPLS L RL YOEFEE PEEQKYSFLONPQT SLEF TESHNREETQQK
V¥ Rat - DEQTPWLLTFSLLCLLWPQEAG, PLSS LRAQHL YEEFER PEGRRYS - IQNAQAAFTE TGKEEAQQR
¥ Souris -MATDSRTSWLLTVSLLCLLWEQEAS PLSS LEAQHL, YEEFER PEGQRYS-IQNAQAARFCE TGKEEAQQR
W Lapin - GSWTAGLLAFALLCLPWPQEAS PLSS LRAQHT YEEFER PEGQRYS-IQNAQAAFCE TGKDEAQQR
¥ Beeuf GPRTSLLLAFALLCLPWTQWVVG SLSG LRAQHL FEEFER PEGRRYS-IQNTQVAFCE TGKNEAQQE
FGrenouille -MATG-FCSSFGLLVY LLLENVADVG SVPLES SRAQYI YROYER TDEQRHS -NENSHVYS TDKDNTHQE
WFPoulet -MAPGSWEFSPLLIAVVT LGLPQEAAAT PLSN LRAQHLHL YEEFER PEDQRYT -NENSQAMF TGKDDAQQE

les colonnes colorees mettent en evidence les positions conserves entre les sequences des differentes espéces:

B scides amings identiques.

acides armines avec les mérmes proprigtes biochimiques.
Arbre phylogénétique

acides armines peu similaire du point de vue blochimigue,
acides armines non similaire du point de vue blochimigue,
Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces

Calcul des différences
entre les séquences

Le chimpanzé et I'homme ont
un ancétre commun
Embranchement des primates

Tous les mammiféres, se
retrouvent dans le méme
embranchement...

Chimpanze
Homme
Rat
Souris
Lapin
Boeuf _
Grenouille

Poulet

Les oiseaux et les amphibiens
(grenouilles...) sont proches
dans I’évolution: ils sont
néanmoins un peu trop
proches dans cette
représentation et ne devraient
pas avoir d’ancétre commun

Le lapin a un ancétre
commun avec le rat et la
souris




Arbre phylogénéetique (cytochrome B)

Le cytochrome B est une protéine impliquée dans la production d’énergie. Elle est fabriquées dans les
mitochondries, des organelles présentes en copie multiple dans les cellules. Conséquence: on retrouve
suffisamment de matériel génétique dans les fossiles ou les restes d’animaux, ce qui permet de retrouver la
séquence de cette protéine dans de nombreuses espéces (~1250), méme éteintes (Dodo, Mammouth....)

Structure 3D
du cytochrome
B bovin

Séquence en acides aminés du

cytochrome B
MMCGAPSATQPATAETQHI ADQVRSQL EEKENKKFPVFKAVSFKSQVWAG
TNYFI KVHVG DEDFVHLRVFQSL PHENKPLTL SNYQTNKAKHDEL TYF

rMais MTIRNQRFSLLKQPIYSTLNQHLIDYPTPSNLS YW “LAGIC]
rRiz ~=MTIRNORFSLLEQPIYSTLNQHLIDYPTPSNLS

r Levuce --MAFRKS------ NVYLSLVNSYIIDSPOPSSINY
rRat MTNIRKS- HPLFKIINHSFIDLPAPSNISS
rSouris MTNMRET HPLFRIINHSFIDLPAPSNISS
r Beuf -MINIRKS-————- HELMKIVNNAFIDLPAPSNISS
r -MTHIRKS----—- HPLLKILNKSFIDLPTPSNIST
rEléphant MTHIRKS- HPLLKIINKSFIDLETESNIST
rChimpanzé =MTPTREI ===~~~ NELMRLINHSFIDLETESNISA
r Homme -MTEMAKI--———- NELMKLINHSFIDLETESNISAI
rorang-outan -MTEMRKT- NPLMKLINHSLIDLETRPSNISA
pe N . e
rPoulet MAPNIRKS-====< HP LLKMINNSLIDLEPAPSNISA]
rGrenouille MAPNIRKS------ HPLIKIINNSFIDLETPSNISSL
rPoisson MTSLRET HPVLKIANDALVDLETPLNI SAI
rMouche MHEPLRNS ==~~~ HP LFRIANMNALVDLEAPINISS
rVer —-MKINNS--—-———- LLNFVNGMLVTLESSKTLTLS

ez colonnes colorées mettent en évidence les positions conserves entre les séquences des différentes espéces!
B scides arminés identiques.
acides amings avec les mémes propriétes biochirmiques.,
acides arines peu similaire qu point de vue blochirmiqus,
acides arines non similaire qu point de vue blochirmiqus,

Calcul des différences
entre les séquences

Arbre phylogénétique

Représentation graphique des différences et similitudes observées dans I'alignement multiple des séquences des différentes espéces

Les plantes sont

Tous les mammiféres,
inclus le mammouth se
retrouvent dans le méme

évolutivement éloignées
des autres espéces et se
retrouvent dans le méme

embranchement... embranchement
~Mais
Riz
Levure
Yer
- Mouche
Poisson
Rat
Souris
Boauf
Ma,mmOUth Le Mammouth et
EIEphﬂnt . I'éléphant ont un ancétre
Chimpanze commun !
Homme
Orang-outan
Dodo
Poulet
Grenouille

Le Dodo et le poulet ont
un ancétre commun !




