Recherche par similarité dans les banques/bases de données
La suite Blast (Basic Local Alignment Search Tool)
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Problématique

Vous voulez savoir si votre séquence d'intérét (par exemple que vous
venez de séquencer) est déja connue ou que des séquences similaires
sont présentes dans les bases de données.

Cette recherche permet :

» d'inférer la fonction de la séquence a partir de séquences similaires
qui auraient été étudiées expérimentalement

» de construire un échantillon de séquences homologues pour inférer
des relations évolutives entre les séquences.
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Problématique @) suistec

Pour réaliser la recherche de séquences similaires a une séquence d'intéréet
(appelée séquence requéte en francais et query en anglais), la méthode doit
passer au crible des millions de séquences et ne retenir que les séquences
similaires a votre séquence requéte et cela rapidement.

Donc ces approches sont plutét basées sur la notion de filtrage que

d'alignement proprement dit. En effet, les approches classiques d'alignement
local de deux séquences prennent beaucoup trop de temps pour tre utilisable.

Développement de méthodes utilisant des heuristiques™

Deux logiciels :
> FASTA
» BLAST

*Une heuristique est une méethode de calcul qui fournit rapidement une solution réalisable, pas nécessairement optimale



Suite Blast : généralités @i m
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Définition de Blast sur le site du NCBTI : The Basic Local Alignment Search
Tool (BLAST) trouve des régions de similarités locales entre des séquences.
Le programme compare des séquences nucléotidiques ou protéiques a des
bases de données de séquences et calcule la significativité statistique des
alignements.

Blast peut &tre utilisé pour inférer des relations fonctionnelles et évolutives
entre les séquences et peut aussi aider a identifier des membres d'une famille
de genes.

Blast recherchant des alignements locaux pourra :
» Identifier les différents domaines fonctionnels de la protéine requéte (cf.
exemple ci-dessous) dans des sequences différentes

G <G

» Identifier des exons conservés au sein de différents génes

» Par contre, si la similarité s'étend sur toute la longueur des deux séquences,
Blast peut ne pas renvoyer I'équivalent de I'alignement global mais
simplement I'alignement des parties les plus conservées des deux séquences.



Suite Blast : historique @)eicisei
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v' 1990 - Premiere version produite par le NCBI. Cette premiére version ne
prend pas en compte les événements d'insertion/délétion donc ne réalise
que des alignements sans gaps. Elle fournit une p-value permettant de
juger de la significativité des résultats.

v 1997 - Une nouvelle version autorise les insertions/délétions (Blast2) et
inclue le PSI Blast (fin du cours)

v 2009 - Nouvelle version de Blast (BLAST+) est produite par le NCBI
(Camacho et al. 2009))

v' Actuellement : version 2.11.0 du Blast+



Algorithme de Blast (version 1)

(Altschul et al.
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(1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

> ne recherche que les diagonales

» établir un score pour chaque paire de segments comparée (diagonale)
(séquences ADN : Se(identité) = 5 et Se(mismatch) = -4
séquences protéiques -> matrice de substitution)

AGCTGGTAACCG
o

7y

MSP : score 20

HSP : score 15

v' MSP : Maximal Segment Pair correspond a la
paire de segments (diagonale) qui possede le
score le plus élevé comparé au score de toutes
les autres paires de segments.

v HSP : High Scoring segment Pair définit une
paire de segments comme localement maximale,
c'est-a-dire que I'on ne pourra pas augmenter son
score soit en la rallongeant, soit en les
raccourcissant.



Algorithme de Blast (version 1)  (&)jeiiciisi M
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

> probléme avec les HSP:
v' trop de paires de segments, on ne peut pas toutes les retenir
v' définition d'un seuil S,;5p : Blast ne retient comme HSP que les paires
de segments dont le score est supérieur a Sy

» Définition de la valeur du seuil S, :
Résultats en statistique de Karling et al. permettent d'estimer le score le
plus élevé que peut avoir une MSP entre deux séquences dont la similarité
he serait due qu'au hasard
-> ce score est utilisé comme seuil Sy

» Sélection des HSP
v Paire de segments dont le score est < a S, similarité non
significative due au hasard. Cette paire n'est pas retenue.
v' Paire de segments dont le score est > a S,sp, similarité due a une
histoire évolutive commune -> séquences apparentées -> retenue
comme HSP



Algorithme de Blast (version 1)  (@)jsiicticii o
(Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol., 215, 403-410)

lére étape : Etablissement d'une liste de « mots voisins »
Séquence requéte Q

Exemple : RGH

w-meres — mots similaires :
o RDH
GH
G

—

Etc...

v

A
T

v

Liste 3

v

Liste 2

Liste des « mots
voisins »

mots de longueurs w
ayant un score
d'alignement avec le
mot de la séquence
requéte dau moins T

=
n
o
—

v

w-meres : mot de taille w (w = 3 pour les protéines et w = 11 pour les
séquences d'acides nucléiques)



Algorithme de Blast (version1)  @)ssusiass
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Mots similaires

Pour chaque mot de taille w=3, Blast génere les mots voisins a l'aide
d'une matrice BLOSUM62 avec un seuil de score T=11

Les mots voisins sont alignés avec RGH et
le score d'alignement est calculé a partir

RGH — score 19 de la matrice BLOSUM62.
RDH — score 12
LGH — score 12
. KGH — score 16 B,
Seuil FREI
RGD — score 10 O
RPY — score 5 [ e R
n -= g-1-1-2-1 1 a
BE -4 g-1-1-1-% 0 2z &
g -3 g-1-1-1-2 0 o =2 ]
H -2 -1-2-2-2-2 1-1 0 0 &
B -2 -1-1-2-1-2 0 -2 4] 1 g 5
Seul les mots dont l'alignement avec X 1101215232 0z-1-1 s
; i TR EEEEEEEEE SR
RGH d un score supérieur au seu L 1-z-1-3-1-4-3-4-3-2-3-2-2 2 2 4
sont conserves (O B b e i B e he e i e e e
w -2 -3-2 -4 -3 -2 -4 -4 —-% -2 —2 —% —% -] —-% —F —= 1 2 11
c 2 T P A & N D BE § H R K M I L ¥ F Y W



Algorithme de Blast (version 1)

?

»

»
»

Il existe au

moins un mot
dans la liste

OVl
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2eme étape : Recherche de la présence de ces mots dans les séquences de la banque

NON

Liste de « mots voisins »

Poubelle

Extension de |'alignement : 3éme étape



Algorithme de Blast (version 1)  (§)seiiciisii M

3eme étape : si un « hit » extension de I'alignement

Séquence requéte Q 1111

- —

Séquence banque B

Essayer d'étendre I'alignement dans les deux
sens (arrét de l'extension quand le score
obtenu décroit au minimum d'une valeur X
fixée (drop-off score)

NoN | Il existe au moins
Poubelle | «———— | un prolongement ) |
d'un score > Sy 5p

OuI

Meilleur score obtenu par > Score séquence B de la banque
prolongement d'un hit
Statistique Poisson

4eme étape : Calcul de la p-value >

Classement des séquences de la banque
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Significativité des alignements o

Normalisation du score

Le score normalisé S’ pour un HSP est donné par :

- AS—-InK Avec :
S'= In 2 S score du HSP

A et K parametres calculés a partir du systeme
de score et de la composition des séquences

S’ est exprimé en une unité appelée bits
La p-value

La p-value est la probabilité qu'il existe au moins un HSP, obtenu lors de la
comparaison de deux séquences aléatoires (de méme longueur et composition
que les séquences d'intérét), dont le score soit supérieur ou égal a celui du
HSP issu de la comparaison des séquences d'intérét.



Algorithme de Blast (version 1) :  (@)reuistcii M

Significativité des alignements

La p-value
On compare une séquence de longueur m avec une banque de données de
longueur n, avec une matrice de comparaison donnée.

On s'intéresse a la distribution du nombre N(S) d'alignements dont le score
dépasse la valeur S. Cette distribution suit approximativement une loi de
Poisson. On a donc |'expression suivante pour la probabilité qu'il existe un
alignement fortuit de score >S:

p(score >S) =1 — ¢ EE®)

E(S) étant I'espérance mathématique de N(S) et qui s'exprime par :

E(S) = Knme* = E-value = nombre attendu d'alignements
ayant un score au moins égal a S

Avec 1 et K parametres calculés a partir du systéme de score et de la
composition des séquences

Dans le cas des alignements locaux sans gap, la théorie de Karlin et Altschul
fournit donc des formules analytiques dont les paramétres dépendent de ceux
de la recherche.



Query= Bsub.RbsA
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4289 sequences; 1,358,990 total letters

SEATCRING « « v e e e e et et e e e e e e done RésuH‘aT d'une riecherlche avec Ia

Score E M
Sequences producing significant alignments: (bits) Value N Ver'S|on 1 de BIGSTP
EcolAO1.RBSA "ATP-binding component of D-ribose high-affini... 270 e-141 3
EcolA01l.MGLA "ATP-binding component of methyl-galactoside t... 164 e-124 4
EcolA01.YJCW "putative ATP-binding component of a transport... 145 e-121 4
EcolAO0l.XYLG "putative ATP-binding protein of xylose transp... 157 e-120 6
>EcolAO01l.RBSA "ATP-binding component of D-ribose high-affinity
transport system"
Length = 501
Score = 270 bits (587), Expect(3) = e-141
Identities = 115/258 (44%), Positives = 167/258 (64%)
Query: 3 TEMKDIHKTFGKNQVLSGVSFQLMPGEVHALMGENGAGKSTLMNILTGLHKADKGQISIN 62
+++K I K F + LSG + + PG V AL+GENGAGKST+M +LTG++ D G +
Sbjct: 5  LOLKGIDKAFPGVKALSGAALNVYPGRVMALVGENGAGKSTMMKVLTGIYTRDAGTLLWL 64
Query: 63 GNETYFSNPKEAEQHGIAFIHQELNIWPEMTVLENLFIGKEISSKLGVLQTRKMKALAKE 122
G ET F+ PK +++ GI IHQELN+ P++T+ EN+F+G+E ++ G + + M A A +
Sbjct: 65 GKETTFTGPKSSQEAGIGITHQELNLIPQLTIAENIFLGREFVNRFGKIDWKTMYAEADK 124 )
je g 0 2 Score = 165 bits (356), Expect(3) = e-141
Query: 123 QFDKLSVSLSLDQEAGECSVGQQOMIEIAKALMTNAEVIIMDEPTAALTEREISKLFEVI 182 Identities = 74/130 (56%), Positives = 92/130 (69%)
KL++ D+ G+ S+G QQM+EIAK L  ++VIIMDEPT ALT+ E LF VI
Sbjct: 125 LLAKLNLRFKSDKLVGDLSIGDQQOMVEIAKVLSFESKVIIMDEPTDALTDTETESLFRVI 184 Query: 362 GLIDHKREAEFVDLLIKRLTIKTASPETHARHLSGGNQQKVVIAKWIGIGPKVLILDEPT 421

G+H E+V I+ +KT S E LSGGNQQKV IA+ + PKVLILDEPT

Query: 183 TALKKNGVSIVYISHRMEEIFAICDRITIMRDGKTVDTTNISETDFDEVVKKMVGRELTE 242 X
Sbjct: 364 GSLKHADEQQAVSDFIRLEFNVKTPSMEQAIGLLSGGNQQKVAIARGLMTRPKVLILDEPT 423

LK G IVYISHRM+EIF ICD +T+ RDG+ + ++ D +++ MVGR+L +

Sbjct: 185 RELKSQGRGIVYISHRMKEIFEICDDVTVFRDGQFIAEREVASLTEDSLIEMMVGRKLED 244
Query: 422 RGVDVGAKREIYTLMNELTERGVAIIMVSSELPEILGMSDRIIVVHEGRISGEIHAREAT 481

RGVDVGAK+EIY L+N+ G++II+VSSE+PE+LGMSDRIIV+HEG +SGE +AT

Query: 243 RYPKRTPSLGDKVFEVKN 260 Sbjct: 424 RGVDVGAKKEIYQLINQFKADGLSIILVSSEMPEVLGMSDRIIVMHEGHLSGEFTREQAT 483

+YP + GD 4V N

Sbjct: 245 QYPHLDKAPGDIRLKVDN 262 OQuery: 482 oerTMTLATG 491
QE +M A G

Score = 103 bits (220), Expect(3) = e-141 Sbjct: 484 QEVLMAAAVG 493

Identities = 43/94 (45%), Positives = 66/94 (69%)

Query: 269 DVSFYVRSGEIVGVSGLMGAGRTEMMRALFGVDRLDTGEIWIAGKKTAIKNPQEAVKKGL 328
DVSF +R GEI+GVSGLMGAGRTE+M+ L+G +G + + G + ++PQ+ + G+

Sbjct: 270 DVSFTLRKGEILGVSGLMGAGRTELMKVLYGALPRTSGYVTLDGHEVVTRSPQDGLANGI 329

Query: 329 GFITENRKDEGLLLDTSIRENIALPNLSSFSPKG 362
+I+E+RK +GL+L S++4EN++L L FS G

Sbjct: 330 VYISEDRKRDGLVLGMSVKENMSLTALRYFSRAG 363




Gapped Blast ou Blast2
(Altschul et al. (1997) Nucleic Acids Res., 25, 3389-3402)

Les deux premieres étapes identiques a la version 1 de l'algorithme de Blast

Différences :

» étape d'extension des hits (90% du temps d'exécution du Blast)

Rq : une HSP contient souvent plusieurs hits sur la méme diagonale et a
une distance peu éloignée les uns des autres.

Sélection des hits pour I'étape d'extension : présence de deux hits sur
la méme diagonale séparés par une distance inférieure ou égale a A.

N R4




Gapped Blast ou Blast2 @)eicisei
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Différences :

* Les HSP sélectionnés qui auront un score supérieur ou égal a Scp
servent ensuite de points d'ancrage a une recherche d'alignement local
optimal par programmation dynamique. La matrice de programmation
dynamique est explorée dans les deux directions a partir d'un résidu
aligné (graine).

Choix de la graine : on choisit le long d'une HSP le segment de 11
résidus ayant le meilleur score et le résidu central est utilisé comme
graine.

La recherche du chemin optimal est limité aux cellules de la matrice
telles que le score de I'alignement ne devienne pas inférieur de plus de
Xg au score maximal atteint jusque la (modification de l'algorithme de
Smith et Waterman)



Gapped Blast ou Blast2

Significativité des alignements : La E-value

Dans le cas des alignements locaux avec gaps, il n'existe pas de théorie
décrivant la distribution attendue des scores.

La E-value (Expect value), le nombre attendu d'alignement qui par chance aurait
un score > S, est évaluée en regardant les scores des alignements générés par
comparaison de séquences aléatoires ayant méme longueur et méme
composition que la séquence requéte.



La suite Blast

Un ensemble de programmes :
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programme séquence requéte Banque
BlastN nucléique nucléique
BlastP protéique protéique
nucléique
BlastX (séquence traduite dans les 6 protéique
cadres de lecture)
nucléique
+blastN rotéiaue (séq.uences de la banque
P g traduites dans les 6 cadres
de lecture)
nucléique nucléique
tblastX (séquence traduite dans les 6 (séquences de la banque

cadres de lecture)

traduites dans les 6 cadres
de lecture)
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Possibilité d'appliquer des filtres et masques (parametres de
I'algorithme) :

» masquer les séquences de faible complexité (proposé pour I’ensemble des
programmes de la suite Blast)

» dans le cas d’une recherche avec une séquence d’acides nucléiques contre
une banque de séquences nucléiques (BlastN), masquer les séquences
répétees (ex: les sequences Alu chez les primates).
Une premiere analyse compare la séquence sonde a une banque de
séquences d’¢léments répétes. Les zones de la séquence sonde
s’alignant avec les s€quences d’¢léments répéteés sont masquées
pour la recherche de similarité dans la banque.



Page d'accueil de la suite Blast  (©):bistei o
(site NCBI)

Basic Local Alignment Search Tool

A new version IgBLAST (1.15.0) is here_

BLAST finds regions of similarity b biological es. The program comp nucleotide or protein We've released a new version of IgBLAST witn four new improvements.
es to e datab and calculates the statistical significance. Learn more

Wed, 22 Jan 2020 16:00-00 EST More BLAST news...

W,

/

BLAST Genomes

Enter arganism comman name, scientific name, or tox id

Human Mouse Rat Microbes




Exemple d'interface du programme BlastP ()it m
(site NCBI)

&« c @ @ @ https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM =blastp&PAGE_TYPE=BlastSearc B 0% ses & % | | Q. NCBIblast o

NIH ) L5, Maticral Library of Medicine NCBI Nationsl Cemter for Biotecnnology Information

v
BLAST = blastp sufte

Standard Protein BLAST

mmmlmlml

ELAYTP programs search profein daisbasss using 2 proleln query mors..,
Enter Query Sequence
Enter scosssion numbsr(s), gifs). or FASTA ssquencafs) ) o Querpsubenge &4
— p
R Votre séquence sonde &
in
oL
O Porcoun... | Aucun fichiler sélectionns. (i) Tra
Joib Trs |
Erfier & descriptiee Sitle for your BLAST search \U}-

DNIun two or mors ssquences (&)

Choose Search Set
Databass

[ Hon-retundsnt protein s=quences () =

= [SIURE: Choix de la banque

SAATIS SIS e, Cineial o S Oy 20 2 tee il e smown | )

= ([ O O
Oiptiona Modals (WD) Mon-redundant RefSeq proting [We) UncuRuredienvironmental sample saguences

Program Selection

ugortnm
O Quilck BLASTR [Accelerated profein-proein BLAST)

@ bilassp {profein-prosein ELAST)
O PSHELAST (Posflon-Spechilc Reraled BLAST)
O PHIFELAST (Pamem HR Inkizted BLAST)

O DELTA-BLAST (Dwomain Enfanced Lookup Time Acsalerated BLAST)

Choose a BLAST aigorinm &.

C::BLAS.I_:jSearm tiatabass nr using Bizstp (protein-protsin BLAST)
S rasty o w mw e

£ At narmabnee




Les parametres « cachés »  (@)yabisiacs

(=) Algorithm parameters PAUL SABATIER it
General Parameters
Max target 100 +| Nombre de séquences cibles
SOANOICES Select the maximum number of aligned sequences to display &)
Short queries ¥ Automatically adjust parameters for short input sequences &
Expect threshold 110 o Seuil E-value
Word siza 3@  Taille des mots pour construire la liste des mots voisins
Max matches in a lo ©
query range :

Scoring Parameters

Matrix 'BLosuMe2 ¥| @ Choix de la matrice de substitution

Gep Conts Existence: 11 Extension: 1 | @ondération des gaps : ouverture et extension
Compositional 'Conditional compositional score matrix adjustment v | &

adjustments

Filters and Masking

Filter -) Low complexity regions &

Mask - Mask for lookup table only &
-J Mask lower case letters &



Exemple de recherche BlastP

BLAST °» biastp surte

bizstn bdastp bissts | thisstn | thisstx |

Standard Protein BLAST
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Enter Query Sequence

BLASTP programs search protsin databasss wsing 3 protein query mors..

Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) @l Clear Query subrange @l
>EcolAll . YRAP
MERLSPIAVLIS. 'ﬁ.ﬂ__ﬂbTC'EMVmTDme‘DmVEVH!RL!I From :
D I AR IV T A Y e LV e S ENAEL S ARAR ] TAMSVDEANEVYNEIRDEOPIGLG
;ﬁ%ﬂ;ﬂ};’g{:\aﬂ OLLTSDLVESSNVEVITENCEVFLMCLVTEREAKARADIASRVICSY .
[+]

Eriemis Parcowrr... | Aucun fichier sélectionné. g
Job Title [ p—

Erfer a descripthe '.EE‘DI:.OJ SLAST search @/I
Dﬁlign two or more sequences &)

Choose Search Set

Database [ Mon-redundant protein saquences (nr) “ h@;\ . /.
f— B : Banque nr : non redondante. Toutes les protéines
Options |A|pnabamena (taxid:Z8211) | ude .

Enter organtsm ¢ T o, or =t 1 w20 1o v will W ) M
- S AN non redondantes correspondant a la traduction

Dptiona l:l Models (XWXP) l:l MNon-redundant RefSaq prote

Program Selection

Algorithm
O Quick BLASTP {Accelerasted protein-protein BLAST)

@ blastp {protein-protein BLAST)

O PSI-BLAST (Position-Specific [terated BLAST)
O PHI-BLAST {Psttern Hit Initisted BLAST)

O DELTA-BLAST {Domain Enhanced Lookup Time Accelersted BLAST)

Cnoose 2 BLAST akgorinm Q)

rch datahase nr using Blastp [protein-protein BLAST)
ENoW results In 2 nEw window

@AI orithm parameters

General Parameje&rs.

o et . >

SEqQUENCEs g - »
Salect e madmuT numoer o igned sequances 1o dispiay ()

Short queries

Est s @

Max matches in a I:l @

QuUEry range b4
Scoring Parameters

Matrix BLOSUMEZ . | &)

Word size

F) l:l Unculturedienvironmentsl sample

NBRF

"des CDS de Genbank + PDB + SwissProt + PIR-

Recherche restreinte aux
alphaproteobacteria

Mote: Parameter values that differ from the default are highlighted in yellow and marked with # sign

Nombre de séquences cibles : 500 (nombre de

hits)
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Page de résultat BlastP rouiouse B

de Toulouse

BLAST " » blastp sulte » results for RID-38G2CGAS01R Home Recent Results Saved Strategles Help

Save search Search summary » © How to read this report? I BLAST HelpVideos  *O)Back to Traditional Results Page

I o Your search is limited to records that include: Alphabacteria (taxid-28211)

Job Title EcolA01YRAP Filter Results

RID 38G2CGAS0IR  Seorchexpires on02-01 21:57pm  Download All v (

Program BLASTP@  Citation v Organism  only top 20will appear [ exclude
Database o Seedetails v ‘ Type common name, binomial, taxid or group name

Query ID lcl|Query_4796 + Add organism

Description EcolADLYRAP Percent Identity Exalic Query Coverage

Molecule type  amino acid ‘ | © | ‘ | | © ‘ ‘ | o |

Query Length 191

Other reports Distance tree of results Multiple alignment MSAviewer @

: Graphic Summary Alignments Taxonomy

Sequences producing significant alignments Download ™ Manage Columns *~  Show e
selectall 371 sequences selected GenPept Graphics Distance tree of results  Multiple alignment
- Max | Total | Que E Per.

L Some | Sooes | Cavey |vabue | facne | Poo==0m
oemoticalhy-inducible protein OsmYy [Thalsssospira xismensnsis] 155 155 83% 5ed7 4BG0W FTCOI13TE1
17 137 6% 1e=38 3567% MBB2D5TD.1
BON domain-contsining protein [Rickettsisles bacterium] 22 123 9% Te-32 29.89% MEBSE:
107 W7 5% 1=26 35.32% WP 124735575 1
phospholipid-binding protein [Rhodospinllscese bacterium] 08 105 94%  BSed6 34.062% MBEDZ10S5.1
BOM domain-contsining protein [Alphaprotechacteris bacteriumi] 103 103 5% 2e-25 3368% NER40331.1
transport-zssocisted protein [Rickettsisles bactarium] 101 101 B7T%  Ze-Zd4 3T13% MEVIEERD 1
Unecharacterized protein in gshll Sregion [Candidatus Jidsibscter acanthamosba] 100 100 58% 1e=-23 33.51% KIED4S4T 1
100 100 0%  3e23 33.91% OYZIT431.1
BON domain-contsining protein [Candidatus Jidsibacter scanthamoebal SEE SBE BEM 4223 3E4TIL WP 032455847 1
BON domain-contsining protein [endosymbiont of Acanthamoebs sp. UWEE] 986 986 BO% 4223 488 WP (2BEITEED
Nd  hypothetical protein COV3S 02350 [Alphaproteobacteria bacterium CG11 big fil rev & 21 14 D 20 44 7] 967 867 2% 2e-22 3448% PIR3ZB44.1




Page de résultat : résumé graphique @) picenes

PAauL SABATIER st

e R o
£ hover to seethe title W ciick to show allgnments Show Conserved Domains AligNment Scores W= W20-50 []50- 50 [ 50- 200 W >=200 7]
271 sequences selected @ Putative conserved domains have been detected, click on the image below for detailed results.

CD search result summary

Distribution of the top 371 Blast Hits on 371 subject sequences




Page de résultat : alignement deux a deux (@)ssisvs o
Descriptions Graphic Summary Taxonomy

- - = N b
Alignmentview | Pairwise v | @ Download
371 sequences selected @
X Download v GenPept Graphics ¥ Mext < Descriptions
osmotlcally-Induclble protein OsmY [Thalassosplra xlamenensis]
Sequence ID: PTC01376.1 Length: 196 Mumber of Matches: 1
Range 1: 17 to 193 GenPept Graphics
Scors Expect  M=thed Id=ntitizs Pesitires Gaps
159 bits(403) S5e-47 Compositional matrix adjust. 87/179(49%) 116/179(64%) 2/179(1%)
Query 5 VLISALLLECVAR RV ETARVETERAATDPRSVETQUVDDETLEVEVHSALSEDEQIEEER €8
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