TRAAM Alignements de séquences - Gilles ROSSI et Sébastien CHAZALON

Corrigé des activités « Alignement de séquences »
ACTIVITE 1 : BLAST et la Béte du Gévaudan... :

Rendre le travail sous forme d’un document word ou autre traitement de texte avec
saisies écrans justificatives.

Contexte :

En 1766 prés de Villefranche de Rouergue, une jeune fille a été dévorée par la
mystérieuse « béte du Gévaudan ». Quelle est la vraie nature de cette « béte » ?
Loup ? Chien fou ? Psychopathe tueur en série ? Loup-Garou ?...

Les restes de la jeune victime sont encore conservés comme reliques dans la crypte
de I'église. On a pu retrouver du sang séché sous ses ongles. Le laboratoire de la
police scientifique a été chargé d’analyser ce sang séché. L’analyse a permis
d’identifier et d’amplifier par PCR la séquence suivante :

CAGCTGGAGACCAAACTCTAGGATCTAGGTCACCCCCTTGGCAGCAGAGCTGATTTATGGTGCCCCTGACAGCCT
AATATCACCAAATTACCCCACACAATGGAGAGAGGCTGGGCTGCCTCCTGGCAGTCGCTAAAGGACGCTGAGCCT
GGGGCAGCCCTGCCGCCTTCTGATCCCAGACCTCCTTTGGGTCTGTGAGAGAGGGGGCTGGTGCAGACAGAGGCA
CACCCAGGCATGCCATCATCAACTGGGGGTATAAGTAGGAAGCCTTGGGGACAGCTCTGTACCCTGCACTCGGGA
GCCAGTAGCACTCGGACGACTACTTCCTGTCCCACAAGCTGCAACAGAGCCAGCCATGAATTGCAGACAGTTCTT
GTCCTCCCACTGCAGCCGTGACAGCTCTGGGGGTGGTGGGGGCAGCAAGATGTTCTCCTGCAACCGCAGCAGCTT
TTCAGGGGCTAGTGGAGGAGGGGGCCGATTCAGCTCTTCTAGGAGCTTCGGAGGGGGCAGCTCTGGGGCCTGTGG
GAGGGGAGGTGGTGGCAGTTTTGGCTCTAGCTACGGTGGAGGATCTGGGGGCGGTTTTAGTGCTGGTAGCTTTGG
GGGACATTCTAGGGGCTTCAGTGGTGGTTCTGGAGGAGGCTTTGGCGGTGGATTTGGAGGAGGCTTTGGGGGCTT
TAGTGGTGGTTCTGGAGGAGGCTTT

Questions :

1) Copier-coller cette séquence dans une fenétre de requéte de BLAST. Lancer une
requéte de recherche de séquence parmi les banques de données (nucleotide
collection nr nt) pour les séquences trés similaires (megablast).

» NCBU BLAST/ blastn suite Standard Nucleotide BLAST

blastn | blastp blastx tblastn tblastx

BLASTN p search using a nucle

Enter Query Sequence -
Enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) © Clear Query subrange &
CAGCTGGAGACCAAACTCTAGGATCTAGGTCACCCCCTTGGCAGCAGAGCTGATTTATGGTGCCCCT |
GAC From
AGCCTAATATCACCAAATTACCCCACAC TGGGCTGCCTCCTGGCAGTCGCTARA |
GGA
CGCTGAGCCTGGGGCAGCCCTCCCGCCTTCTGATCCCAGACCTCCTTIGGETC GAGAGK ‘K To
cTG
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Choose Search Set
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Optional ) Exclude
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2) Les quatre meilleurs alignements fournis par BLAST
correspondent a deux espéces différentes, un carnivore et un

primate. Indiquer ces espeéces.
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 Homo sapiens chromosome 17, clone RP13-415G19, complete sequence

Description

Canis familiaris keratin (KRT9) gene, complete cds
Canis lupus familiars keratin 8 (KRT9), mRNA

Homo sapiens FOSMID clone ABC12-46333900821 from 2 17,

Homo sapiens keratin 9 (KRT9), RefSeqGene on chromosome 17

Homo sapiens chromosome 17, clone RP11-156A24, complete sequence

Homo sapiens chromosome 17, clone CTD-3226014, complete sequence

PREDICTED: Ailur ja melanoleuca keratin, oskeletal 9-like (LOC100476730), mRNA

Pan troglodytes BAC clone CH251-417E19 from chromosome 17, complete sequence

Pan troglody 17 clone CH251-433E19, complete sequence

Carnivore= Canis familiaris (chien)
Primate = Homo sapiens (humain)

h

o
Max Total Query E Ident —
score score cover value
1293 1283 100% 0.0 100% AF000949.1

765 765 59% 0.0 100% NM 0010142851

427 427 84% 6e-116 80% AC2166922

427 427 84% 6Ge-116 80% NG 008300.1
427 427 84% 6e-116 80% AC130686.15
427 427 84% 6e-116 80% AC01934928

427 427 84% 6e-116 80% AC1 1

300 390 45% B8e-105 89% XM 002922160.1
383 383 85% 1e-102 79% AC1859863
377 377 85% 6e-101 78% AC254816.1

3) D’aprés le résultat d’alignement, identifier 'espéce a laquelle appartient
I’échantillon de sang (nom latin et nom commun). Justifier votre réponse. Conclure

sur la nature de la « béte ».

Comparaison des alignement pour la kératine du chien et celle de 'homme :

Canis familiaris keratin (KRTS) gene, complete cds
Sequence ID: gb|AF000949.1JAF000949 Length: 7135 Number of Matches: 1

Range 1: 1 to 700 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
1293 bits(700) 0.0 700/700(100%) 0/700(0%) Plus/Plus
Query 1 CAGC TCTAGGATCT ‘GATTTATGG 60
. LELLLLLLLEE T EEEEE LR EEE L EEE LT LT LLL
sbjct ACTC 60
Query C: 120
. EELLLLCEEELELEEELLEEEELLLL L EEEL LTI
sbjct 120
Query 121 180
. EEELUULELLELUEEELLEEELLL LT EELL LT ELLL LT
Sbjet 121 180
Query 181 CCTCCTTT TGG 240
sbjet 181 LU LU LU LLLLLLLLLLLLLLE UL LELLLLLLLL LU LU
Query 241 TCATCA TCT GGGA 300
. LELLLELLLLLLELELERELELEELEEEEELEEEEEEEE L EEE LT
Sbjct 241 TCATCA TCGGGA 300
Query 301 360
sbjct 301 LILLLLILLLL HHIIIHIIIIIIHIIIIIHHHHHIHHIHIHHHH 360
Query 361 T 420
. EECLULLCELLLLE L LT LT EELLLEEELL LTI LT
Sbjet 361 T 420
Query 421 C ACCGCA TT GATT 480
. FECLULLLTTLLU L ELEE T TLL DL TTELECETTTLL L TTELL LT TTL LT T
Sbjet 421 G ACCGCA! T T 480
Query 481 CAGCICT TCTGGGGC 540
. LELLLLLLELELLEELEEEEELEELEEEEEEEEEEEE L L LTETEEL L
Sbjct 481 CAGCTCTT T 540
Query 541 CA T 600
. FELLLTTLTTLTTLELEEEEELELEEEEEEEEEEEEEE LTI ITTELTT LT
Sbjct 541 Ci 'TCTAGCT TTTAGT 600
Query 601 GGGACAT T 660
. EELULLEEELULLELELELELTLLLE L TELL L EELLL LT TELLLE T
Sbjct 601 GGGACAT TTGGAGG 660
Query 661 TT
. FELLLLLCEELLUELLLELELTEEL L ETELLE LT
sbjct 661 TT
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Homo sapiens keratin 9 (KRT9), RefSeqGene on chromosome 17
Sequence ID: ref[NG_008300.1] Length: 13218 Number of Matches: 1

Range 1: 4722 to 5323 GenBank Graphics

Score Expect Identities Gaps Strand
427 bits(231) 6e-116 487/609(80%) 24/609(3%) Plus/Plus
Query 7
_ T IIIIIHIIIIIIHII LTI 7T
Sbjct 4722 'CCCTGTGGC: 4781
Query 67 TGACAGCCTAATATCACCAAATTACCCCACAC, 126
_ LT T TV RN
Sbjct 4782 'GCCCCCA 4841
Query 127  CAGT AGGA GeeT TCCT 186
_ T L LT T L LT
sbjct 4842 CAGTCACCAAAGGACG AGC TCCC 4901
N R NN TR AR
sSbjct 4902 I ‘ I ‘ II Fn"llll'ﬂ ll l TC 4959
Query 246 A 305
, LA T T
sbjct 4960 GGGACAGC 5019
Query 306 TATCATTCGG?CGTTTACTTCC ‘ ’l'r'w-"lhll'lr“-r~ | ‘ ‘ T | C 364
N L L e
Sbjct 5020 TAGCACTCCTATCACTGCTTCTCAACCCGTGAGCT--~AC-CAGCTGTGTCATGAGCTGC 5075
Query 365 AGACAGTTCT~~T~GTCCT~C~CCA~CTGCAGC~~C==~~GTGACAGCTCTGG~-~~GGGT 409
RN RN I
sbjct 5076 AGACAGTTCTCCTCGTCCTACT TGGGC 5135
Query 410 T 469
_ T
Sbjct 5136 AGCGGGGGCAGCATAAGGTCTTCCTACAGCCGCTTCAGCTCCTCAGGGGGCGGTGGAGGA 5195
Query 470 GGGGGCCGATTCAGCTCTTCTAGGAGCT TGGGGCC! 529
_ LT T T T T T O
Sbjct 5196 ,CCGATTCAGCTCTTCTAGTGGCTATGGTGGGGGAAGCTCTCGTGTCTGTGGGAGG 5255
Query 530 GGAGG® u“um.u.muum. TAGTGCT 589
_ CT LTI NN T T
Sbjct 5256 TT \CAGCTAC! 5315
Query 590 G(‘;T?TCTTT 598
Sbjct 5316 AGTAG-TTT 5323



TRAAM Alignements de séquences - Gilles ROSSI et Sébastien CHAZALON

100% d’identité pour la kératine de chien, 80% pour celle de 'homme. La béte est
vraisemblablement un Canis lupus familiaris ou un Canis lupus.

4) D’aprées la fiche Wikipedia correspondant a I'espéce identifier, proposer des
hypothéses sur l'identité de la béte du Gévaudan.

Fiche Canis lupus familiaris de Wikipedia :

Le chien (Canis lupus familiaris) est la sous-espece domestique de Canis lupus, un
mammifére de la famille des canidés qui comprend également le loup gris, ancétre
sauvage du chien, et le dingo, chien domestique redevenu sauvage.

Le chien est la premiere espece animale a avoir été domestiquée par I'Homme pour
l'usage de la chasse dans une société humaine paléolithique qui ne maitrise alors ni
l'agriculture ni I'élevage. La lignée du chien se différencie génétiquement de celle du
loup gris il y a environ 100 000 ans, et les plus anciens restes confirmés de chien
domestique sont vieux de 33 000 ans 2,3 soit plusieurs dizaines de milliers d'années
avant toute autre espece domestique connue.

=> la béte peut étre un loup ou un chien...
5) Afficher la fiche de renseignement NCBI de la séquence codante donnant le
meilleur score d’alignement. A partir de cette fiche et des liens qui lui sont associés,
déduire :
. le nom du géne auquel appartient cette séquence ;

Geéne de la Kératine, KRT9
. la protéine codée ;

La Kératine

. le rOle de cette protéine.

Extrait de la fiche « Kératine » de Wikipedia :

La kératine est une protéine, synthétisée et utilisée par de nombreux étres vivants
comme élément de structure, et également I'exemple-type de protéine fibreuse. C'est
le constituant principal des phanéres (poils, plumes, cornes, ongles, becs de
nombreux animaux) (...)

La kératine est insoluble, et sa présence dans I'épiderme de certains animaux,
notamment les mammiferes, leur garantit une peau imperméable. (...)

La molécule de kératine est hélicoidale et fibreuse ; elle s'enroule autour d'autres
molécules de kératine pour former des filaments intermédiaires. Ces protéines
contiennent un haut taux d'acides aminés a base de soufre, principalement la
cystéine, qui forment des ponts disulfure entre les molécules, conférant sa rigidité a
l'ensemble. {(...)

Chez I'étre humain, la kératine est fabriquée par les kératinocytes, cellules se
trouvant dans la couche profonde de I'épiderme.
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ACTIVITE 2 : construction d’un arbre phylogénétique a I’aide de I’algorithme
Clustalw2:

Rendre le travail sous forme d’un document word (ou autre traitement de texte) avec
saisies écrans justificatives. Penser a mettre son nom dans le nom du fichier afain de
le reconnaitre rapidement.

Problématique :

Un arbre phylogénétique est un arbre schématique ou dendogramme qui montre les
relations de parentés évolutive entre des groupes d'étres vivants. Chacun des
nceuds de l'arbre représente I'ancétre commun de ses descendants. Charles Darwin
fut un des premiers scientifiques a proposer une histoire des especes représentée
sous la forme d'un arbre. Cette histoire de I'Evolution des espéces a été confirmée et
affinée par les alignements de séquences. Les génes des ARN ribosomaux,
présents dans toutes les espéces ont été largement utilisés pour ces alignements,
mais d’autres séquences peuvent aussi étre utilisées.

On se propose de réaliser un arbre phylogénétique pour la protéine myoglobine a
partir d’'un alignement multiple de séquences réalisé par ClustalW2.

Questions :

1) Rechercher sur le portail NCBI, la fiche de référence « Genbank » de la
myoglobine des 7 espéces suivantes :

. homo sapiens (’homme)

. Iguana iguana (I'iguane)

. gallus gallus (le poulet)

. pongo abelii ('orang outang)

. danio rerio (le poisson zebre)

. rattus norvegicus (le rat)

. equus caballus (le cheval)

e Aller sur le site NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

» Sélectionner « Protein » dans le menu déroulant principal (en haut au centre)
* Requéte pour I’'hnomme : « myoglobin homo sapiens »

< o
<3 NCBI  Resources ¥ How To Sign in to NCBI
< N1 DI .
LY NCBl | Protein + | myoglobin homo sapiens m
National Center for
Biotechnology Information
NCBI Home Welcome to NCBI Popular Resources
Resource List (A-Z) The National Center for Bi hnol i d science and health by providing access to biomedical PubMed
All Resources and genomic information. Bookshelf
Chemicals & Bioassays About the NCBI | Mission | Organization | Research | NCBI News PubMed Central
Data & Software PubMed Health
s A ma RIAST
S NCBI  Resources @ How To @ Sign in to NCBI
Protein Protein + | myoglobin homo sapiens  Search |
Save search Advanced Help
Show additional filters Display Settings: () Summary, 20 per page, Sorted by Default order Send to: (V)  Filters: Manage Filters
Species o ) N
Animals Results: 1 to 20 of 75 Page 1 |of4 Next> Last>> | ind related data o
More ... _ ' ' Database: |_Select v
O myoglobin [Homo sapiens]
Genetic 1. 154 aa protein
compartments Accession: NP_976312.1 Gl: 44955888
Mitochondrion GenPept FASTA Graphics Related Sequences Identical Proteins
Search details =
Source n 0 . T I W
databases ) myoglobin [Homo sapiens myoglobin[All Fields] AND ("Homo
2. sapiens”[Organism] OR homo
DDBJ 154 aa protein sapiens[All Fields])
EMBL Accession: NP_976311.1  GI: 44955885
GenPept FASTA Graphics Related Sequences Identical Proteins
GenBank
PDB -
RefSeq O myoglobin [Homo sapiens] e
3. i See more...
UniProtKB / Swiss-Prot 154 aa protein
Accession: NP 005359.1 Gl: 4885477
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2) Pour chaque espéce, rechercher a I'aide du portail NCBI (Protein) la séquence au
format FASTA.

e Sélectionner « FASTA » sous le titre de la fiche Genbank.

Display Settings: () GenPept

myoglobin [Homo sapiens]
NCBI Reference Sequence: NP_9876312.1
FASTA Graphics

Go to: (v)

LOCUS NP_976312 154 aa linear PRI 26-JAN-2014

DEFINITION myoglobin [Homo sapiens].

ACCESSION NP_976312

VERSION NP_976312.1 (GI:44955888

DBSOURCE REFSEQ: accession NM 203378.1

KEYWORDS RefSeq.

SOURCE Homo sapiens (human)

ORGANISM Homo sapiens

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi;
Mammalia; Eutheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;
Catarrhini; Hominidae; Homo.

* Copier la séquence en acides aminés avec le nom de la séquence « >..... »

Display Settings: () FASTA

myoglobin [Homo sapiens]
NCBI Reference Sequence: NP_976312.1
GenPept  Graphics

>gi|44955888 |ref|NP_976312.1| myoglobin [Homo sapiens)
MCGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHLKSEDEMKASEDLKKHGATVL
TALGGILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFR
KDMASNYKELCGFQG

Ouvrir ClustalW2. Copier-coller cette séquence dans la fenétre de requéte de
Clustalw2.

Faire de méme pour les six autres séquences.

> [Homo sapiens]
MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHLKSEDEMKASEDLKKHGATVLTALG
GILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISECIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELG
FQG

> [Iguana iguana]
MGLSDQEWQKVIDIWGKVEPELPAHGQEVIIRLFQKHPETQEKFDKFKHLKSLDEMKSSEEIKKHGTTVLTALGKIL
KQKGHHDAELAPLAQSHATKHKIPVKYLEFICEVIVGVIAEKHSADFGSESQAAMRKALEVFRNDMASKYKEHGFQ
G
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>[Gallus gallus]
MGLSDQEWQQVLTIWGKVEADIAGHGHEVLMRLFHDHPETLDRFDKFKGLKTPDQMKGSEDLKKHGATVLTQLG
KILKQKGNHESELKPLAQTHATKHKIPVKYLEFISEVIIKVIAEKHAADFGADSQAAMKKALELFRNDMASKYKEFGF
QG

>[Pongo abelii]
MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPSHGQEVLIRLFKGHPETLEKFDKFKHLKSEDEMKASEDLKKHGATVLTALG
GILKKKGHHEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISESIIQVLQSKHPGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELG
FQG

> [Danio rerio]
MADHDLVLKCWGAVEADYAANGGEVLNRLFKEYPDTLKLFPKFSGISQGDLAGSPAVAAHGATVLKKLGELLKAK
GDHAALLKPLANTHANIHKVALNNFRLITEVLVKVMAEKAGLDAAGQGALRRVMDAVIGDIDGYYKEIGFAG

>[Rattus norvegicus]
MGLSDGEWQMVLNIWGKVEGDLAGHGQEVLISLFKAHPETLEKFDKFKNLKSEEEMKSSEDLKKHGCTVLTALG
TILKKKGQHAAEIQPLAQSHATKHKIPVKYLEFISEVIIQVLKKRYSGDFGADAQGAMSKALELFRNDIAAKYKELGF
QG

>[Equus caballus]
MGLSDGEWQQVLNVWGKVEADIAGHGQEVLIRLFTGHPETLEKFDKFKHLKTEAEMKASEDLKKHGTVVLTALG
GILKKKGHHEAELKPLAQSHATKHKIPIKYLEFISDAIIHVLHSKHPGDFGADAQGAMTKALELFRNDIAAKYKELGF
QG

3) Exécuter ClustalW2 sur les 7 séquences saisies (« SUBMIT »). Interpréter le
résultat de I'alignement multiple (demander un graphe avec les couleurs symboliques
des acides aminés).

Attention : pour que l'arbre phylogénétique soit facilement lisible, il ne faut garder
dans le nom de la séquence que le nom de I’espéce.

Results for job clustalw2-120140129-161941-0030-59604016-oy

LI hles  Result Summary | Guide Tree | Phylogenetic Tree | Submission Details

Download Alignment File ' Hide Colors Send to ClustalW2_Phylogeny

CLUSTAL 2.1 multiple sequence alignment

[Homo MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPGHGQEVLIRLFXGHPETLEXFDXFKHLKSEDEMKASE 60
[Pongo MGLSDGEWQLVLNVWGKVEADIPSHGQEVLIRLFXGHPETLEXFDXFKHLKSEDEMKASE 60
[Equus MGLSDGEWQQVLNVWGKVEADIAGHGQEVLIRLFTGHPETLEXFDXFKHLKTEAEMKASE 60
[Rattus MGLSDGEWQMVLNIWGKVEGDLAGHGQEVLISLFXAHPETLEXFDXFXNLKSEEEMKSSE 60
[Iguana MGLSDQEWQKVIDIWGKVEPELPAHGQEVIIRLFQXHPETQEXFDXFXHLKSLDEMKSSE 60
[Gallus MGLSDQEWQQVLTIWGKVEADIAGHGHEVLMRLFHDHPETLDRFDXFXGLKTPDQMKGSE 60
[Danio ~~MADH-~DLVLKCWGAVEADYAANGGEVLNRLFXEYPDTLXLFPXKFSGIS~QGDLAGSP 55
sk s ks KW WR s sk Kk KN shak * Ww, s ss
[Homo DLKKHGATVLTALGGILKKKGHEEAEIKPLAQSHATKHKIPVXYLEFISECIIQVLOSKH 120
[Pongo DLKKHGATVLTALGGILKKKGHEEAEIKPLAQSHATKHKIPVKYLEFISESIIQVLQSKH 120
[Equus DLKKHGTVVLTALGGILKKKGHEEAELKPLAQSHATKHKIPIKYLEFISDAIIHVLHSKH 120
[Rattus DLKKHGCTVLTALGTILKKKGQHEAAEIQPLAQSHATKHXIPVXYLEFISEVIIQVLKKRY 120
[Iguana EIKKHGTTVLTALGKILKQKGHEDAELAPLAQSHATKHKIPVKYLEFICEVIVGVIAEKH 120
[Gallus DLKKHGATVLTQLGKILKQKGNEESELKPLAQTHATKHKIPVXYLEFISEVIIKVIAEKH 120
[Danio AVAAHGATVLKKLGELLKAKGDHAALLKPLANTHANIHXKVALNNFRLITEVLVKVMAEKA 115
. kx % Wh skk WR K s s WRWsekW_ Whs_ss s_sN 3 ss ks s
[Homo PGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELGFQG 154
[Pongo PGDFGADAQGAMNKALELFRKDMASNYKELGFQG 154
[Equus PGDFGADAQGAMTKALELFRNDIAAKYKELGFQG 154
[Rattus SGDFGADAQGAMSKALELFRNDIAAKYKELGFQG 154
[Iguana SADFGSESQAAMRKALEVFRNDMASKYKEHGFQG 154
[Gallus AADFGADSQAAMKKALELFRNDMASKYKEFGFQG 154
[Danio G-~LDAAGQGALRRVMDAVIGDIDGYYKEIGFAG 147
s.s R ks s_ss *e wAE RN W

La myoglobine contient 154 aa sauf pour le poisson (147).
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Certains aa sont conservés chez toutes les espéces, ils sont marqués par une *.

Parmi les aa modifiés le code couleur permet de montrer que certains aa sont
substitués par un aa présentant des propriétés voisines (ex : aa apolaires en rouge) ;
d’autres sont remplacés par un aa avec d’autres propriétés (couleur différente).

5) Demander la réalisation de I'arbre phylogénétique correspondant. Interpréter cet
arbre en le comparant a I'arbre phylogénétique des vertébrés construit a partir des
seuls criteres anatomiques (a télécharger).

Phylogram
Branch length: ® Cladogram O Real

[Homo 0.00455
{ [Pongo 0.00844
[Equus 0.06664
[Rattus 0.09529
[Iguana 0.14325

[Gallus 0.10087
[Danio 0.44335

La place de I'Homme dans I'arbre phylogénétique des vertébrés

MAMMIFERES

AMNIOTES

TETRAPODES

SARCOPTERYGIENS

OSTEICHTHENS

GNASTHOSTOMES

VERTEBRES

EUCARYOTES

ETRES VIVANTS

L’arbre établi par alignement de séquence de la protéine Myoglobine correspond a
celui établi par les critéres anatomiques.

Par ordre de proximité évolutive décroissante :
Homme, Orang-Outang, Cheval, Rat, Iguane, Poulet, Poisson.
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