Cap 8

Practical Aspects of Multiple Sequence Alignment

Notas importantes:

· El alineamiento múltiple involucra a varias secuencias simultáneamente.

· Los métodos de alineamiento múltiple generalmente se basan en los algoritmos de alineamiento progresivo.

· En el programa CLUSTALW, la introducción de gaps durante los procesos de alineamiento múltiple se realizan considerando los posibles loops, usualmente ubicados en los extremos de las estructuras tipo alfa hélice y hojas beta.

· Existen muchos otros métodos y programas de alineamiento (MultAlin, ProfilsScan, Macaw, etc.), y se puede verificar que cada uno de ellos puede dar diferentes resultados. Esto no implica que un método sea mejor que otro. El usuario debe optar cuidadosamente por una técnica particular, haciendo los ajustes finales de alineamiento probablemente a mano.

Preguntas de discusión:

1. Qué se entiende por ‘alineamiento progresivo’?

2. Describa brevemente los pasos más importantes empleados en el programa CLUSTALW durante alineamientos por métodos progresivos.

Uso del servidor ClustalW (versión 1.81) del EMBL

Pueden encontrar mayor información en los links que he puesto en la página web del curso.

(1) El servidor ClustalW del EMBL se encuentra localizado en la siguiente URL:

http://www.ebi.ac.uk/clustalw/

(2) Deben ingresar la dirección de correo electrónico para recibir el resultado del alineamiento

(3) Deben ingresar las secuencias de aminoácidos que desean alinear, en alguno de los formatos aceptados. Por ejemplo se puede usar el formato FASTA y submitir estas secuencias FOSB de humano y de ratón:

>FOSB_HUMAN P53539 homo sapiens (human). fosb protein 

MFQAFPGDYDSGSRCSSSPSAESQYLSSVDSFGSPPTAAASQECAGLGEMPGSFVPTVTA

ITTSQDLQWLVQPTLISSMAQSQGQPLASQPPVVDPYDMPGTSYSTPGMSGYSSGGASGS

GGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT

DRLQAETDQLEEEKAELESEIAELQKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD

LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSQDAPPNLTASLFTHSEVQVLGDPFPVVNPSY

TSSFVLTCPEVSAFAGAQRTSGSDQPSDPLNSPSLLAL

>FOSB_MOUSE P13346 mus musculus (mouse). fosb protein. 

MFQAFPGDYDSGSRCSSSPSAESQYLSSVDSFGSPPTAAASQECAGLGEMPGSFVPTVTA

ITTSQDLQWLVQPTLISSMAQSQGQPLASQPPAVDPYDMPGTSYSTPGLSAYSTGGASGS

GGPSTSTTTSGPVSARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT

DRLQAETDQLEEEKAELESEIAELQKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD

LPGSTSAKEDGFGWLLPPPPPPPLPFQSSRDAPPNLTASLFTHSEVQVLGDPFPVVSPSY

TSSFVLTCPEVSAFAGAQRTSGSEQPSDPLNSPSLLAL

(4) Solo se hace un copy & paste de la secuencia anterior

(5) Los resultados aparecen también en el browser así como en el email, y un ejemplo típico de estos  es el siguiente:

 CLUSTAL W (1.81) Multiple Sequence Alignments

Sequence format is Pearson

Sequence 1: FOSB_HUMAN      338 aa

Sequence 2: FOSB_MOUSE      338 aa

Start of Pairwise alignments

Aligning...

Sequences (1:2) Aligned. Score:  95

Guide tree        file created:   [/net/nfs0/vol1/production/w3nobody/tmp/881642.57609-386179.dnd]

Start of Multiple Alignment

There are 1 groups

Aligning...

Group 1: Sequences:   2      Score:7194

Alignment Score 2031

CLUSTAL-Alignment file created  [/net/nfs0/vol1/production/w3nobody/tmp/881642.57609-386179.aln]

Your Multiple Sequence Alignment:

881642.57609-386179.aln 



CLUSTAL W (1.81) multiple sequence alignment

FOSB_HUMAN      MFQAFPGDYDSGSRCSSSPSAESQYLSSVDSFGSPPTAAASQECAGLGEMPGSFVPTVTA 60

FOSB_MOUSE      MFQAFPGDYDSGSRCSSSPSAESQYLSSVDSFGSPPTAAASQECAGLGEMPGSFVPTVTA 60

                ************************************************************

FOSB_HUMAN      ITTSQDLQWLVQPTLISSMAQSQGQPLASQPPVVDPYDMPGTSYSTPGMSGYSSGGASGS 120

FOSB_MOUSE      ITTSQDLQWLVQPTLISSMAQSQGQPLASQPPAVDPYDMPGTSYSTPGLSAYSTGGASGS 120

                ********************************.***************:*.**:******

FOSB_HUMAN      GGPSTSGTTSGPGPARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT 180

FOSB_MOUSE      GGPSTSTTTSGPVSARPARARPRRPREETLTPEEEEKRRVRRERNKLAAAKCRNRRRELT 180

                ****** ***** .**********************************************

FOSB_HUMAN      DRLQAETDQLEEEKAELESEIAELQKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD 240

FOSB_MOUSE      DRLQAETDQLEEEKAELESEIAELQKEKERLEFVLVAHKPGCKIPYEEGPGPGPLAEVRD 240

                ************************************************************

FOSB_HUMAN      LPGSAPAKEDGFSWLLPPPPPPPLPFQTSQDAPPNLTASLFTHSEVQVLGDPFPVVNPSY 300

FOSB_MOUSE      LPGSTSAKEDGFGWLLPPPPPPPLPFQSSRDAPPNLTASLFTHSEVQVLGDPFPVVSPSY 300

                ****:.******.**************:*:**************************.***

FOSB_HUMAN      TSSFVLTCPEVSAFAGAQRTSGSDQPSDPLNSPSLLAL 338

FOSB_MOUSE      TSSFVLTCPEVSAFAGAQRTSGSEQPSDPLNSPSLLAL 338

                ***********************:**************



Your guide tree:

881642.57609-386179.dnd 

(FOSB_HUMAN:0.02071,FOSB_MOUSE:0.02071);

