Commentaire sur l’alignement multiple. 

Utilisation de ClustalW


Le profil des similitudes montre un degré global de conservation entre les séquences relativement élevé puisque l’on oscille entre 50 et 100% sauf aux extrémités de l’alignement. Cette divergence est due entre autre à la différence de taille des séquences. Quelques régions se dégagent avec un fort taux de conservation (majorité de 100%). On retrouve par exemple la signature des glycosyl hydrolases déjà mises en évidence par la recherche de motifs. 

