1100

ComD

I:Saum 01 AGRC
Sepid01.AADDE236. 1

SgorAQ1.COMD @
SesnA01.COMD @
SpneAd.COMD @
EmiA01. COMD @
SorsA0L.COMD @
SequAli ACGE28551 @
Spned0l HK1Z @
Sm tAQ1 SPIH @
SubsAD! CAR412201 @
StdpACDT BAHE1012.1 @
082 StheAD 1 AEJEETSSE T @
Sm A 0.COMD
Sgeld0i.compDz @
SgelA01.COMDT @
SgsiAD1.COMD @
SeslA01 HKOS @
Subs401.CARSZ5EE. 10

0.89 SproA0t AAK333211 @

Lsiovai.FasC @
SequADTFASC @
SearADTAEFIE142.1 @
SeafAQ1.CCESEI 9. 1@
SubeAQ1.CAR435T5.1 @
| SubeA01.CAR4ISTO1 @
SpsrADi.AEF26145.1 @
0.5] SpyoA0T. AAKS3320.1 @
- SdyAD1FASE @
SsqUADTFASE @
S=alA01.CCEIEIS2.1 @

K]

023

® miiz

@ pyogenic

o =slivanus
m utsnz

@ boviz

HIC1
HICT
HICT
HIC1
HK2
HEZ
HICT
HE2
HICT
HK2
HIC1
HICT
HICT
HICT
HE2
HK2
HICT
HIC1

HKZa

HE B

HiZ3

HKA b

HKl 3

HKZ3

HKZe

HEKZb

HE e

HK13

HKZE

HK1a

HEZb

RR1

RR1
RR1

RR1

RR2

RR3

RR1

RR2

RR3

RR2

RR1® SHeAllABIEETIL

RR1
RR1

RR3

RR2

RRA1
RR1

RR1

RR2

RR1
RR2

RR1

RR1

RR2

ComE

Ssurd(d AG
Sepid01AACOS23T. ]

® SgorA0? COM
@ S=snA01.COM 1.00
@ SpreAl!.COM
@& SmitA0! COM

B Sors A0 COM

O SequAM ACGEZDED.

@ SpnsA0iRRY

& SmiAM SPIR

SmutA0{. COM
@ SubeAD1.CAR41213.
@ SgelA0i.COM

@ SgalAD1.FASA

@ SidyAD1FASA

@ SgslA01FASA

W EzalAti . RRD

® SubeADM FASA
® SoycADLAAK33322 1

L] SI‘dyADf.FASA?j
® SsguAliFASA— |
©  SpsrAtH AEF28142 1+

O S=ald0.CCEIETE.



Les séquences utilisées pour calculer les arbres, sont similaires, homologues, orthologues
et/ou paralogues ?

Quel est le role des séquences de Staphylococcus Saur et Sepi

Ou placez-vous le nceud ancestral ?

Nous avons distingué trois groupes de séquences (branches bleus, rouges et vertes).
Quelle est la distribution des especes dans les trois groupes ?

Quiel est le premier groupe qui émerge ?

Est-ce que sa composition en espéces était attendue ?

Les différents groupes renferment des séquences issues de génes orthologues et/ou
paralogues ?

Les relations évolutives entre séquences inter groupes sont de type orthologie ou
paralogie ?
Que pensez-vous de la localisation des séquences ComE et ComD de S. mutans ?

Identifiez-vous des transferts horizontaux ?

Nous avons annoté les sequences en fonction de leurs domaines fonctionnels (HK et RR)
et de leur appartenance a un systéme (un numéro). La reconstruction des systémes
repose sur la localisation des genes sur le chromosome. Nous faisons I’hypothése que les
génes proches appartiennent au méme systeme.

Vous pouvez utiliser cette information pour analyser I’évolution des partenaires de
chaqgue systeme. Qu’observez-vous ?



