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    64     0  Q   Q      3.05 0.10        27   90  QQQQQQQQQQQQQQEEEEEQEEQQQEE

   136   341  Y   Y      8.00 2.00        27   80  YYYYYYYYYYYYYYWWWWWYWWYYYWW

   273   626  F   F      8.00 2.00        27   80  FFFFFFFMFFFFFFWWWWWFWWFFFWW



CMA = Correlated mutation analysis

velká -> malá
malá -> velká

plus -> minus
minus -> plus

Nahrazované aminokyseliny na mutovaných pozicích se často 
vzájemně fyzikálně nebo chemicky doplňují.



Multiple sequence alignment



CLUSTALW

- globální zarovnání všech párů (Needleman-Wunsch)
- shlukováním vytvoříme vodící strom
- budujeme mnohočetné zarovnání podle stromu od nejpodobnějších sekvencí



CMA

- SCA (Statistical Coupling Analysis)
- MI (Mutual Information)
- RCA (Residue Correlation Analysis)
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