0. Bekijk vooraf bijvoorbeeld de kennisclip over evo-devo:

https://www.youtube.com/watch?v=2RN1 sF5VKA&index=12&list=PLzugOrS2Z8o00ypVINuUxp5xelq
ATlhp3i

1. Ga naar NCBI http://www.ncbi.nlm.nih.gov

2. Geef aan dat je een eiwit “Protein” zoekt (bij pijltje in screenshot). We doen deze opdracht met
eiwitsequenties, omdat de DNA sequenties teveel van elkaar verschillen. Druk op enter (zonder dat je
tekst ingevoerd hebt, maar met je cursor in het zoekveld); je gaat dan meteen naar:
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/?term=

ef'éa = https:/www.nichi.nlm, nih.gov/
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3. Typ in “dIx” (de afkorting van distalless in de mens), meteen verschijnt al een juiste optie.
“Isoforms” zijn trouwens verschillende versies van het eiwit, afkomstig van hetzelfde gen
(bijvoorbeeld door alternative splicing). Voor onze doeleinden maakt het niet zoveel uit welke splice
vorm je neemt
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4. De eerste link is meteen een link naar een eiwitsequentie (Transcription factor DLX1 Homo
sapiens). Klik daarop. Als je helemaal naar onder scrolt, zie je de hele eiwitsequentie.

5. Een handige manier om met de sequenties te werken, is in FASTA-format. Klik op de link (rode pijl
in screenshot).

= transcription factor DLXI [... 5 single letter amino acid ger
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6. Copy-paste die sequentie in een leeg, simpel tekst-bestandje (bijvoorbeeld van Notepad. Word is
onhandig). Hou het fasta-format aan. Dat betekent: eerst een haak, dan de naam van je sequentie.
Dan een enter, gevolgd door de sequentie (kan DNA zijn, maar in dit geval dus een enkele-letter
aminozuursequentie). Geef de sequentie een handige naam. Als we uiteindelijk een stamboom gaan
maken, wordt vaak alleen het eerste gedeelte van de naam meegenomen. Als daar alleen maar
getalletjes staan, weet je niet meer wat wat was. Zet meteen in het eerste gedeelte dus “Mens” ofzo.
Bijvoorbeeld:

>NP_835221. 2 honeobox protein DLX-1 isoform 1 [ Honb sapi ens]

MTMT TMPESL NSPVSGKAVFMEFGPPNQQVSPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSASL AQSRL EDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQQTQYLALPERAELAASL GL TQTQVKI WFONKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGANAGSYI PSYTSWYPSAHQEAMQQPQLM

wordt:

>MensDi st al | ess

MTMT TMPESL NSPVSGKAVFNVEFGPPNQQVBPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPL GYP
YVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSASL AQSRL EDPGADSEKSTVWEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQQTQYLAL PERAEL AASL G TQTQVKI WFQNKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGGENAGSYI PSYTSWPSAHQEAMQQPQLM



7. Nu gaan we op zoek naar soortgelijke sequenties in andere dieren met BLAST. Ga naar :
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi. Copy-paste de menselijke sequentie in het query-veld.

Selecteer bij “Organism”(onder choose search set) “Chimpanzee” (je mag ook meteen “Pan
troglodytes" intypen). Anyway, taxon ID 9598. Verander verder niets en klik op “Blast” (links
onderaan).

A
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9. In het resultaat zie je bovenaan een schematische weergave van de BLAST-resultaten. De kleurtjes
geven de gelijkenis van de gevonden sequenties aan.
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10. Klik op de link naar de eiwitsequentie van de chimpansee (rode pijl in screenshot). Nu ga je
hetzelfde doen als voor de menselijke sequentie: ga naar fasta en copy de chimpansee-sequentie.
Plak die sequentie nu gewoon in dezelfde file als de menselijke sequentie, maar een regeltje eronder.
Dat ziet er dan zo uit:

>NP_835221. 2 honeobox protein DLX-1 isoform 1 [ Honb sapi ens]

MTMT TMPESL NSPVSGKAVFMEFGPPNQQVSPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSASL AQSRL EDPGADSEKSTVWVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQQTQYLALPERAEL AASL GL TQTQVKI WFONKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGGENAGSYI PSYTSWYPSAHQEAMQQPQLM

>XP_009442039. 1 homeobox protein DLX-1 [Pan trogl odytes]

MTMT TMPESL NSPVSGKAVFMEF GPPNQQVSPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSASLAQSRL EDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQQTQYLALPERAELAASLGL TQTQVKI WFONKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGANAGSYI PSYTSWYPSAHQEAMQQPQLM

Of, met handige namen:

>MensDi st al | ess

M MT TMPESL NSPVSGKAVFVEFGPPNQQVSPSPMSHGHY SVHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YVNSVSSHASSPY| SSVQSYPGSASL AQSRLEDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQOQTQYLAL PERAEL AASL GL TQTQVKI WFQNKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGGENAGSYI PSYTSWPSAHQEAMQQPQLM

>Chi npanseeDi st al | ess

MTMT TMPESLNSPVSCGKAVFMEFGPPNQQVSPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSASLAQSRL EDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQQTQYLALPERAEL AASLGL TQTQVKI WFONKRSKFKKL MKQGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSP
PVPPGANPNSSSGKGSGGENAGSYI PSYTSWYPSAHQEAMQQPQLM

11. Uiteindelijk willen we dus een hele lange Fasta-file, met de sequenties van Distalless uit heel veel
dieren. Laten we eerst maar eens dicht bij huis blijven en nog een zoogdier uitzoeken. Ik heb de koe
genomen (“cow”, Bos taurus), maar je kunt natuurlijk ook de muis nemen. Van typische modellen of
veelgebruikte organismen, zoals de muis en de koe zijn de genoomsequenties natuurlijk beter en
beter geannoteerd. Neem de menselijk sequentie (of die van de chimp), ga weer naar de blast pagina
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi en herhaal stap 7, maar kies nu “Cow” (Taxid 9913). En
herhaal het hele riedeltje. Plak de uiteindelijke eiwitsequentie van de koe weer in je fasta-file.

12. Zullen we meteen de zoogdieren maar verlaten? We gaan naar vogels, amfibieén en vissen. Zoek
de kipsequentie (“chicken” taxid 9031), de Xenopus-laevis (taxid 8355)sequentie. Pas op hier! In
Xenopus zit nog een ander gen: DIx-1 like. Dit is de eerste hit. Maar dit is vermoedelijk een kopie.
Hoewel die kopie als eerste BLAST-hit verschijnt, is deze sequentie nogal afwijkend en gooit de
uiteindelijke boom door elkaar. De tweede hit is hetzelfde. De beste hit is DII-1. Xenopus is sowieso
een beetje raar; voor Pax6 bijvoorbeeld heb ik hem er helemaal uit gelaten. En zoek de zebravis-
sequentie (taxid 7955). Plak ze allemaal (kip, koe, kikker, zebravis) in je fasta-file.

13. Hoe nu verder? Je kunt bij “Organism” ook in hele groepen zoeken, zoals “Amphibians”, of hele
groepen uitsluiten, zoals “chordates”. Laten we eerst binnen de deuterostomen blijven. Ik heb de
zeester Pisaster ochraceus genomen (taxid:7612). Het makkelijkst is om gewoon direct op dit
organisme te zoeken.VoorPax6 heb ik de zeester Acanthaster planci genomen (taxid:133434). Plak de
Pisaster ochraceus sequentie in je fasta-file (het eerste stukje van deze sequentie ontbreekt, maar
dat is niet erg).



14. Tja, en dan naar de protostomen. Voor de lophotrochozoa heb ik gekozen voor de annelide
Platynereis dumerilii (taxid:6359) en de mollusk (oester) Pinctada fucata (taxid:50426). Voor de
ecdysozoa heb ik het insect Drosophila melanogaster (taxid:7227) genomen. Bij Drosophila heb ik
isoform A gekozen, maar zoals gezegd zal het niets uitmaken als je isoform B neemt. Voor Pax6 heb ik
als oester Crassostrea gigas (taxid:29159) genomen. Door een duplicatie in insecten, heeft
Drosophila twee gelijkende genen: eyeless en Twin of eyeless. Het maakt voor de uiteindelijke boom
niet uit welke van de twee je neemt.

15. Zo, we hebben de tweezijdig symmetrische dieren (waarvan de meeste met pootjes) nu even grof
gesampled. Maar zouden radiaal symmetrische dieren ook distalless hebben? Kijk eens naar de kwal
Clytia hemisphaerica (taxid:252671) Neem de eerste hit en plak deze als laatste in je fasta file.

Voor Pax6, heb ik in de zeeanemoon Nematostella vectensis gekeken.

Voor de zekerheid nog even de unieke identifiers:

>NP_835221. 2 honeobox protein DLX-1 isoform 1 [ Honb sapi ens]
>XP_009442039. 1 homeobox protein DLX-1 [Pan trogl odytes]
>NP_001092487. 1 homeobox protein DLX-1 [Bos taurus]
>NP_001039307. 2 homeobox protein DLX-1 [ Gl lus gall us]
>NP_001090284. 1 homeobox protein DLL-1 [ Xenopus | aevi s]
>NP_571380.1 honeobox protein D xla [Danio rerio]

>ALHA3434.1 honmeodomain protein DI x, partial [Pisaster ochraceus]
>CAJ38799.1 distalless, Dix-1 [Platynereis dunerilii]

>ASY93124. 1 DLX [ Pinctada fucata]

>NP_523857.1 Distal -less, isoform A [Drosophila nmel anogaster]
>ACMB2726.1 DIl 1 distall ess honeodomain protein [Clytia hem sphaerica]l

Mijn fasta-file ziet er nu zo uit:

>Mens

MTMTI'TMPESL NSPVSGKAVFVEFGPPNQQVEPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAY SSASSFSRPL GYPYVNSVSSHASSPYI SSVQSYPGSA
SLAQSRLEDPGADSEKSTVWEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQLQALNRRFQQTQYLAL PERAELAASL GL TQTQVKI WFQNKRSKFKKLIVK
QGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSPPVPPGWPNSSSGKGSGGENAGSY! PSYTSWPSAHQEAMQOPQLM

>Chi npansee

MI'MT TMPESL NSPVSGKAVFMEFGPPNQQVEPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPL GYPYVNSVSSHASSPY1 SSVQSYPGSA
SLAQSRLEDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSL QL QALNRRFQQTQYLAL PERAEL AASL AL TQT QVKI WFQNKRSKFKKL VK
QGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSPPVPPGANPNSSSGKGSGENAGSY! PSYTSWYPSAHQEAMOQPQLM

>Koe

MI'MT TMPESLNSPVSGKAVFMEFGPPNQQVSPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDGAYSSASSFSRPL GYPYVNSVSSHASSPYI1 SSVQSYPGSA
SLTQSRLEDPGADSEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQLQALNRRFQQTQYLAL PERAEL AASL AL TQTQVKI WFQNKRSKFKKL IVK
QGGAAL EGSAL ANGRAL SAGSPPVPPGANPNSSSGKGSGGSAGSY! PSYTSWYPSAHQEAL QQPQLM

>Ki p

MI'MT TMPESLNSPVSGKAVFMEFGPPGCQRVEPSPMSHGHY SMHCL HSAGHSQPDSAYSTASSFSRPL GYPYVNSVSSHSGNPY! SSVQPYPNSS
GLAQPRLEETGAESEKSTVVEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQLQALNRRFQQTQYLAL PERAEL AASL AL TQTQVKI WFQNKRSKFKKL IVK
QGGAAL ESGAL SNGRAL SGGSPPVPAVWNT SSASGKASSGSAGT Y1 PSYTSWYPSAHQEAMQOQPQLM

>Ki kker

MMITMT TMVADGL EAQDSSKSAFMEF GQRRSHSQRSSPVMAAGHYPSL HCL HSGSHHHPOQHQHDTNYSGSNSYSRSLAAYPYMSHSQHSPYLQSCN
SNTTTQSRAEEPDQKTTVI ENGElI RFNGKGKKI RKPRTI YSSL QL QAL NHRFQQTQYLAL PERAEL AASL GVT QT QVKI WFONKRSKYKKLI K
QGNNPLEI DQLAGTVAL SPRSPAI PPVWADVSASKGVSIVAPNSYMPGY SHWY SSPHQDTMORSQWM

>Zeest er

GKKLRKPRTI YSSLQLQKLNHRFTKTQYLAL PERADL AASL GL TQTQVKI WFQNRRSKYKKI LKQHGSTPTSSTGSQDPEQDPPQSHTPASQQG
SLSPAPPPTSAPHPQGTPTMSGPSSTGEL GSACY SSQOHVPSHHHHHHHPHHQVPTDGSSTHSSPVPPWDYVGDI FTPPAVRSSSGTVDNNYPFH
QQHYQHHHYPWFGGQDGT SGAVBAQUHMLASAPSVDKTI LQLAKECDFLELKNAFHTNA

>Annel i de

MTI'LEKGYSM_NVAGSCGEGL GPDQDVSKSAFVEI QQQAVNASMNPYAI RGGYPGNAGQVEGFPGCQQTRGHI GYPFSMIPMGSHGT YNPTSYHHFS
APGYQT SAPSVTPPTSRESMYDL PNYYSSYDKLENKY! YRKGL FEDSPPNSDEKPSVDEL RVNGKGKKMRKPRT 1 YSSL QL QQLNKRFQRTQYL
ALPERAELAASL GL TQTQVKI WFONRRSKYKKL MKQNPG GGPGGAQNGPPMDQGGVEPPPTHTPTSTGQAPTPSPQGAQGPPPXNGQPNGP
HHGHAGAHGAGHGANPAT PSMVIGGPPPNSMSPPVSWGEAASDFQL KSEI NCSSNSTNSTPTPTHNT YMSQYPWYSQNPLAAQQOHSLLT



>Cest er

M_NVGSVEGVEQEMAGKSAFMEL QQSGEVPMGHPAYPMRSS Y QPPHHGGOHGESVF SNPQGRGPL AGYPFHWNAVSPTAYNPSSGHHFSMPPYQ
SPSPTRDDKSQVDEL RI NGKGKKMRKPRTI YSSL QL QQLNRRFQRTQYLAL PERAELAASL GLTQTQVKI WFQNRRSKAKKI MKQGGTPPGPNQ
QPPTPVTSPPANQQVIQPPSSPVQHSPPTSNTHAHT PHQQL PPNGL KMEAPEQUOHNL MVSPSSSASPEPENHWADHVEGMI SSHHAHASQPYVESM
PSMPPSSSMVPSGVPMSY YHSAWY SOPMVNQQSCLT

>Fruitvlieg

VDAPDAPHT PKYMDGGNTAASVTPA NI PGKSAFVEL QQHAAAGYGAE RSTYCQHFGPQGGERDSGFPSPRS
ALGYPFPPMHONSYSGYHL GSYAPPCASPPKDDFSI SDKCEDSGL RVNGKGKKMRKPRTI YSSLQLQQLN
RRFORTQYLALPERAELAASL GLTQTQVKI WFQNRRSKYKKMVKAAQGPGTNSGVIPL GGGGPNPGQHSPN
QVHSGGNNGGGSNSGSPSHYL PPGHSPTPSSTPVSEL SPEFPPTGL SPPTQAPWDQKPHW DHKPPPQMI
PQPPHPAAT L HPQT HHHNPPPOVIGGYVPQYWY QPETNPSL VTVWPAV

>Zebravi s

MTMVSTI PESLNSPVSGKSVFMEFGPPSQQVBPSSMIHGHY SMHCL HSSGHPQHDSAYSPAPSFPRSLPYP
YVNSVGSHSSSPYL STVQT YPNNSAL AQTRLEDPAPESEKNTVWEGGEVRFNGKGKKI RKPRTI YSSLQL
QALNRRFQOTQYLAL PERAELAASL GLTQT QVKI WFONKRSKFKKL MKQGGGTI DTNALANGRGLSTGSP
SVAPWWTTATVKTSTPTSYI PSYTSWPTAHQDTMAQPQLM

>Kwal

M EMKVEPHQQAVL SQQVPNVSSFL PPSKAPEAYRPLNYTPTSFVTNFKEMSQQ DSNNNNNNNNNPHES
EGKFSPRPATQF SPMGEDL RSHPSTQDTHPFKTFDDSKSFL NNNTPNGSMPEQDSI SSSLQSFHSSGLPTS
YTSSYNNNSMJTTLSSPSSI TSNVBRSFSSSSYVKQESDEEDEGDL TQSKNGKGGEKL PRKPRTI FTSQQL
RELNRAFERTHYLSLPERAELAHALGLTQTQ Kl WFONKRSKFKKI | KANGGQVPPPSSLVSGANPGLWP
SGYGEKSFGGEPPMPHL SPFSPPPSSHSSVPGDSWYYRMISAGGY GSHETMFPYGGT SGTDVRT TRPNFSY
HM

16. Zo, we hebben wat we nodig hebben. Nu gaan we een alignment en stamboom maken. Ga
daarvoor naar https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/. De hele fastafile kan daar zo, met alle
sequenties tegelijk, in het input venster gecopy-paste worden (rode pijl in screenshot hieronder).

[ hitps/ /v ebiacuk/Toois/mas/clustalo, O = @ Europeen Bioinfor... € ” 25 NCBI Blast:Protein Seque...

- = homeadomain protein D... ‘ = distal-less homeobox 1 [... | Results < ¢

File Edit View Favorites Tools Help
% @FConvert + [ Select

# EMBL-EBI Services Research Training Industry About us Q,

Clustal Omega

Input form Web services Help & Documentation Bioinformatics Tools FAQ ‘

Tools > Multiple Sequence Alignment > Clustal Omega

Multiple Sequence Alignment

Clustal Omega is a new multiple sequence alignment program that uses seeded guide trees and HMM profile-profile technigues
or more sequences. For the alignment of two sequences please instead use our pairwise sequence alignment tools.

Important note: This tool can align up to 4000 sequences or a maximum file size of 4 MB.
STEP 1 - Enter your input sequences

Enter or paste a set of
PROTEIN

seqguences in any supported format:

=Mens
MTMTTMPESLNSPVSGKAVFMEFGPPNQQMSPSPMSHGHYSMHCLHSAGHSQPDGAYSSASSFSRPLGYP
YYNSVSSHASSPYISSVQSYPGSASLAQSRLEDPGADSEKSTVWEGGEVRFNGKGKKIRKPRTIYSSLAQL
QALNRRFQQTQYLALPERAELAASLGLTQTQVKIWFQNKRSKFKKLMKQGGAALEGSALANGRALSAGSP
PVYPPGWNPNSSSGKGSGGNAGSYIPSYTSWYPSAHQEAMQQPQLM

=Chimpansee
CAATAATTAADCCL AMCON/C O AN AL CODDMONAMOCDCDAC LI LIVORALLCL LIC A LIC cacorenoliovn

Qr, upload a file: Browse. . Use a example sequenc

17. Druk op “submit” en wacht even. Bekijk het alignment. Striking toch, dat je zoveel gelijkenis met
een kwal vertoont?



18. Klik op phylogenetic tree (rode pijl) en bekijk de stamboom.

% hemeodomain protein D... :3 distal-less homeobox1 [... Results

Q@| https://www.ebi.ac.uk/Tools/services/web/tool O = @& European Bioinfor... C ” = MNCBI Blast:Protein Seque...
File Edit View Favorites Tools Help
% EfjConvert ~ [ Select

# EMBL-EBI Services Research Training Industry About us Q

Clustal Omega

Input form ‘ Web services Help & Documentation Bicinformatics Tools FAQ

Tools = Multiple Sequence Alignment = Clustal Omega

Results for job clustalo-120190109-142418-0795-79569343-p1m

m Result Summary | Phylogenetic Tree  Submission Details
Download Alignment File | Show Colors || Vi esult with Jalview  Send to Simple Phylogeny | Send to MView

CLUSTAL ©(1.2.4) multiple seguence alignme

Ewal MIEMEMSPHOOAVLSQOVPNMSSFLPPSEAPEAYRPLNYTPTSEVINFEEMSQQIDSNNN al
Zeester = = 0—oo oo oo —————— a

Fruitvlieg ~MDAPDAPHTPEYMDGGN--—-—-TA-——ASVIPG-———-—— INIPGKSAFVELQQHARAG—— 44
Kikker = - MMTMTTMADGLEA-—--QDSSKSAFMEFGQQQSHS—— 31
Zebravis = 0 ——————————————————————— MIMSTIPESLNS-——--PVSGESVFMEFGFPS00——— 29

19. Als je op “Real” klikt, geven de lengtes van de lijnen de genetische afstand weer.

20. Helaas ziet de boom er niet altijd even mooi uit, terwijl de boom op zich wel goed is. Bij Pax6
bijvoorbeeld, lijkt de boom nergens op, maar hij is alleen verkeerd geworteld. Verder is ie bijna
perfect! Met de MEGA software kunnen we dit soort dingen aanpassen. Ga naar
https://www.megasoftware.net/ en installeer het programma op je computer. Om de tree-file
met MEGA te openen, heb je alleen de “Tree data” nodig. Die staat onder je stamboom van
Clustal Omega (rode pijl hieronder). Die kun je zo in een tekst-file copy-pasten (bijvoorbeeld
Notepad). Sla de tekstfile op. Dit heet een “newick file”.

g@\ K 5~ @ EuropeanBioinfor.. O | | Resuls < Clustol Omega < .. * | I Course informatié

File Edit View Favorites Tools Help
X @Convert + Fiselect

Inputform | Webservices | Help & Documentation | Bioinformatics Tools FAQ ‘

‘ebravis U.10
Kip 0.05561

Mens 0
Chimpansee 0
Koe 0.00631
Fruitvlieg 0.29532
Annelide 0.26272
Oester 0.25887

Tree Data

{
Rwal:0.37164,
{

zeester:0.22611,

{
Rikker:0.21523,
{

Zebravis:0.10773,

{
Rip:0.05561,

10.05462)
:0.09040)
:0.04030)
10.01735,

{
Fruitvlieg:0.29532,
{

Znnelide:0.26272,




De enige informatie die de boom bevat staat in deze Newick file en is dus:

(
Kwal : 0. 37164,

(
Zeester: 0. 22611,

(
Ki kker: 0.21523,

(
Zebravi s: 0. 10773,

(
Ki p: 0. 05561
(

(

Mens: 0. 00000,

Chi npansee: 0. 00000)
: 0. 00545,
Koe: 0. 00631)

: 0. 04635)

: 0. 05462)

: 0. 09040)

: 0. 04030)

0. 01735,

(
Fruitvlieg:0.29532,

(
Annel i de: 0. 26272,
Qester: 0. 25887)

: 0. 02869)
:0.03671)

21. Open nu MEGA en klik op “User Tree” (rode pijl).

MEHdeuiIa!"'
File Analysis
< = . o
e " (2) (e t) () (&) (& " ih), O
ALIGN DATA MODELS  DISTANCE  DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION RATES CLOCKS

S
DIAGNOSE

en selecteer “Display Newick Trees”.

ol Miolectler Evelitionary
File Analysis Help

= £ -* )
W) () () (k) (7)) (£) (B) (%) (&) (1) (©) (*
ALIGN DATA MODELS DISTANCE DIVERSITY PHYLOGENY CLOCKS DIAGNOSE

InL.  Analyze User Tree by Maximum Likelihood

. Analyze User Tree by Least Squares
Analyze User Tree by Parsimony

ZEF

Find Gene Duplications

Edit/Draw Tree (Manually) e
5 Display Mewick Trees é

Open Tree Sessian

B




Denk eraan dat je even “All files” selecteert als je je bestand gewoon hebt opgeslagen als .txt en je je
file niet weergegeven ziet (rode pijl). Selecteer je file en open hem.

< I T o ra
®) () (T) (£ & o ) (X)) (@) |+
MODELS  DISTANGE  DIVERSITY PHYLOGENY[ = . e B e ————— @
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@ Creative Cloud Fi 1 cursus Bestandsmap 19-9-2018 14:10
& Downloads }! savedFiles Bestandsmap 19-9-2018 14:00
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& OneDrive € Netwerk
/8 Computer
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|| Documenten
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Dit is het resultaat. Ziet er een stuk beter uit, hoewel er wezenlijk niets veranderd is. Voor Pax6, moet
je hier dus op de zee-anemoon klikken. Meteen geweldig resultaat. Je kunt nog meer doen:

File Analysis Help

RONORORURCIRC =y ST
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CELIEEE
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)
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Uiteindelijk ziet mijn boom er na wat gesleutel zo uit:
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Je eigen bio-informatica-project!



