Utilisation de TreeDyn

Charger et lancer le traitement de séquences

Visualiser et modifier I'aspect de I'arbre phylogénétique

1. Overview 2. Data & Settings |

Coller les séquences a
comparer :

- En premiere ligne,
aprés un signe > le titre
de la séquence

- Aux lignes suivantes, la

Name of the analysis (optional): I

Upload your set of sequences in FASTA, EMBL or NEXUS format from a file:
Parcourir...

Or paste it here (1oad example of sequences)

>Home_sapiens

MEVEAVCGGAGEVEAQDSDPAPAFSKAPGSAGHYELPWVEKYRPVKLNEIVGNEDTVSRLEVEAREGNVE séquence (une lettre
NIIIACPPGTCKTTS ILCLARALLCPALKDAMLELNASNDRGIDVVRNKIKMFAQQKVTLDRCREKIIIL . .
DEADSMTDGAQQALRRTMET Y SKTTRFALACNASDKI IEP IQSRCAVLRY TKLTDAQILTRLMNVIEKER symbolise un acide
VPYTDDGLEATIFTAQGDMROALNNLOSTF SGFGF INSENVFKVCDEPHPLLYKEMIQHCVNANIDEAYK aminé)

ILAHLWHLGYSPEDIIGNIFRVCKTFOMAEYLELEFTKEIGY THME TAEGVN S LLOMAGLLARTL.CQETMA | , ,
PVAS - En fin de séquence, un

Clear saut a la ligne pour faire
une séparation avec la
suivante

>hnopheles
PGAPKEAECKEESLPWIEKYRPQRFEEIVGNEETVARLGIFASQGNAPNITITAGPPGVGETTTILCLART
LLGPNFREAVLELNASNERGIDVVRSEIKMFAQCKVTLPRGRHEIVILDEADSMTEGAQQOALRRTMEIYS
NTTRFALACHNTSEKIIEPIQSRCAMLRFSKLSDAQVLAKVVEICQHENLSYDEDGLEATIVEFTAQGDMROA
LNNLOSTANGFGHISGANVFEVCDEPHPLLVODMLOHCVEGDI HEAYK TMSELWELGYAREDTIIGNVEFRY
CREMDMNEKLELYFIREIGETHMEKIVDGLNSLLOMSGLLARMCEASYEH i

NE

>Mimivirus
Maximum number of sequences is 200 for proteins and 200 for nucleic acids.
Maximum length of scquences is 2000 for proteins and 6000 for nucleic acids.

Effacer les séquences
s Names association

Use the Gblocks program to eliminate poorly aligned positions and divergent regions Lancer le traitement

= To receive the results by e-mail, enter your address(es): |

B Do not attach result files

Visualiser les étapes intermédiaires du traitement

‘ 1. Overview H 2. Data & Seftings H 3. Alignment H 4. Curation || 5. Phylogeny H 6. Tree Rendering |

1 2 3 4 5

Alignment results

Mimivirus tnSiPWiEKYRPvnIDDviiddniskgi " 1 : retour aux sequences
Schizosace Msnavsssvfgs --------------- knnsvayeLPWVEKYRP i vLDDIVGNEETIARL < .
Anopheles gapk egkkkSLPWiEKYRPqrfEe IVGNEETVARL a traiter
Homo_sapie HevgavcggagEuEaqdsdpapafskapgsaghyeLPWEKYRPVkLnEIWNE{iTVSRL .
Strongyloc ss£15i18LE rVEKYRP+sLsDvVGNEETVSRL 2 Allgnements entre
Miusrizoe niF1QdrenvhlITtGsPGVEKTs turliAKeLLCedmsqgyLEiNAaedRGyraistiT sequences, tenant
Schizosace %ViAKEGNMPh1vIaGmPGiGKTTSILCLAhALLGPaYKegVLELNASAERGIDVVRNRT 2
Anopheles giFAsqGNaPNIIL PGVCGKTTtILCLARiLLGPnFReAVLELNASNERGIDVVRsKI Compte deS eVentUelS
Homo_sapie eVFAREGNvENIIIAGPPCTCKTTSILCLARALLGPa 1 KDANL ELNASNARG IDVVRNKT A i A 2
strongyloc ©VFSREGNVPNVIIAGPPGTGKTTSILCLARt MLGas FKDAVLEMNASNERGIDVVRNKI decalages lies a des
Mimivirus ppFekE--viaanksKIT1LDEADiMTskeQydinnmikkigRkTkFiftCNdSsRITEd délétions/insertions
Schizosace KaFAQEKViLPpGREKIIILDEADSMT aGAQQALRRTMEIYSnTTRFALACNS nKIIEP 3 Sélection des
Anopheles KMFAQQRVTLPrGREKIvILDEADSMTGAQQALRRTMEIYSnTTRFALACN tSERIIER .
Homo_sapie KMFAQqRVTLPkGRHEKI ITLDEADSMTGAQQALRRTMET YSKTTRFALACNaSDRI TER a||gnements les plus
Strongyloc KMFAQKKVTLPkGREKI IILDEADSMTgaAQQANRRTMEV SKTTRFALACNaSDEIIER i t
ertinents

Mimivirus 108iCrILRfkKLTDe0IngyLskICvnERIpYDEGGLr t IcYisnGDMRksINALOkTa p i
Schizosacc IQSRCAILRYSrLTDqQVLGRLLNICKAEKVNYtdDGLaAL ImTAcGDMROAVNNLOSTv 4 Relations de
Anopheles IQSRCAMLR{SKLsDAQvLaKvVEICGhEn]sYDEDGLEAIVFTAQGDMROAINNLOSTa . L.
Homo_sapie TQSRCAVLRY tELTDAQTLERLMnviekERVpYtdDGLEAT TFTAQGDMROA 1 NNLOST £ parentes reconstituées
Strongyloc IQSRCAVLRYSrLsDSQILKRLLEICaaEnVdhaEDGLEATTYTAQGDMROAINNLGSTY 1 .

+ entre les sequences
Miemiaet fAPAlTA L1 TR ) TN Y AT ATTRCANITS LT A1 re £ P Tain £ £

Figure 1: Sequence alignment. 5 . Arbre phylogénéthue
o ; résultant des traitements

Similar residues are colored as the most conserved one m:qordmg 1o BLOSUMS2).
Average BLOSUMGZ score: [Maxi 300 NGNS Low: 05

| 1. Overview | | 2. Data & Setlings | ‘ 3. Alignment | | 4. Curation | | 5. Phylogeny ‘ | B. Tree chdonng—‘

Tree Rendering results
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Figure 1: Phylogenetic tree (the branch length is proportional to the number of substitutions per site}.

Dynamic Tree Edition

Tree manipulation @:

_E:.;j Reset to original tree 2

EI Reroot using mid-point rooting
EI Reroot (outgroup) 3

EI Swap subtrees

EI Add annotations using color |red 5

leafl

using color [blue i
branch
and assign the group name

EI Color

EI Flip subtree 4

4| Change leaf name (G

Display:
7 [ Branch annotation: © Branch support values © Branch length values

Legend at position |25 ,|sn umm'

Use color: [red E
Use color: |dimgray

[ Ignore branch length &

Leaves font: I'I'Ilm's ~| Inorml ~| Imj Updulll

Tree conformation: @ Rectangular O Radial

Image size: O Small @ Medium © Large O Extralarge 9

: Zone d'affichage de I'arbre phylogénétique issu des traitements

: Retourner a I'arbre initialement proposé

: Enraciner I'arbre sur une séquence (cliquer sur la séquence choisie)

: Réaliser une interversion entre deux séquences autour d'un noeud (cliquer sur
I'une des deux séquences)

5 : Ajouter du texte (cliquer dans l'image)

6 : Changer le titre référent a une séquence (cliquer sur le titre choisi)

7 : Afficher la légende des distances relatives entre séquences : référente a la
position des noeuds (« support ») ou aux longueurs des segments (« length »)

8 : Tenir compte ou non des longueurs de segments (proportionnelles aux nombre
d'acides aminés différant entre séquences)

9 : Modifier la dimension de I'arbre affiché




