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Chimpansen dr manniskans ndrmaste slakting..
Foto: Pixabay

Biologer och forskare jdmfor organismers egenskaper (karaktdirer) for
att lista ut hur olika arter dr besldktade. Ju mer ndrbesldktade tvd
eller flera arter dr desto fler egenskaper har de gemensamt. Ddggdjur
har exempelvis gemensamt att de bdr pdls och foder levande ungar
som de diar med mjolk,

Historiskt sett har det varit mest vanligt att jamfora olika anatomiska karaktirer som ex-
empelvis benstukturer. Genom att analysera DNA-sekvenser kan man jimfora ett mycket
stort antal karaktirer, man jaimfor sekvenser av kvivebaserna A, C, G och T eller sekvenser
av aminosyror. Ju fler karaktirer man kan jaimfora desto troligare ir det att det slikttrad
som man far fram motsvarar det faktiska slaktskap som evolutionen gav upphov till ge-
nom artbildning.

Uppgift

Ta fram ett slikttrid for minniskan och nigra av hennes sliktingar. Den gen som du ska
utgd frin heter ATP6. Genen kodar for ett enzym som méijliggér nedbrytningen av ATP
till ADP, vilket frigor energi. Anvind databasen GenBank for att hitta genens sekvens hos
alla de arter du vill jamfora. Anvind direfter ett online-program som kan rita upp slikt-
tridet genom att jamfora sekvenserna.

Ta fram DNA-sekvenser

1. Leta reda p4 de latinska namnen pa de djur organismer vill jimfora, ca 12 stycken ir
lagom. (Wikipedia ir bra att soka pa for denna uppgift) Exempel:

Minniska Homo sapiens
Mus Mus musculus
Ko Bos taurus
Kyckling Gallus gallus

2. Oppna sidan fér Genbank: http://www.ncbi.nlm.nih.gov.

3. Vilj "Gene” i rullgardinen hogst upp pa sidan. Anvind sokrutan och sok pé atp6 och
ett djur du valt t. ex. "atp6 homo sapiens” och tryck "Search”.
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Om du far upp flera alternativ f6r "mitochondrially encoded ATP synthase 6” fér samma
art vilj en du vill fortsitta med genom att klicka pa linken till vinster om namnet. Se bild
nedan. Vilj samma gen for alla arter.

Finc
Tabular ~ 20 per page ~ Sort by Relevance
GENE
- . ) ATP6 — ATP synthase FO subunit 6
P3 bilden finns lankar till samma gen
fran Homo sapiens (human), Homo Homo sapiens (human)
. . Also known as: ATPase6, MTATPG
sapiens neanderthalensis (Neander
tal h H . Deni GenelD: 4508
a) O.C omo ,Sa,plensl ssp Lenisova RefSeq proteins (1) PubMed (86)
(Denisova hominin). Pilen markerar
ldinken till genen f6r Homo sapiens Genome Browser Download
(human). clea
RefSeq Sequences
Description
[ MT-ATP6 mitochondrially encoded ATP synthase 6 [Home sapiens (human)]
ID: 4508
[J ATPS ATP synthase FO subunit 6 [Homo sapiens neanderthalensis (Neandertal)]
ID: 6775074
(] ATP8 ATP synthase FO subunit 6 [Homo sapiens subsp. 'Denisova’ (Denisova
ID: 8923188 hominin)]
[ ATP® ATP synthase FO subunit 6 [Diplogonoporus grandis (diplogonadic human
ID: 12079806 tapeworm)]

4. Scrolla ner till den rubrik som heter: NCBI Reference Sequences (RefSeq), mRNA &
Protein(s) dir det finns en lank till sekvensen. Klicka dir.

- NCBI Reference Sequences (RefSeq)

=l Genome Annotation

The following sections contain reference sequences that belong to a specific genome build. Explain

eference assembly

NC_012920.1 Reference assembly

Range | 8527..9207
Download GenBank, FASTA, Sequence Viewer (Graphics;

1. YP_003024031.1 ATP synthase F0 subunit 6 (mitochondrion) [Homo sapiens]
See identical proteins and their annotated locations for YP_003024031.1
Status: PROVISIONAL

UniProtKB/Swiss-Prot  P00846
UniProtKB/TrEMBL = QOZFE3

Nationellt resurscentrum for biologi och bioteknik * Ovning frin 2018, reviderad 2020 « Far fritt kopieras i icke-kommersiellt syfte om kallan anges * wwwi.bioresurs.uu.se



Nationellt resurscentrum fér
biologi och bioteknik

5. Nu kommer du till en sida med litteraturuppgifter m.m. Scrolla ner lingst ner pa
sidan, dir du ser din sekvens i proteinform (aminosyrorna ir forkortade med en
bokstav). Gér om din proteinsekvens till gensekvensen istillet genom att klicka pa
GenelD-lanken som finns i avsnittet CDS (som stdr omedelbart ovanfor sjilva pro-
teinsekvensen).

cos 1..226
/gene="ATP6"
/gene_synonymX'ATPase6; MTATP6"
/coded_by="NC_EN2920.1:8527..9207"
/note="ATP synth¥\se 6; ATPase subunit 6"
/transl_table=2
/db_xref="GeneID:4508"

/db_xref="HGNC:HGNC:7414"
/db_xref="MIM:516060"
ORIGIN
1 mnenlfasfi aptilglpaa vl1iilfppll iptskylinn rlittqqwli kltskgmmtm
61 hntkgrtwsl mlvsliifia ttnllgllph sftpttglsm nlamaiplwa gtvimgfrsk
121 iknalahflp qgtptplipm lviietisll igpmalavrl tanitaghll mhligsatla
181 mstinlpstl iiftilillt ileiavaliq ayvftllvsl ylhdnt
!/

6. Scrolla ner p& den nya sidan till "Genomic regions, transcripts, and products” och vilj
FASTA (till hoger en liten bit ner pa sidan).

-~ Genomic regions, transcripts, and products z|[?

Go to referdyce sequence detailg

Genomic Sequence: \ NC _012920.1 Chromosome MT Reference GRCh38.p13 non-nuclear v |

Go to nucleotide: Graphics FASTA GenBank

e @ a I @ A == = A Tools ~ | & Tracks »+ ¥, Download ~ & 7 =
4  [8456 | 9500  [B550 | [8.600  |8656 | |8.708  |8.756 | 8808 8850 8,900  [8.956 | [SK |5.@50  |9166  |9156  |5,266 |26 |3
NCBI Homo sapiens Updated Annotation Release 109.20.. 2 x

YP_PA30248321 | - ]

ATPE
YP_pa209240311 S > > VP _ABE024631.1 > > >

7. Kopiera och spara sekvensen i ett nytt Word-dokument (se exemplet nedan). For-
enkla titelraden genom att enbart skriva in det svenska och latinska namnet. Skriv
inte in ndgon annan information i dokumentet (ligg heller inte till t.ex. en tom rad).

>Manniska Homo sapiens ATP6
ATGAACGAARATCTGTTCGCTTCATTCATTGCCCCCACAATCCTAGGCCTACCCGCCGCAGTACTGE
TTCTATTTCCCCCTCTATTGATCCCCACCTCCARATATCTCATCARCAACCGACTAATCACCACCCE
ATGACTAATCAAACTAACCTCAARACAAATGATAACCATACACAACACTARAGGACGAACCTGATC]
ATACTAGTATCCTTAATCATTTTTATTGCCACAACTAACCTCCTCGGACTCCTGCCTCACTCATTTE
8 G vidare till nista di h o6 CAACCACCCAACTATCTATAAACCTAGCCATGGCCATCCCCTTATGAGCGGGCACAGTGATTATAG
. a vidare till nasta djur och gOr | 1ccererAnGATTARARATGCCCTAGCCCACTTCTTACCACAAGGCACACCTACACCCCTTATCCE
en ny sokning. Upprepa detta |CTAGTTATIATCGARACCATCAGCCTACTCATTCARCCRATAGCCCTGGCCGTACGCCTARCCGCT]
. TTACTGCAGGCCACCTACTCATGCACCTAATTGGARGC GCCACCCTAGCARTATCAACCATTAACC]
tills du har samlat sekvensdata CTCTACACTTATCATCTTCACAATTCTAATTCTACTGACTATCCTAGAAATCGCTGTCGCCTTAAT
fran ca 12 olika arter. GCCTACGTTTTCACACTTCTAGTAAGCCTCTACCTGCACGACAACACATAA
>Chimpans Pan troglodytes ATP6
ATGAACGAARATCTATTCGCTTCATTCGCTGCCCCCACAATCCTAGGCTTACCCGCCGCAGTACTA]
TTCTATTCCCCCCTCTACTGGTCCCCACTTCTARACATCTCATCAACAACCGACTAATTACCACCCE
ATGACTAATTCAACTGACCTCAARACAAATAATAACTATACACAGCACTARAGGACGAACCTGATC]
ATACTAGTATCCTTAATCATTTTTATTACCACAACCAATCTTCTTGGGCTTCTACCCCACTCATTCE
CAACCACCCAACTATCTATAAACCTAGCCATGGCTATCCCCCTATGAGCAGGCGCAGTAGTCATAG
TCGCTTTAAGACTAARAAATGCCCTAGCCCACTTCTTACCGCAAGGCACACCTACACCCCTTATCCC
CTAGTTATCATCGARACTATTAGCCTACTCATTCAACCAATAGCCTTAGCCGTACGTCTAACCGCT]
TTACTGCAGGCCACCTACTCATGCACCTAATTGGARGCGCCACACTAGCATTATCAACTATCAATC]
CTATGCACTCATTATCTTCACAATTCTAATCCTACTGACTATTCTAGAGATCGCCGTCGCCTTAAT
GCCTACGTTTTTACACTTCTAGTGAGCCTCTACCTGCACGACAACACATAA
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Ldt datorn gdra ett slakttrad

Du ir nu klar for att 13ta ett datorprogram jimfora dessa sekvenser med varandra.

1. Gatill http://www.genome.jp/tools/clustalw/

2. Kopiera och klistra in alla DNA-sekvenser som du sparat i rutan. P3 "enter your se-
quences” klicka i DNA (se bild). Klicka sedan p& "Execute multiple alignment” under
rutan och vinta.

Multiple Sequence Alighment by CLUSTALW

ETE3 MAFFT CLUSTALW PRRN

Help
General Setting Parameters:

Output Format: | CLUSTAL v

Pairwise Alignment: ® FAST/APPROXIMATE () SLOW/ACCURATE

Enter your sequences (with labels) below (copy & paste): O PROTEIN DNA

Support Formats: FASTA (Pearson), NBRF/PIR, EMBL/Swiss Prot, GDE, CLUSTAL, and GCG/MSF
>Manniska Homo sapiens ATP6
ATGAACGAAAATCTGTTCGCTTCATTCATTGCCCCCACAATCCTAGGCCTACCCGCCGE
AGTACTGATCA
TTCTATTTCCCCCTCTATTGATCCCCACCTCCAAATATCTCATCAACAACCGACTAATC ™
ACCACCCAACA A

Or give the file name containing your query
Choose File [No file chosen

| Execute Multiple Alignment H Reset |

CLUSTALW Result

[clustalw.aln][clustalN.dnd][readme]
‘ Select tree menu V| Exec

3. Programmet undersoker den parvisa likheten mellan de olika sekvenser som du matat
in. Efter en stund skapas en sida med namnet "CLUSTALW RESULT”. Du ser ett
fonster ”Select tree menu”. Klicka pa "Exec” till hoger direke for att fa fram ett slaketrad
(det finns flera varianter att vilja pd i meyn, vi gir inte in pa skillnaderna hir).

4. Spara dina trid pa datorn.

Analysera ditt slakttrad

Dags att analysera vad du fitt fram! Verkar ditt slikttrad logiskt? Ar det nigot slaktskap
som ir ovintat eller som inte verkar stimma?

Tradet dr byggt utifrén sekvenser for bara en gen, ATP6. Hur péverkar det dina slutsatser
om sliktskapet mellan de arter du studerat? Hur siker kan du vara pa att det stimmer?

Hur kan man g vidare for att prova det slikttrad som du fatt fram?

Efter att ha provat en 6vning om bioinformatik, vad tinker du om det hir sittet att arbeta
med biologiska data?

Tips!

Las artikeln Likhet pd DNA-niva i Bi-lagan nr 2 2018

Titta pa YouTube-klippet Are We Really 99% Chimp?
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