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‘o000 [ brosophila_CO1.fasta
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| ——p bD_hydei_FK99
> -@E § J I D TCGCGACAATGGTTATTTTCAACAAATCACAAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTCGGAGCTTGAGCGGGAATAGTGGGAACATCATTAAGTATTCTAATCCGAGCTGAACTGGGTCATCCTGGTGCTTTAATTGGAGACGACCAAATTTATAATGTAATCGTCACTG
CACATGCTTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTGATACCTATTATAATCGGTGGGTTTGGAAATTGATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGCTCCTGATATAGCTTTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCTGCTTTATCACTTTTATTAGTAAGAAGTAT
AGTTGAAAACGGAGCTGGGACAGGGTGAACTGTTTACCCACCTCTATCATCAGGAATCGCCCATGGAGGAGCTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAATCTCTTCAATTTTAGGGGCAGTTAATTTTATTACAACTGTAATTAATATACGATCAACA
GGAATTACTCTTGATCGTATACCTTTATTTGTTTGGTCAGTCGTAATTACTGCACTTTTATTATTATTATCTCTTCCAGTTTTAGCCGGGGCTATTACTATGTTACTAACTGATCGAAATTTAAACACATCATTTTTTGACCCTGCGGGAGGAGGTGACCCAATCCTTTACC
L AACATTTATTTTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTTATATTTTAATTTTACCTGGGTTTGGAATAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAATCAGGAAAAAAGGAAACTTTCGGATCTTTAGGGATAATTTACGCTATGCTTGCAATTGGTTTACTTGGATTTATTGTTTGAGC
i C -@ E § IJ TCATCATATATTCACTGTAGGAATAGATGTTGATACTCGAGCCTACTTCACATCTGCAACTATAATTATTGCTGTTCCTACAGGTATCAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTTTACATGGGGCACAACTTACATACTCCCCTGCTATTTTATGGGCTTTAGGGTTTGTATTT

TTATTCACAGTTGGAGGTTTAACAGGAGTTGTATTAGCTAATTCTTCAGTGGATATTATTTTACATGATACATACTACGTAGTTGCTCATTTTCACTATGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCAATTATGGCAGGATTTATTCATTGATATCCTTTATTTACTGGACTTA
CATTAAATAATAAATGATTAAAAAGTCAATTTATTATTATATTTATCGGAGTAAATCTTACTTTTTTCCCTCAACATTTTCTTGGATTAGCCGGGATACCTCGTCGATACTCTGACTACCCAGATGC TTACACAACATGAAATGTAATTTCAACAATTGGTTCATCTATTTC
ACTTTTAGGAATTTTATTTTTTTTCTATATTATTTGAGAAAGT CTTGTATCACAACGACAAGTTATTTACCCTATTCAATTAAATTCTTCAATTGAATGATACCAAAATACCCCACCTGCTGAACACAGATATTCTGAGTTACCTTTATTAACTAATTAA
>D_hydei_HKT2K-2

TCGCGACAATGGTTATTTTCAACAAATCACAAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTCGGAGCTTGAGCGGGAATAGTGGGAACAT CATTAAGTATTCTAATCCGAGCTGAACTGGGTCATCCTGGTGCTTTAATTGGAGACGACCAAATTTATAATGTAATCGTCACTG
CACATGCTTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTGATACCTATTATAATCGGTGGGTTTGGAAATTGATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGCTCCTGATATAGCTTTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCTGCTTTATCACTTTTATTAGTAAGAAGTAT
AGTTGAAAACGGAGCTGGGACAGGGTGAACTGTTTACCCACCTCTATCATCAGGAATCGCCCATGGAGGAGCTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAATCTCTTCAATTTTAGGGGCAGTTAATTTTATTACAACTGTAATTAATATACGATCAACA
GGAATTACTCTTGATCGTATACCTTTATTTGTTTGGTCAGTCGTAATTACTGCACTTTTATTATTATTATCTCTTCCAGTTTTAGCCGGGGCTATTACTATGTTACTAACTGATCGAAATTTAAACACATCATTTTTTGACCCTGCAGGAGGAGGTGACCCAATCCTTTACC
AACATTTATTTTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTTATATTTTAATTTTACCTGGGTTTGGAATAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAATCAGGAAAAAAGGAAACTTTCGGATCTTTAGGGATAATTTACGCTATGCTTGCAATTGGTTTACTTGGATTTATTGTTTGAGC
TCATCATATATTCACTGTAGGAATAGATGTTGATACTCGAGCCTACTTCACATCTGCAACTATAATTATTGCTGTTCCTACAGGTATCAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTTTACATGGGGCACAACTTACATACTCCCCTGCTATTTTATGGGCTTTAGGGTTTGTATTT
TTATTCACAGTTGGAGGTTTAACAGGAGTTGTATTAGCTAATTCTTCAGTGGATATTATTTTACATGATACATACTACGTAGTTGCTCATTTTCACTATGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCAATTATGGCAGGATTTATTCATTGATATCCTTTATTTACTGGACTTA
CATTAAATAATAAATGATTAAAAAGTCAATTTATTATTATATTTATCGGAGTAAATCTTACTTTTTTCCCTCAACATTTTCTTGGATTAGCCGGGATACCTCGTCGATACTCTGACTACCCAGATGCTTACACAACATGAAATGTAATTTCAACAATTGGTTCATCTATTTC
ACTTTTAGGAATTTTATTTTTTTTCTATATTATTTGAGAAAGT CTTGTATCACAACGACAAGTTATTTACCCTATTCAATTAAATTCTTCAATTGAATGATACCAAAATACCCCACCTGCTGAACACAGATATTCTGAGTTACCTTTATTAACTAATTAA
>D_hydei_MTY2

TCGCGACAATGGTTATTTTCAACAAATCACAAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTCGGAGCTTGAGCGGGAATAGTGGGAACAT CATTAAGTATTCTAATCCGAGCTGAACTGGGTCATCCTGGTGCTTTAATTGGAGACGACCAAATTTATAATGTAATCGTCACTG
CACATGCTTTTGTTATAATTTTTTTTATAGTGATACCTATTATAATCGGTGGGTTTGGAAATTGATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGCTCCTGATATAGCTTTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGACTTCTTCCCCCTGCTTTATCACTTTTATTAGTAAGAAGTAT
AGTTGAAAACGGAGCTGGGACAGGGTGAACTGTTTACCCACCTCTATCATCAGGAATCGCCCATGGAGGAGCTTCTGTAGATTTAGCTATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAATCTCTTCAATTTTAGGGGCAGT TAATTTTATTACAACTGTAATTAATATACGATCAACA
GGAATTACTCTTGATCGTATACCTTTATTTGTTTGGTCAGTCGTAATTACTGCACTTTTATTATTATTATCTCTTCCAGTTTTAGCCGGGGCTATTACTATGTTACTAACTGATCGAAATTTAAACACATCATTTTTTGACCCTGCAGGAGGAGGTGACCCAATCCTTTACC
AACATTTATTTTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTTATATTTTAATTTTACCTGGGTTTGGAATAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAATCAGGAAAAAAGGAAACT TTCGGATCTTTAGGGATAATTTACGCTATGCTTGCAATTGGTTTACTTGGATTTATTGTTTGAGC
TCATCATATATTCACTGTAGGAATAGATGTTGATACTCGAGCCTACTTCACATCTGCAACTATAATTATTGCTGTTCCTACAGGTATCAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTTTACATGGGGCACAACTTACATACTCCCCTGCTATTTTATGGGCTTTAGGGTTTGTATTT
TTATTCACAGTTGGAGGTTTAACAGGAGTTGTATTAGCTAATTCTTCAGTGGATATTATTTTACATGATACATACTACGTAGTTGCTCATTTTCACTATGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCAATTATGGCAGGATTTATTCATTGATATCCTTTATTTACTGGACTTA
CATTAAATAATAAATGATTAAAAAGTCAATTTATTATTATATTTATCGGAGTAAATCTTACTTTTTTCCCTCAACATTTTCTTGGATTAGCCGGGATACCTCGTCGATACTCTGACTACCCAGATGCTTACACAACATGAAATGTAATTTCAACAATTGGTTCATCTATTTC
ACTTTTAGGAATTTTATTTTTTTTCTATATTATTTGAGAAAGT CTTGTATCACAACGACAAGTTATTTACCCTATTCAATTAAATTCTTCAATTGAATGATACCAAAATACCCCACCTGCTGAACACAGATATTCTGAGTTACCTTTATTAACTAATTAA
>D_immigrans_MT91-1

TCGCGACAATGGT TATTTTCAACAAATCATAAAGATATTGGAACTTTATATTTTATTTTTGGAGCATGGGCCGGAATAGTAGGAACAT CTTTAAGAATTTTAATTCGAGCTGAATTAGGTCATCATGGAGCTTTAATTGGAGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACTG
CTCATGCATTCATTATAATTTTTTTTATAGTAATGCCAATTATAATTGGAGGTTTTGGAAATTGATTAGTTCCTTTAATACTTGGAGCCCCTGATATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAAGATTTTGATTACTACCCCCTGCTTTATCTTTATTATTAGTGAGAAGAAT
GGTTGAAAATGGAGCCGGAACTGGGTGAACAGTTTACCCTCCTTTATCATCAGGGATTGCACATGGTGGGGCTTCAGTAGATTTAGCAATTTTTTCTTTACATTTAGCCGGAATTTCTTCAATTTTAGGGGCTGTAAATTTTATTACAACAGTAATTAATATGCGATCTTCT
GGAATTACTTTAGACCGAATACCTTTATTTGTTTGATCAGTTGTAATTACTGCATTATTATTATTATTATCTCTACCTGTTTTAGCCGGAGCAATTACAATATTATTGACAGACCGAAATTTAAACACTTCATTTTTTGACCCTGCAGGAGGAGGAGACCCTATTCTTTATC
AACATTTATTCTGATTTTTTGGGCATCCAGAAGTTTATATTTTAATTCTTCCTGGATTCGGAATAATTTCTCATATTATTAGT CAAGAATCAGGTAAAAAGGAAACATTTGGGTCTTTAGGAATAATTTATGCAATACTTGCTATTGGGTTATTGGGATTTATTGTTTGAGC
TCACCATATATTTACAGTTGGGATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATTATTGCTGTACCAACAGGAATTAAAATTTTCAGTTGATTAGCAACTTTACATGGAGCTCAACTTTCATACTCACCAGCCATTTTATGAGCTTTAGGATTTGTATTT
TTATTTACTGTAGGAGGATTAACTGGAGTTGTTTTAGCTAATTCATCTGTAGATATTATTCTTCATGATACTTATTACGTAGTAGCCCACTTCCATTATGTATTATCAATAGGAGCTGTATTTGCTATTATAGCAGGTTTCATCCATTGATACCCTTTATTCACAGGATTAA
CATTAAATAATAAATGATTAAAAAGTCAATTTATCATTATATTTATTGGGGTAAATTTAACTTTTTTCCCTCAACATTTTTTAGGATTAGCTGGAATACCTCGACGTTATTCTGATTACCCTGACGCTTACACTTCTTGAAATGTAATTTCTACAATTGGTTCTTCAATTTC
TCTTTTAGGAATTTTATTTTTCTTTTATATTATTTGAGAAAGT TTAGTGTCTCAACGACAAGTAATTTATCCAATTCAATTAAATTCTTCTATTGAATGATATCAAAATACCCCTCCAGCAGAACACAGATATTCTGAACTTCCTTTATTAACTAATTAA
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#11-01 BEIZY—ILDA VR =)L
lapt-get install clustalw

Ipip install biopython

Ipip install scipy

#11-02 Ea—ILENY T —DDFEHIAH

from Bio.Align.Applications import ClustalwCommandline
from Bio import AlignlO, Phylo

from Bio.Phylo.TreeConstruction import
DistanceCalculator, DistanceTreeConstructor

import matplotlib.pyplot as plt
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#11-03 774 ILEY—ILDINRAZHET

# FASTAZ 74 )L

fasta_file = '/content/drive/MyDrive/Drosophila_CO1.fasta'

# ClustalW

clustalw_exe = "/usr/bin/clustalw"

clustalw_cline = ClustalwCommandline(clustalw_exe, infile=fasta_file)

T7A0 0O X
C B X
» [ bin
» [ boot
~ [ content ° ° o
~ [ drive /\X€3t/\—a_%
~ [ MyDrive
> [ 20248CEEYFEHE
» [ Colab Notebooks
» B BEEYERE
‘ Drosophila_CO1.aln
‘ Drosophila_CO1.dnd
B Drosophila_CO1.fasta
‘ Drosophila_CO1_Clust...
n Drosophila_CO1_Clust...
]
]

Drosophila_CO1_Clust...

hylo.ipynb
» [ sample_d
» [ datalab
> B de
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& MathBio11.ipynb
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. - RAM
+ 3d—F + FFRbH v
7714 0O X N ——— _/wm.,,u,;‘;w' = < c 25 colab.research.google.com/drive/1d6t-vbZu7nMUUalcDxXaAOexHtp6kL9... ¥ o} B
x4 from Bio.Align.Applications import ClustalwCommar
A D 2 ©
Q Cc ® ’ from Bio import SeqlO, AlignlO, Phylo & MathBio11.ipynb
) from Bio.Phylo.TreeConstruction import DistanceCa ( _ —. N TRTOEEE Lz 8 axrh PLNES R @
) . import matplotlib.pyplot as plt 774 ®/E KRR BA FVYIL VI ANLT —&E—&E—' =
~ [ drive e = RAM - _
o 3% /usr/local/lib/python3.10/dist-packages/Bio/Applic = 7 7|, M X +3-F + 7ERb v F1RY + Gemini ~
- . MyDrive s s A v A
Due to the on going maintenance burden of keeping ¢ c ) D‘fy © from Bio.Align.Applications import ClustalwCommandl ™ o B &
] v [ 20248C0BEMF R wrappers up to date, we have decided to deprecate a Q = from Bio import SeqlO, AlignlO, Phylo
X modules. = from Bio.Phylo.TreeConstruction import DistanceCalculator, DistanceTreeCc
[B Drosophila_CO1 fast x) i import matplotlib.pyplot as plt
We instead now recommend building your command | ~ B dri
» Colab Notebook: . rive — . : ) . . .
8 Colab Notebooks with the subprocess module. 3% /usr/local/lib/python3.10/dist-packages/Bio/Application/__init__.py:39: Bit
y B KRR warnings.warn( (o) ~ [ MyDrive ) ) . ) o
Due to the on going maintenance burden of keeping command line application
‘ Drosophila_CO1.aln | ] v [ 20245 HRE wrappers up to date, we have decided to deprecate and eventually remove the
modules.
‘ Drosophila_CO1.dnd Fyyvo—R
; We instead now recommend building your command line and invoking it direct!
‘ Drosophila_CO1.fasta 4

with the subprocess module.

T7AVEDEE warnings.warn(

7 7L EHIBR
‘ Drosophila_CO1_Clustal...

‘ Drosophila_CO1_Clustal... @

‘ Phylo.ipynb EHT

» [ sample_data ‘ Drosophila_CO1_Clustal...

‘ Drosophila_CO1_Clustal...

B Drosophila_CO1_Clustal...
<> ‘ Drosophila_CO1_Clustal...
= . Phylo.ipynb

» [ sample_data
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#11-04 754 A2 FDEIT, BRDFZHAAH
stdout, stderr = clustalw_cline
alignment = AlignlO.read(fasta_file.replace(’

fasta", ".aln"), "clustal")
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1.MossT7

2.u080.17

3 MoT0-T7

14,1354 _seicae_Sayen_CO1

5. AY000159.1_Wicrocotte_eeyini_oftochome_oridase_subund_I_(CON_ge
6. AYD09160.1_Wormyrocotfe_marmym_cpocheome._axicase_suount1_(CON.
7.00412044 1_Microcote_sebasss_mtochondrion_comelete_genome
18.F£08509 1_Peitatns_haichoeres_mitochondrion_compiete_genome

9. J0038230.1_Polaseoides, guangaongensis_miochondnon_parsal_oenom
10 K1704216.1_Paramicrocote_sp._FAS-2014_ofochroms_udase_subunt
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121,LC472530 1_Microcotye_caudata_MC20_mAschondaal_COX1_pene_for_c
122 LC472531.1_Mirecotyle_caudata_MC24_mAschondaal_COX1_gene_for_c
123, MK275652.1_Miciocotyie_Wsa_voucher_PacoariiO0?_ctochrome_ondase,
124, MK275653.1_Mictocotybe_Visa_voucher_PacoariO02_ctochrome_oxdase,

0 M7 Abgrment Explorer (Axieiioe_con’ )
Dsta| £t Sewch Aignment Web Sequencer Displyy Welp

D CresteNew WY el wRIBEX X Bl
@ Open * b Sequences
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Phylogenetic Ansiysis
& Sove Session Cutes.
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L o Jensis_voucher_MO-02_cftochrome_ondase

Revense

Complement

Exit Alabg §G-2016, MQYMM momom onda

S — YR SR T
17.LC472526.1_Microcotyte_kasago_MKD1_miochondrial_COX1_
18.LCA72527.1_Microcote_caucata_MC6_mitochondnal_COX,
19, LCAT2528.1_Microcotle_caudata_MC12_mitochondnal_COX1_gene._t r« <
120.LC472520.1_Microcote_caudata_MC18_mtochondrial_COX1_gene_for_c
21.LC472530.1_Microcete_caudata_MC20_mitochondrial_COX1_gene_for_c
22 LCAT2631.1_Microcote_caudata_WC24_mitochondral_COX1_gene_for_c
123 MK2756521_Microcotfe_Wsa_voucher_PacosrhiO01_otochiome_andase,

23, MNB16012 1_Microcotte_entini_tsoiste_MePe2_ctochiome_c_onidase_
30.MNB160131 Microcotde envini isolate MePe3 Clochiome ¢ cndase
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BEAIR DM = E T 2 A EZHERE
identity method ([E—1%i%)
BESED—HT SMEDBNGICEDNTHERMEZIE

f
# 11-05 BRRETTHI DGR, R DR

# EERETTIIDETE
calculator = DistanceCalculator('identity")
dm = calculator.get_distance(alignment)

# R D VERK
constructor = Distance TreeConstructor()
tree = Constructh.nj(dm) # neighbor-joining method

\

IEREITSI (dm) Z 4 EIEMBEREZERA L TRIEE (tree) 288 E
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fig = plt.figure(figsize=(10, 20))

ax = fig.add_subplot(1, 1, 1)
Phylo.draw(tree, axes=ax, do_show=False)
plt.title('Phylogenetic Tree')

plt.show()
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Drosophila_CO1_outgroup.fasta 4> >0O— K

[ ) @ m Drosophila_CO1_outgroup.fasta

. ACTTTCATTACGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCTATTATAGCAGGATTCATTCATTGATATCCACTTTTTACAGGATTAACAATAAATTCAAAAATATTAAAAAGTCAATTTATTATTATATTTATTGGAGTTAAT
TTAACATTTTTCCCTCAACATTTTTTAGGATTAGCAGGTATACCTCGTCGATATTCAGATTACCCAGATGCTTATACTTCATGAAATATTATTTCAACAATTGGATCATCTATTTCTCTTTTAGGAATTTTATTTTTCTT

; TTATATTATTTGAGAAAGTTTAGTTTCACAACGTCAAGTAATTTATCCAGTTCAACTAAATTCATCTATTGAATGATATCAAAATACACCACCTGCTGAACATAGTTATTCTGAATTACCAATTTTAACTAATTAA

| >Col_alocasiae_E16702_V1

| TCGCGACAATGGTTATTTTCTACGAATCATAAAGATATCGGAACTCTTTATTTTATTTTCGGGGCATGAGCCGGAATAATTGGAACTTCATTAAGAATTTTAATTCGAGCAGAACTAGGGCACCCTGGAGCTTTAATTGG
. AAATGAACAAATTTATAACGTAATTGTTACAGCCCATGCTTTTGTAATAATTTTTTTTATGGTAATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTTCCCTTAATATTAGGAGCTCCTGATATGGCATTTCCAC
. GTATAAATAATATAAGATTTTGACTACTTCCCCCTGCTCTTTCTCTTTTATTAGTAAGAAGAATAGTTGAAAATGGAGCTGGAACAGGATGAACAGTTTACCCGCCTTTATCAGCAGGAATTGCTCATGGAGGAGCTTCT
. GTTGATTTAGCTATCTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATTTCATCAATTTTAGGGGCAGTAAATTTTATTACTACAGTAACTAATATACGATCAACCGGAATTACTTTAGACCGAATACCCTTATTTGTCTGATCAGTAGT
AATTACAGCTATTTTATTACTTTTATCTTTACCTGTATTAGCAGGAGCAATTACAATACTATTAACAGACCGAAATTTAAATACTTCTTTCTTTGACCCTGCGGGAGGAGGAGACCCAATTTTATATCAACATTTATTTT
| GATTTTTTGGTCATCCAGAAGTATATATTTTAATTTTACCTGGATTTGGGATAATTTCTCATATTATTAGGCAAGAATCAGGAAAAAAGGAAACTTTTGGTTCTTTAGGAATAATTTATGCTATACTTGCTATTGGTTTA
TTAGGATTTATTGTATGAGCTCATCATATATTCACAGTAGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTACTTTACATCGGCTACAATAATTATTGCAGTACCAACAGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTTTACATGG
| AACACAATTAATATATTCTCCAGCTATTTTATGAGCTTTAGGATTCGTATTTTTATTCACAGTAGGAGGATTAACAGGAGTTGTTTTAGCAAATTCATCAATTGATATTATATTACATGATACATATTATGTAGTAGCTC
! ATTTTCATTATGTTTTATCAATGGGAGCTGTATTTGCTATTATAGCAGGATTTGTACATTGATACCCCTTATTTACAGGATTAACTATAAATATAAAATGATTAAAAAGTCAATTTATTATTATATTTATTGGAGTTAAT
| TTAACTTTTTTCCCTCAACATTTTTTAGGATTAGCTGGAATACCCCGACGATACTCAGATTATCCAGATGCTTATACTTCATGAAATATTATTTCTTCAATTGGTTCATCTATTTCATTATTAGGAATTTTATTTTTTTT

! TTATATTATTTGAGAAAGT TTAGTTTCTCAACGACAAGTAATTTATCCTATTCAATTAAATTCTTCTATTGAATGATACCAAAATACTCCACCAGCTGAACATAGTTATTCTGAATTACCTATTTTAATAAATTAA

! >Col_alocasiae_E16702_V2

. TCGCGACAATGATTATTCTCTACAAATCATAAAGATATTGGAACTCTTTACTTTATTTTTGGAGCATGAGCCGGAATAGTCGGAACTTCATTAAGAATCTTAATTCGAGCAGAACTAGGACACCCTGGAGCTTTAATTGG
AAATGACCAAATTTATAACGTAATTGTTACAGCCCATGCTTTTGTAATAATTTTTTTTATGGTAATACCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTTCCCTTAATATTAGGAGCTCCTGATATGGCATTTCCAC
! GTATAAATAATATAAGATTTTGACTACTTCCCCCTGCTCTTTCTCTTTTATTAGTAAGAAGAATAGTTGAAAATGGAGCTGGAACAGGATGAACAGTTTACCCGCCTTTATCAGCAGGAATTGCTCATGGAGGAGCTTCT
| GTTGATTTAGCTATCTTTTCTCTTCATTTAGCAGGAATTTCATCAATTTTAGGGGCAGTAAATTTTATTACTACAGTAATTAATATACGATCAACCGGAATTACTTTAGACCGAATACCCTTATTTGTCTGATCAGTAGT
AATTACAGCTATTTTATTACTTTTATCTTTACCTGTATTAGCAGGAGCAATTACAATACTATTAACAGACCGAAATTTAAATACTTCTTTCTTTGACCCTGCGGGAGGAGGAGACCCAATTTTATATCAACATTTATTTT
| GATTTTTTGGTCATCCAGAAGTATATATTTTAATTTTACCTGGATTTGGGATAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAT CAGGAAAAAAGGAAACTTTTGGTTCTTTAGGAATAATTTATGCTATACTTGCTATTGGTTTA
! TTAGGATTTATTGTATGAGCTCATCATATATTCACAGTAGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTACTTTACATCGGCTACAATAATTATTGCAGTACCAACAGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTTTACATGG
| AACACAATTAATATATTCTCCAGCTATTTTATGAGCTTTAGGATTCGTATTTTTATTCACAGTAGGAGGATTAACAGGAGTTGTTTTAGCAAATTCATCAATTGATATTATATTACATGATACATATTATGTAGTAGCTC
! ATTTTCATTATGTTTTATCAATGGGAGCTGTATTTGCTATTATAGCAGGATTTGTACATTGATACC CCTTATTTACAGGATTAACTATAAATATAAAATGATTAAAAAGTCAATITTATTATTATATTTATTGGAGTTAAT
N | TTAACTTTTTTCCCTCAACATTTTTTAGGATTAGCTGGAATACCCCGACGATACTCAGATTATCCAGATGCTTATACTTCATGAAATATTATTTCTTCAATTGGTTCATCTATTTCATTATTAGGAATTTTATTTTTTTT

% ﬁi - . TTATATTATTTGAGAAAGTTTAGTTTCTCAACGACAAGTAATTTATCCTATTCAATTAAATTCTTCTATTGAATGATACCAAAATACTCCACCAGCTGAACATAGTTATTCTGAATTACCTATTTTAATAAATTAA

.

>Locusta_migratoria
! TTATTCTCAACAAACCACAAGGACATTGGTACACTGTATTTTATATTCGGGGCATGAGCTGGAATAGTAGGAACATCAATAAGAATAATTATTCGAGCTGAATTAGGTCAACCAGGAACAATAATTAACGATGATCAAGT
| ATATAATGTAATCATTACAGCACACGCATTTGTTATAATTTTCTTCATGGTTATGCCAATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCATTAATAATTGGAGCTCCAGATATAGCTTTTCCACGAATAAATAACA
TAAGATTTTGATTATTACCACCATCATTAACACTCCTACTAATGTCTTCTGTAGTAGATAATGGAGCTGGTACAGGATGAACAGTATATCCCCCACTAGCCAGAGTCATTGCTCATAGAGGAGCTTCTGTAGATTTAGCA

I 1]
L m I r r I | ATTTTTTCATTACATCTAGCAGGTGTTTCCTCAATTTTAGGAGCTATTAATTTCATTACAACAGCAATCAATATACGATCAAATAATATAACCCTTGATCAAACACCATTATTTGTTTGATCAGTAGCAATTACAGCCTT
! ATTACTTTTATTATCATTACCAGTATTAGCTGGAGCAATTACTATATTATTAACTGATCGAAACCTTAATACGTCATTCTTCGACCCGGCAGGAGGAGGTGACCCAATTTTATATCAACACTTATTTTGATTCTTTGGTC
| ACCCAGAAGTTTATATTTTAATTTTACCAGGATTTGGTATTATTTCACATATCGTTTGTCAAGAAAGAGGAAAAATTGAATCATTTGGAACAATTGGTATAATTTATGCAATATTATCAATTGGATTAATAGGATTTATT
! GTATGAGCTCATCACATATTTACAGTAGGAATAGACGTAGATACACGAGCTTATTTCACCTCAGCAACAATAATTATTGCTGTACCAACAGGAATTAAGGTATTCAGATGAATAGCAACATTATACGGAACTAAATTCAA

NS N | ATTCAACCCACCATTATTATGAGCATTAGGATTTATTTTCCTATTTACAATAGGAGGTTTAACTGGTCTTGTACTTGCAAATTCATCTCTAGATATTGTTTTACATGACACATATTATGTAGTAGCACATTTCCACTATG

Q / \ A J | TATTATCTATAGGAGCAGTATTTGCAATTATAGGAGGAATTATTCAATGATACCCTTTATTTACAGGATTAACTATAAATAGTAAATGACTAAAAATTCAATTTACTATTATATTTATTGGAGTAAACTTAACATTCTTT
CCTCAACACTTTCTAGGATTAGCAGGAATACCACGACGATATTCTGATTATCCTGACGCTTATACATCATGAAATGTTATCTCCAGAATTGGATCAACAATTTCAATCACAGGAATTATTATATTCATTTTAATTATATG

| AGAAAGAATAATTAAGCAACGAAATGTATTATTTAGAACAAATATAAGAAGATCAACAGAATGATTACAAAATAAT CCACCAGCAGAACACAGATACTCAGAACTACCACTAATTTATAGAT

EARAMZI—FERILCEN., ERTHEZEE
B 1E

#NBEDIEE (W& DESIIDZEY
outgroup = 'Locusta_migratoria’
tree.root_with_outgroup(outgroup
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