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 Krótki wstęp teoretyczny. Przedstawienie najważniejszych informacji związanych z 

konstrukcją macierzy spokrewnieo i drzew filogenetycznych i metod sprawdzania 

poprawnosci konstrukcji drzew.  

 

 Konstrukcja drzew 

 

 Przygotowane i przyrównane (zapisane jako plik *.aln) na poprzednich 

zajęciach sekwencje proszę wczytad do programu ClustalX 

 Z menu Trees proszę wybrad Draw tree i zapisad pod nazwą drzewo.ph 

 Powstały plik proszę otworzyd w notatniku i proszę omówid strukturę pliku 

 Następnie plik drzewo.ph proszę otworzyd w programie TreeView 

 Proszę zapoznad się z prostym interfejsem i możliwościami programu 

 

 WNIOSKI 

 Omówienie topologii drzewa 

 Wysnucie wniosków 

 Dyskusja 


