Bioinformatyka

¢wo01

Analiza Filogenetyczna 2

o Krotki wstep teoretyczny. Przedstawienie najwazniejszych informacji zwigzanych z
konstrukcjg macierzy spokrewnien i drzew filogenetycznych i metod sprawdzania
poprawnosci konstrukcji drzew.

e Konstrukcja drzew

= Przygotowane i przyrownane (zapisane jako plik *.aln) na poprzednich
zajeciach sekwencje prosze wczytac do programu ClustalX

= Zmenu Trees prosze wybra¢ Draw tree i zapisa¢ pod nazwa drzewo.ph

=  Powstaty plik prosze otworzy¢ w notatniku i prosze omowic strukture pliku

= Nastepnie plik drzewo.ph prosze otworzy¢ w programie TreeView

=  Prosze zapoznac sie z prostym interfejsem i mozliwosciami programu

o WNIOSKI
=  Omdwienie topologii drzewa
=  Wysnucie wnioskow
= Dyskusja



