BiolLinux

Zdalna obstuga programéw w terminalu.
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Z katalogu wskazanego przez prowadzacego skopiuj pliki s1, s2, s3, s4 1 s5 do katalogu
align, znajdujacego si¢ w twoim katalogu domowym.
Edytuj kazdy plik tak, aby pierwszy wiersz wygladat nast¢pujaco:

> Stygiophyes hansferyi

Zmiany zapisz
Korzystajac z narzedzi terminala skopiuj zawarto$¢ kazdego pliku do pliku seq tak, aby
wszystkie sekwencje byty jedna za druga:

less sl >> seq
less s2 >> seq

()

Sprawdz, czy si¢ udato
Korzystajac z clustalw przyréwnaj sekwencje:

clustalw —-infile=seq -align
Przejrzyj pliki wynikowe
Powtdrz analizg programem clustalw zmieniajac jej cel na tworzenie drzew

filogenetycznych:

clustalw —-infile=seq -tree

Obejrzyj wynik

. Korzystajac z jednego z programoéw pakietu PYLIP, utwérz drzewo filogenetyczne:

/usr/bin/phylip drawgram

Postegpuj zgodnie ze wskazowkami prowadzacego
Zapoznaj si¢ z innymi opcjami programow uzytych na ¢wiczeniach



