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Exercice 1 -Méethodes de reconstruction

1. sous Linux, utiliser I'editeugedit et créer un fichier nomméat a. f ast a con-
tenant les séquences suivantes :

S1 AAAAA
S2 AAAAG
S3 AACGC
S4 ATGGT

2. convertir le fichiedat a. f ast a au format PHYLIP et le nommetat a. phy
3. Arbre avec méthodes de distances :
(a) utiliserdnadi st pour obtenir une matrice de distances, on commencera par

utiliser le modele d’évolution de Jukes-Cantor, puis ledéle de Kimura a 2
parametres

(b) copier le fichier de sortie dans le fichier nomim# i | e

(c) utiliser le programmeeighbor et la méthode UPGMA pour obtenir un pre-
mier arbre

(d) copier le fichier de sortieut t r ee dans le fichieupgmat r ee
(e) convertir le fichieupgmat r ee en une image au format Postscript

(f) utiliser le programmaeeighbor et la méthode Neighbor-Joining pour obtenir
un second arbre

(g) copier le fichier de sortieut t r ee dans le fichienj t r ee
(h) convertir le fichienj t r ee en une image au format Postscript

4. Arbre avec méthode de maximum de parcimonie :

(a) utiliser le programmdnapars du package PHYLIP pour obtenir un troisieme
arbre

(b) copier le fichier de sortieut t r ee dans le fichienpt r ee
(c) convertir le fichiempt r ee en une image au format Postscript

5. Arbre avec méthode maximum de vraisemblance :

(a) ajouter la sequen@ )=TTTTT au début du fichiedat a. phy



(b) utiliser le programmenaml du package PHYLIP pour obtenir un quatrieme
arbre

(c) copier le fichier de sortieut t r ee dans le fichieml t r ee
(d) convertir le fichiemrd t r ee en une image au format Postscript

6. comparer les 4 arbres obtenus



