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I. CONSTRUCTION D’ARBRES 
PHYLOGENETIQUE AVEC PHYLOGENE





Construisez une matrice de caractères. Cliquez sur construire (quatrième bouton à 
droite représentant un tableau) et sélectionner les organismes choisis plus haut  . 
On construit les lignes du tableau.
Puis choisir les caractères à comparer dans le menu déroulant :
Ailes , allaitement , appendices pairs , fenêtres temporales, mâchoire inférieure , 
milieu de vie , placenta , plumes ,poils,
Pouce opposable , squelette . Cette liste est non exhaustive .
Un caractère peut être désélectionné en recliquant dessus dans le menu déroulant .
Remplir ensuite le tableau en cliquant sur chacune des cases du tableau . un clic fait 
apparaître plusieurs propositions . Vous choisissez une de celles-ci en fonction des 
informations apparaissant dans le coin inférieur droit de l’écran .
Une fois le tableau rempli , sélectionner vérifier en dessous . Les erreurs 
apparaîtront en rouge et vous pourrez corriger le tableau.





13- Polariser et coder les caractères de la matrice . Cette étape est abordée en 
cliquant  sur l’icône N°6 ( cf ci-dessus) et permet de faire une distinction entre 
les caractères primitifs et les caractères dérivés .

Choisissez en dessous un extra-groupe : L’analyse extra-groupe consiste à
trouver une espèce ou un groupe de référence dont on est sûr qu’il soit
extérieur au groupe étudié , mais possède un ancêtre commun avec celui-
ci . Cela permet de raciner l’arbre phylogénétique

















Bien qu'étant apparemment située "plus près" du thon que du Cheval dans l'arbre , la
salamandre est plus apparentée au cheval car c'est avec lui qu'elle partage le plus
d'innovations évolutives(deux innovations évolutives partagées : mâchoires et doigts;
une seule partagée avec le thon : les mâchoires).





16- Construire un phénogramme et la matrice de distances 
correspondantes en comparant les molécules d’hémoglobine de 
divers vertébrés .
Cliquez sur l’icône 9 ( étude moléculaire ) et vous verrez 
apparaître un tableau de comparaison de séquences génétiques ( 
alignées )

Dans fichiers, choisir la molécule à étudier : Hb A par exemple . 
Les séquences étant alignées , les bases occupant la même 
position apparaissent en rouge . Dans options , choisir arbre 
UPGMA . La méthode de l’UPGMA( ungeighted pair group method
using averages) permet de trouver un seul arbre à partir d’une 
matrice, par agglomération successive des espèces , des plus 
proches aux plus éloignées.

Pour construire un arbre sélectionner les espèces à gauche  en 
cliquant dessus . Puis sélectionner matrice dans le tableau et la 
matrice des distances génétiques apparaît à gauche . Recopier la 
et essayer de construire le phénogramme à partir de cette 
matrice des distances . 

Vous pouvez construire ensuite l’arbre en sélectionnant 
« arbre » . La construction peut se faire étape par étape par 
ajout d’espèces après avoir réinitialiser les données ( tout 
désélectionner ) . On peut faire 
apparaître la distance génétique sur l’arbre en cliquant sur 
l’icône ci-contre indiqué par une flèche .







II. COMPARAISON DE SÉQUENCES AVEC ANAGENE.

• A. Détermination du polymorphisme nucléotidique
• Après avoir ouvert le logiciel anagène 2, dans le menu 

fichier, thème d’étude, thèmes fournis 1997, 
polymorphisme des gènes, Polymorphisme de HLA A.

• Sélectionner les 10 séquences proposées (touche 
majuscule enfoncée et cliquer dans les carrés situés 
entre les deux flèches) .

• Dans le menu traiter, comparer les séquences (F8), 
Alignement avec discontinuité puis OK.

• Un deuxième tableau s’affiche sous le précédent 
correspondant à 1098 nucléotides. La ligne 
supplémentaire nommée identité indique les sites mutés.

• Vous travaillerez sur les premiers 0,5 kb de cette 
séquence dont seul le brin codant est représenté. 





Remarque 1:  Si vous faites comparaison simple, le logiciel vous propose de 
comparer la totalité de la séquence pour l’ensemble des molécules  en indiquant 
soit le nombre, soit le pourcentage de différences. 

Remarque 2: La comparaison simple est possible lorsque toutes les molécules 
comparées ont le même nombre de nucléotides. Dans ce cas, on considère qu’il n’y a 
eu ni délétion ni insertion et donc pas de décalage du cadre de lecture.

Remarque 3: L’alignement avec discontinuité est utilisé lorsque les molécules 
comparées n’ont pas la même longueur et qu’il faut aligner les séquences pour les 
comparer.





On s’intéresse au polymorphisme nucléotidique que l’on peut caractériser en déterminant la
proportion de sites polymorphes (1) et la diversité nucléotidique (2).

(1) : Proportion de sites polymorphes : Pn = np/nt avec np = nombre de nucléotides mutés et nt
= nombre total de nucléotides de la séquence étudiée.

(2) : Diversité nucléotidique : p = probabilité qu’un site diffère entre deux séquences tirées
au hasard: (np/nt) x (np seq/np) avec npse = nombre de différences entre nucléotides.

1.Déterminez la proportion de sites polymorphes Pn sur la portion de séquence de 0,5 Kb.
Remplissez le tableau ci-dessous puis calculez la diversité nucléotidique. Afin de gagner du 
temps, chaque table mutualisera les résultats en se répartissant la tâche entre ses 
occupants. Concluez







Nombre de 
séquences

0101 0201 0210 0211 0212 1101 1102 2401 2402 2403

0101
0201 24
0210 26 4
0211 24 6 6
0212 24 0 4 2
1101 7 20 20 23 23
1102 8 24 24 26 24 1
2401 25 21 21 23 23 26 27
2402 25 18 23 23 21 26 27 0
2403 25 18 21 21 23 26 27 1 0

En considérant la moitié de la longueur de l’ADN, il y a environ 8% de sites
polymorphes. Comme nous n’avons considéré que 50% du gène pour 10 individus,
cela laisse supposer que ce gène codant pour les protéines HLA présente un
polymorphisme important à l’échelle d’une population.

1. Déterminez la proportion de sites polymorphes Pn sur la portion de séquence de
0,5 Kb.
PN = 39/500 = 0,078 soit 7,8 %



Nombre de 
séquences

0101 0201 0210 0211 0212 1101 1102 2401 2402 2403

0101
0201 24
0210 26 4
0211 24 6 6
0212 24 0 4 2
1101 7 20 20 23 23
1102 8 24 24 26 24 1
2401 25 21 21 23 23 26 27
2402 25 18 23 23 21 26 27 0
2403 25 18 21 21 23 26 27 1 0

0101 0201 0210 0211 0212 1101 1102 2401 2402
101
201 4,80%
210 5,20% 0,80%
211 4,80% 1,20% 1,20%
212 4,80% 0,00% 0,80% 0,40%
1101 1,40% 4,00% 4,00% 4,60% 4,60%
1102 1,60% 4,80% 4,80% 5,20% 4,80% 0,20%
2401 5,00% 4,20% 4,20% 4,60% 4,60% 5,20% 5,40%
2402 5,00% 3,60% 4,60% 4,60% 4,20% 5,20% 5,40% 0,00%
2403 5,00% 3,60% 4,20% 4,20% 4,60% 5,20% 5,40% 0,20% 0,00%

En considérant les séquences deux à deux, on observe que la diversité
nucléotidique n’est pas partagée de façon homogène. Elle varie de 0 à 5,4 %. Plus
l’écart est faible, plus les systèmes HLA seront proches autorisant une
compatibilité plus grande entre les individus porteurs de ces séquences. S’agissant
de marqueurs impliqués dans l’immunité, le niveau d’histo-compatibilité entre
individus doit être d’autant plus grand que l’écart est faible.


