L’utilisation de Phylogéne — version 2011

Onglets disponibles :
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1 : choisir une collection

2 : observer

3 : comparer

4 : construire une matrice de caracteres

5 : afficher le tableau de référence de la collection choisie
6 : polariser et coder les états de caracteres de la matrice
('option est désactivée tant que la matrice de caractéres n’est
pas réalisée)

7 : classer dans des groupes emboités (I'option peut étre
désactivée dans les collections de type « lycée »)

8 : établir des parentés (I'option est désactivée tant que la
matrice de caractéres n’est pas réalisée)

Menus disponibles :

9 : lancer I'étude moléculaire

10 : imprimer la fenétre, I'arbre, le tableau ou I'image

11 : copier la fenétre, I’arbre, le tableau ou I'image

12 : enregistrer un tableau de caracteres, un fichier de
groupement emboité, un fichier d’arbre ou I'étude moléculaire
13 : ouvrir un tableau de caractéres, un fichier de groupement
emboité, un fichier d’arbre, I'étude moléculaire ou un fichier
d’exercice

14 : options (choix possibles activés lors de la construction d’un
arbre)

15 : choisir une sous-collection
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Fiche technique de Phylogéne

Enregistrer I'arbre Construire

Enregistrer un groupement emboité ez A propos
Enregistrer une configuration o

Vaoir la planche des espéces Etablir des parentes Aide de Phylogéne
Qi Etude moléculaire Site de Phylogéne
Collection sélectionnée : Unité du vivant Lycée Orgamser Site de mise éj':'ur

Remarque : une fiche technique du logiciel est disponible via le logiciel !

e Exemple de démarche simple : I'étude de données anatomiques et la construction d’arbre phylogénétique

- Ouvrez la collection « Unité du vivant Lycée » comme indiqué ci-dessous :

‘ Unité du vivant Lycée X

Unité du vivant Lycée gétaux seconde Vertébrés actuels/fossiles Vertébrés collége

’fj—gj?c>m

- Utilisez les fonctionnalités du logiciel pour compléter le tableau ci-dessous — vérifiez le tableau pour poursuivre :

.fi‘n.DNI Cellulesl Chromozomes en bétonnetsl Enveloppe nucléairel Organites cellulairesl Syztéme neweu:-tl Systéme nerveus dnrsall Vertébresl
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- Utilisez les fonctionnalités du logiciel pour polariser les états de caractéeres ou faire des groupes :

Si la commande « polariser » est disponible (selon les activités), elle permet de déterminer les états primitifs et dérivés : il faut d’abord choisir
I’'animal de référence (« extragroupe ») ne présentant aucun état dérivé parmi les caractéres choisis (étape 1) puis cliquer sur « colorer les états
primitifs suivant I'extragroupe ». Enfin, il faut sélectionner et colorer tous les états dérivés (utiliser la commande « colorer de la méme maniére les

états identiques) ; il peut y avoir plusieurs états dérivés pour un méme caractere (choisir différentes couleurs). Terminez en vérifiant le codage.

1 - Trouver et coder les états primitifs 2 - Coder les états dénveés en colorant les cellules Codage
Choigir un taxon extragroupe Couleurs a utiliser pour les cellules cliquées . t-]
Aid Style de remplissage
- ide
Colarer les états primitifs | Représentation Cliquer sur la cellule ou sur le texte ci-dessus
suivant I'extragroupe pour choisi les coulewrs Tout annuler

|COI0rer de la méme maniére les Stats identiques - |

Si la commande « classer » est disponible (selon les activités), elle permet de constituer des groupes emboités en fonction des caractéres choisis et

d’obtenir automatiquement un arbre phylogénétique.
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- Vous pouvez maintenant construire un arbre phylogénétique.

e Exemple de démarche simple : I’étude de données moléculaires et le calcul de distance génétique
- Ouvrez la collection « Vertébrés-Lycée » comme indiqué ci-dessous :

|\-"ertébrés-L_l,lcée jl

AID A gy

“égétaux seconde Wertébrés actuels/fossiles ertébrés collége Vertébrés-Lycée

Ouvrez le fichier de molécules « myoglobine.aln » et complétez la matrice de distance génétique :

Carpe | D'auphin | Chimpanze | Homme | Chien | Ormithorengue || Manchot | Beguin
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La distance correspond au nombre d’acides aminés différents entre les protéines comparées.



Lorsqu’on étudie une matrice de distance génétique, il faut comprendre que des rapprochements doivent étre faits de maniére logique
et avec suffisamment de recul par rapport aux valeurs : 78 et 71 acides aminés de différents pourront étre considérés comme des
valeurs similaires (différence de 9 % entre ces valeurs) alors que 8 acides aminés différents par rapport a un seul acide aminé différent
devront étre considérés comme des valeurs éloignées (87,5 % de différence entre ces valeurs).

Exemple :
Espéce 1 Espéce 2 | Espece 3 Espéce 4
Espece 1 0 1 B (87 )
Espéece 2 0 9 79
Espéce 3 0 \81 J
Espéce 4 0
0,5
< 4*>E Espece 1

36,5 Espéece 2

- = Espece 3

41

Espéce 4

Ce type d’arbre est appelé arbre UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean)

- Utilisez les fonctionnalités du logiciel pour obtenir 'arbre UPGMA avec les distances génétiques affichées :

— {Chimpanze

— Dauphin

Comment compléter cet arbre UPGMA ? — -

p— Ornithorynque

Manchot

— Requin

o Selon les activités, on peut dater les fossiles et la position des ancétres communs lors de la réalisation d’arbres
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