1. Manipulation du logiciel MEGA 06

Le logiciel MEGA 06 est utilisé dans I’analyse phylogénétique, il permet de réaliser :

- L alignement multiple.

- La matrice des distances.

- L’arbre phylogénétique.

La manipulation de ce logiciel s’opére selon les étapes suivantes :

1. Alignement multiple : Alignment Explorer
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Ouvrir le programme Alignment Explorer et cliquer sur Edit/Build Alignment.
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Select an Option
© Create a new alignment

©) Open a saved alignment session
©) Retiieve sequences from a file
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- Cliquer sur OK pour confirmer la création d'un nouveau alignement.
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##& Datatype for alignment ‘ [

\?‘j Are you building a DNA o Protein sequence alignment?
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- Confirmer votre substrat d'analyse : ADN ou Protéine.
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- Le programme Alignment Explorer est ouvert, agrandir la fenétre.
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- Cliquer sur Edit_Insert Blank Sequence.
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Introduire le nom de I'espece et son numéro d'acces sur Gene Bank.

Sélectionner et copier votre séquence a analyser (préparée au préalable).
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- Cliquer sur Edit_Paste pour insérer la séquence dans I'endroit précisé.
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Species/Bbbrv Group Name
. Chrysecbacterium indologenss HF678414
. Chrysecbacterium indologenes HF678415

. Stenotrophomonas maltophilia HF678416
. Lactobacillus plantarum HF678421
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Faire de méme pour insérer les autres séquences.
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- Sélectionner toutes les séquences: Edit_Select All.
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Activer l'alignement : Alignment_Align by ClustalW.
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[J Confirmer l'activation de I’alignement : OK.
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L'apparition des GAP confirme la réalisation de I'alignement.
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- Sauvegarder l'alignement sous format MEGA : Data_Export Alignment_ MEGA Format.
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- Enfin, ouvrir le fichier MEGA et visualiser votre alignement




2. La matrice de distances : Marix Ditances Explorer4
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Activer le programme Matrix Distance Explorer et choisir I'action Compute
Pairwise Distance.

Use the active file?

@) Wouldyou like to use the currently active data (Mustapha.meg)?

[Tl Remember to reuse currently active data.
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Confirmer l'utilisation des données actives : Yes.
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- Cliquer sur Compute pour lancer la matrice de distances.
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1. Chryseobacterium indologenes HF678414

2. Chryseobacterium indologenes HF678415 0,003

3. Stenotrophomonas maltophila HF678416 0,328 0.323

4, Lactobacilus plantarum HF678421 0418 0413 0309

5. Adnetobacter baumanni HF678428 0533 0.527 0.347 0.395

[1,5] (Chryseobacterium indologenes HF678414-Acinetobacter baumannii HF678428) / Nucleotide: Maximum Composite Likelihood




[J Enfin, vous obtenez la matrice de distances.

3. La topologie de I'arbre phylogénétique
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- Activer le programme Tree Explorer et sélectionner la méthode de construction de

I'arbre NJ ou autres.
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- Lancer la construction avec le test bootstrap.
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