Sylabus kurzu práce s fylogenetickým softwarem

Datum:  18.2.2005 od 9.00

      Místo konání: Počítačová učebna 1. patro,  Viničná 7.

1. Připomenutí principů základních metod konstrukce stromu – distanční metody, maximální parsimonie, maximální věrohodnost, Bayéská metoda. 

2. PAUP 
a) příprava vstupního souboru

b) základní ovládání programu

c) konstrukce stromu a bootstraping metodami distančními, metodou maximální parsimonie a maximální věrohodnosti

d) ukládání stromů a prohlížení stromů (program Treeview)

3. Výběr vhodného modelu pro analýzu metodou maximální věrohodnosti (program Modeltest).

4. MrBayes 
a) příprava vstupního souboru

b) základní ovládání programu

c) konstrukce stromu

5. Další aplikace podle zájmu, např. testování rovnoměrného zastoupení bazí nebo aminokyselin v mezi sekvencemi, testování fylogenetických hypotéz (KH, SH a AU test), analýza konkatenovaných genů.

Můžete si přinést vlastní data.

Přednášející:  Vladimír Hampl PhD, Katedra parazitologie PřF UK

Hlásit se můžete  na adresu: miroslavkolarik@seznam.cz až do naplnění kapacity učebny.

