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VII. Construire une phylogénie  

1. Comparaison de séquence et phylogénie UPGMA  

Pour des raisons inconnues, le logiciel Anagène ne fonctionne pas. On donne donc ci-dessous la matrice des similitudes,
théoriquement obtenue. Elle correspond, pour chaque couple d’espèces, à pourcentage de similitudes entre les 
séquences d’ADN.

Noter que cette matrice est symétrique par sa diagonale, et on n’a donc pas représenté toutes les valeurs. 

similitude agame blé ét. d. mer humain maïs poisson poulet
agame 59,1 64,2 77,6 59,5 73,5 81,7
blé 62,7 59,5 89,2 60,5 57,5
ét. d. mer 65,9 62,8 69 65,4
humain 59,8 72,5 78,7
maïs 61,1 59,4
poisson 72,6
poulet

On en déduit la matrice des distances, qui est le complémentaire de la matrice des similitudes (100 – nS avec nS la valeur
dans la matrice des similitudes. 

On y définit le groupe G1 (maïs + blé), correspondant à la plus petite distance. 

agame blé ét. d. mer humain maïs poisson poulet
agame 40,9 35,8 22,4 40,5 26,5 18,3
blé 37,3 40,5 10,8 39,5 42,5
ét. d. mer 34,1 37,2 31 34,6
humain 40,2 27,5 21,3
maïs 38,9 40,6
poisson 27,4
poulet
min= 10,8
Gr1=maïs+blé

On construit une nouvelle matrice, où les valeurs de distance sont recalculées par rapport au groupe G1 par moyenne 
arithmétique des valeurs correspondant à chacun des deux membres du groupe. 

G1 agame ét. d. mer humain poisson poulet
G1 40,7 37,25 40,35 39,2 41,55
agame 35,8 22,4 26,5 18,3
ét. d. mer 34,1 31 34,6
humain 27,5 21,3
poisson 27,4
poulet
min = 18,3
G2=poulet+agame

Et ainsi de suite…

                                                                   BCPST1 – Lycée Châtelet – Douai – Joseph NICOLAS



TP révisions

G1 G2 ét. d. mer humain poisson
G1 41,13 37,25 40,35 39,2
G2 35,2 21,85 26,95
ét. d. mer 34,1 31
humain 27,5
poisson
min = 21,85
G3=Humain+G2

G1 G3 ét. d. mer poisson
G1 40,74 37,25 39,2
G3 34,65 27,23
ét. d. mer 31
poisson
min = 27,23
G4=poisson+G3

G1 G4 ét. d. mer
G1 39,97 37,25
G4 32,83
ét. d. mer
min = 32,83
G5=et. de mer+G4

G1 G5
G1 38,61
G5

On en déduit l’arbre phylogénétique, à l’échelle, avec distances génétiques indiquées :
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