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Phylogenetik

Conception, développement et tests
d’ un logiciel en java
pour la construction d’ arbres phylogénétiques
avec une interface graphique
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Conception du programme

« Javaet bibliothéque * Algorithmesde
Swing bio-informatique
» Elémentsgraphiques  « Alignement

(JFrame, JPanel, (Smith et Waterman,
JTextArea, JButton, Neede man et

J,' f\EG) Wunsch)
* Evenements e Construction d’ arbres
(ActionListen)
(UPGMA, NJ)

Phylogenetik - Février 2007
Gabriel Chandesris



|mplémentation (1)

e Classe LifeSequence
— Mise en mémoire de séguences

e Classes Alignment, AlignNW, AlignSW
— Calcul desaignements
— Reconnai ssance de type des sequences
— Matrice de substitution
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|mplémentation (2)

e Classe PhyloTools

— Lien versles autres classes LifeSequence et
Alignment

— Calcul delamatrice de scores
— Méthodes de construction des arbres
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|mplémentation(3)

Phylogenetik

_Interface Graphique
Evénements / Affichage

PhyloTools

Matrice de Scores
Tableau de séquences

LifeSequence

Classes instanciées

Alignment
Classe globale

AlignNW AlignSW

MatrixSub
Classe liée

Arbres UPGMA / NJ

Méthodes

Affichage des arbres
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Interface graphique (1)

F e
8eno Phylogenetik
» Toll Welcome to this application -- Fhylogenetik
fﬂilfﬂéﬂ&"f?!ﬂ s This software works with fasta sequences (nucleic or proteic).
Burfd Tree Use of this software is easy :

Click on thoses buttons on left side of the window,

Cmmmm—— This button to choose one seguence at a time,
Add 5everal52quencE5 Cmmmma— This button to choose a set of several sequences (less than 20),
Add agruup(duectury} Cmmmm—— This button to select segquences in a complete directory.
Ler ﬂfSEQHEHfES : {Just select a seguence in the directory yvou want completely add. )

Hame of seguences, ldentifiers and seguences will appear under this text.

Identifiers will be added to the area on the left (list).
T ———— identifiers listed in this area

When you have finish to add seguences, just click on the button on the
bottom of this window. (Run building tree)

=>Files of seguences must be in FASTA format (and filename ends with .fasta).

=>Take care of your sequences, add of the same type : only nucleic OR only proteic

Run building tree




Interface Graphique (2)

JFrame

Fenétre de I'application

JPanel

Panneau de gauche

JButton's
Une séquence
Groupe de séquences

JTextArea
Affichage
Liste de Séquences

ChooseActionListen

|

JButton
Un répertoire

ChooseDirActionListen

|

JPanel
Panneau de droite

JButton
Run

JTextArea
Affichage

Résultats intermédiaires

RunActionListen

|
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|nterface graphique (3)

UPCMA Tree result 806 NJ Tree result
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Avenir (?)

 Améliorations possibles du programme
— Représenter de fagon plus classique
— Enlever une seguence
— Enregistrer un test compl et
— Implémenter d’ autres algorithmes

— Choigir I’ alignement, le gap, |’ arbre, lamatrice
de substitution...
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Conclusion

« Conception, tests et déploiement d’ un projet,

« Application de concepts de la
bio-informatique (outils et algorithmes),

* Programmation de méthodes, d’ objets et
d’ une interface graphique.
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