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基础知识简介 
有根树和无根树 
 系统发育树可分为有根树和无根树，有根树是有方向的
树，具有一个唯一的根节点，代表树中所有物种的共同
祖先；而无根树只反映分类单元之间的距离而不涉及谁 

 是谁的祖先问题。 
 



基础知识简介 
直系同源与旁系同源 

直系同源(orthologs):同源的 

基因是由于共同的祖先基因进 

化而产生的； 

旁系同源(paralogs):同源的 

基因是由于基因复制产生的。 

注意：用于分子进化分析中的序列 

必须是直系同源的，才能真实反映 

进化过程。 



具体步骤 
选择“特征分子”，原则是：a. 各个物种都有的同源
分子，b. 进化速率适当; 
对这些同源分子的序列进行多序列比对, 截取比对的最
好的区域作为物种的代表序列； 
按某种方法，算出代表序列两两之间的差异度； 
基于这些差异度，绘制系统发生树； 
对系统发生树进行可信度检验。 



具体步骤 
 选择特征分子 
既可以用核酸序列又可以用蛋白序列 
对于具有很近亲缘关系的生物来说，选择核酸序列研
究要比选择蛋白序列更快的推断出结果 
在大多数情况下，通过蛋白质序列研究要比用核酸来
研究要好，因为蛋白质序列含有更多相对保守的序列 
由于蛋白质序列由20个氨基酸组成，而核酸序列是由

4种核酸组成，因此蛋白质序列的比对比DNA序列的
比对更灵敏 



具体步骤 
 序列比对 
只有正确的比对结果才会能推出正确的系统发生 
多序列比对的结果应该进行检验并找出一个最合理的
结果 
对这些同源分子的序列进行多序列比对, 截取比对的最
好的区域作为物种的代表序列 



具体步骤 
 建树方法 
 根据所处理数据的类型，可以将系统发生树的构 
 建方法大致分为两大类：基于距离的构建方法和基于特征
的构建方法。 
 



 常用方法的基本特征 
 



具体步骤 
 可信度检验 
 常用的三种方法： 
 1. The bootstrap 
 2. Delete-half-jackknifing 
 3. Permuting species within characters 
 注： Bootstrap选项一般都要选择，当 Bootstrap 的值

>70，一般都认为构建的进化树较为可靠。对于进化

树的构建，如果对理论的了解并不深入，则推荐使用
缺省的参数，并启用Bootstrap 检验。一般情况下，使

用两种不同的方法构建进化树，如果得到的进化树基
本一致，结果较为可靠。 



系统进化树构建常用软件汇集 
 软件名称  说   明  

PHYLIP 目前发布最广，用户最多的通用系统树构建软件，由美国华盛顿大学
Felsenstein 开发，可免费下载，适用绝大多数操作系统  

PAUP 国际上最通用的系统树构建软件之 一 ， 美 国simthsonion institute 开
发，仅适 用Apple-Macintosh和 UNIX 操作系统 

MEGA 美国宾西法尼亚州 立 大 学MasatoshiNei 开发的分子进化遗传学软件，
图形化、集成的进化分析工具，不包括ML 

MOLPHY 日本国立统计数理研究所开发，最大似然法构树 

PAML 英 国 University college London 开发，最大似然法构树和分子进化模型  

PUZZLE 应 用 quarter puzzling 方法(一种最大简约法)构建系统树 

TreeView 英国 University of Glasgow开发，进化树显示工具  



实例分析 



序列被正确识别后，我们可以利用MEGA 
进行序列比对，先edit/select all选中要比对
的序列，然后在alignment/align by clustalw
进行比对，在弹出的界面可以更 改参数，
点击OK得到结果。 





NJ（邻接法） 

ML（最大似然法） 
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