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La liste de référence : la page web de Joe Felsenstein 

http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html 

En 2014 392 programmes fonctionnant sur toutes les 
plates-formes et 54 serveurs web d’accès libre 

http://research.amnh.org/users/koloko/softlinks/phylogeny.html 





ALGORITHMES ET SERVICES WEB POUR 
L’ALIGNEMENT MULTIPLE 	
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Liste de logiciels d’alignement de séquence : 
http://en.wikipedia.org/wiki/List_of_sequence_alignment_software 

1 Database search only (BLAST, FASTA, HMMER, PSI-BLAST , etc.) 
2 Pairwise alignment (SSEARCH, SEQALN, MUMmer, etc.) 
3 Multiple sequence alignment (Clustal , MAFFT, MUSCLE, etc.) 
4 Genomics analysis (GMAP, BLAT, MAUVE, MGA, etc.) 
5 Motif finding (MEME, PHI-Blast, ScanProsite, etc.) 
6 Benchmarking (BAliBASE, etc.) 
7 Alignment Viewers/Editors 
8 Short-Read Sequence Alignment (BWA, Shrimp, SOAP, Bowtie, 
etc.)   





http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw2/ 



http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/ 



http://align.bmr.kyushu-u.ac.jp/mafft/online/server/ 



http://www.drive5.com/muscle/ 



EDITEURS D’ALIGNEMENT MULTIPLE 	
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Pour aujourd’hui : SEAVIEW 4 (4.5.2/ 31 mai 2014) 
http://doua.prabi.fr/software/seaview 



Note: BioEdit is no longer being regularly maintained, and the documentation is out of 
date and no longer maintained.  



Jalview Version 2 - a multiple sequence alignment editor and analysis workbench 



h3p://users-­‐birc.au.dk/biopv/php/fabox/	
  



LES LOGICIELS DE RECONSTRUCTION 
PHYLOGÉNÉTIQUE  
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(version 3.695) 





4.0b10 (04/03/2002) 



T N T : “Tree analysis using New Technology” 
Goloboff, Farris, & Nixon, 2003 





RAxML (Randomized Axelerated Maximum Likelihood) is a program for 
sequential and parallel Maximum Likelihood based inference of large 
phylogenetic trees. It can also be used for post- analyses of sets of 
phylogenetic trees, analyses of alignments and, evolutionary placement of short 
reads. 
 
It has originally been derived from fastDNAml which in turn was derived from 
Joe Felsentein’s dnaml which is part of the PHYLIP package. 







PhyloBayes 3.3f and PhyloBayes MPI 1.5a:  

PhyloBayes is a Bayesian Monte Carlo Markov Chain 
(MCMC) sampler for phylogenetic reconstruction using 
protein alignments. Compared to other phylogenetic 
MCMC samplers (e.g. MrBayes), the main distinguishing 
feature of PhyloBayes is the underlying probabilistic 
model, CAT.  
 
It is particularly well suited for large multigene alignments, 
such as those used in phylogenomics.  



CONSEL est un logiciel qui se compose de petits programmes écrits en 
langage C.  
Il calcule la valeur de probabilité (p-value) pour évaluer la confiance dans 
le problème de sélection.  
Bien que CONSEL soit applicable à tout problème de sélection, il est 
principalement conçu pour la sélection des arbres phylogénétiques. 
 
CONSEL ne pas estimer l'arbre phylogénétique par lui-même, mais 
CONSEL lire la sortie des autres paquets phylogénétique, comme molphy, 
PAML, * PAUP, TREE-PUZZLE, et PhyML.  
 
CONSEL calcule la p-value en utilisant testant plusieurs procédures : 
Le bootstrap , le test Kishino-Hasegawa, le test Shimodaira-Hasegawa, et 
le test pondérée Shimodaira-Hasegawa.  

http://www.is.titech.ac.jp/~shimo/prog/consel/ 

CONSEL: for assessing the confidence of phylogenetic tree selection 



LES LOGICIELS INTÉGRÉ DE 
RECONSTRUCTION PHYLOGÉNÉTIQUE  
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Pour aujourd’hui : SEAVIEW 4 (4.5.2/ 31 mai 2014) 
http://doua.prabi.fr/software/seaview 





DAMBE (Windows, MAC and Linux) 
Data Analysis and Molecular Biology and Evolution 
http://dambe.bio.uottawa.ca/dambe.asp 



LES SERVICES WEB DE 
RECONSTRUCTION PHYLOGÉNÉTIQUE  
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Galaxy	
  





Phylemon2	
  :	
  h3p://phylemon.bioinfo.cipf.es/	
  

Alignment Tools 
•  ClustalW (v. 2.0.10) 
•  Muscle (v. 3.7) 
•  Lagan (v. 2.0) 
•  MLagan (v. 2.0) 

Phylogeny Tools 
•  Phylip (v. 3.68) 
•  Phyml Best AIC Tree (v. 1.02b) 
•  PhyML (v. 3.00) 
•  TreePuzzle (v. 5.2) 
•  MrBayes (v. 3.2.0) 

Evolutionary Test Tools 
•  Model Selection 
•  Relative Rates Tests 
•  Adaptation Tests 



CIPRES	
  Science	
  Gateway	
  V.	
  3.1	
  
h3p://www.phylo.org/sub_secHons/portal/	
  



http://www.atgc-montpellier.fr/fastme/ 



http://atgc.lirmm.fr/phyml/ 



http://
molevol.cmima.csic.es/
castresana/
Gblocks_server.html 

Gblocks	
  server	
  

Trimal server = Phylemon2 



http://genome.cs.iastate.edu/supertree/userdata_analysis/
userdata_analysis.html 



OUTILS SPÉCIFIQUES À UNE FAMILLE DE 
GENES. EX : RRNA 
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http://www.arb-silva.de/!

arb-­‐6.0-­‐rc3	
  (most	
  recent	
  release	
  candidate)	
  :	
  Last	
  Update	
  :	
  2014-­‐May-­‐29	
  











http://umr5558-sud-str1.univ-lyon1.fr/lebibi/lebibi.cgi 



LOGICIELS DE REPRÉSENTATION 
D’ARBRES PHYLOGÉNÉTIQUES	
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http://treevis.net  
http://evolution.genetics.washington.edu/  
 

http://bioinfo.unice.fr/biodiv/Tree_editors.html 







ATV | A Tree Viewer | Archaeopteryx 
 
ATV is a Java tool for the visualization of annotated phylogenetic trees. It can be 
used both as an applet and as a standalone application. 

http://www.phylosoft.org/atv/ 



https://sites.google.com/site/cmzmasek/
home/software/archaeopteryx 

Archaeopteryx FigTree 

http://tree.bio.ed.ac.uk/software/
figtree/ 



Graphique Phylogénétique 31 

Dendroscope 

TreeDyn/ScripTree 

http://ab.inf.uni-tuebingen.de/
software/dendroscope/ 

http://www.treedyn.org 
http://lamarck.lirmm.fr/scriptree/ 



http://iubio.bio.indiana.edu/treeapp/treeprint-form.html 



Visualization of large tree structures: 
TreeViz 

http://www.randelshofer.ch/treeviz/index.html 


