Commentaire sur l’analyse phylogénétique
Création du fichier de séquences


Le principe est de garder dans l’échantillon une séquence pour chaque organisme que l’on souhaite classer. Cela permet d’avoir un échantillon équilibré ou chaque organisme à le même poids. Lorsque l’on dispose de plusieurs séquences susceptibles de représenter un organisme, le choix se fait de façon à garder la plus grande homogénéité dans l’échantillon (taille, provenance dans les banques de données, ….).  Le respect de l’équilibre de représentation et d’homogénéité permet d’éviter les biais dans la classification en ayant comme seul critère discriminant l’évolution moléculaire. 
Utilisation de Phylip
Le logiciel protpars du package phylip permet de construire 2 arbres selon le principe de parcimonie. Ils sont relativement semblables. Quel que soit l’arbre pris en compte, la séquence inconnue se rattache au même groupe évolutif contenant les 3 séquences issues d’un clostridium (ther ; josu ; cell). Les différences entre les deux arbres portent sur le classement au delà du nœud 5, plus précisément sur le classement de bac_anth_N et les formes sp2 et sp3 de bacillus. 

Concernant la séquence inconnue.prot, on peut faire l’hypothèse qu’elle est issue soit d’un clostridium, soit d’une organisme très proche de clostridium. 
