Instrukcja obstugi programu Mega

(opracowana w trakcie warsztatu metodycznego w dni@8 04 2009 r.)

Wpisz w okno przegbarki WWW.megasoftware.netpobierz plik instalacyjny

Plik zapisze si na pulpicie lub w folderze ,pobieranie”

Uruchom plik instalacyjny przez dwukrotne kliknie na niego

Nastpnie potwierdzaj kolejne dziatania programuda kaica czyli zainstalowania Mega na

twoim komputerze

Wejdz w start, wszystkie programy i znajMega — kliknij prawym klawiszem myszy na

nazwie i wydaj komengwyslij do — na pulpit — utwérz skrot

Otworz program korzystag juz ze skrotu na pulpicie

Wejdz w alignmert i wybierzquery data banks program paiczy ck ze strogn internetovg

narodowego banku danych genetycznych

8. Wopisz w okno strony odpowiedpnnazw; — np.hominidae complete genome mitochodrion
not homa kliknij go

9. Otrzymasz kilka genomoéw mitochondrialnych hominid@e goryla, szympansa, orangutana

10.W nazwe — link genomu klikaj prawym klawiszem myszy i wytamend otwdrz w nowym
oknie

11.Po otwarciu genomu w nowym oknie klikaigld to alignment potwierdz yesw oknie
dialogowym

12.Wykonaj t czynna¢ tak dwo razy jak dao genomow jest ci potrzebnych

13.W razie potrzeby naky zmient nazwy genomow Klikag dwa razy w nazgaktualm, po
CZym WPISUC NOWA.

14.Teraz naley przyciai¢ sekwencje do okéonej liczby nukleotyddéw np. 3001, wpigagjja w
okienko w dolnym lewym rogu okna z sekwencjami sigpmie potwierdzi enter

15.Nastpnie naley zaznaczy szary prostodcik nad 3001-wszym nukleotydem — zaznaczymy
wtedy kolummr nukleotydow we wszystkich naszych genomach

16.Zeby przyci¢ genomy naley zaznaczy cze$¢ ponad 3001 nukleotydemShift i end
(przytrzyma Shift i wcisr¢ end) a nagpnie klikma¢ delete— otrzymamy sekwencje réwnej
dtugasci.

17.Przechodzimy teraz do przyréwnanie sekwencji —haiagamy przyrownanie klikag literke
W na pasku naezlzi a nasfpnie wybierajgc proponowane opcje.

18.Po przyrownaniu naly zapis& pliki nadapc im zrozumiale nazwy (bez polskich znakéw) w
formacie fas i mega klikag w export data dalejformat fasi za drugim razenformat mega
Nalezy zwrock uwag:, gdzie zapisujsie te pliki zeby mana byto do nich piéniej dotrzé.

19.Otwieramy plik w formacie mega i wybieramy z pasiazdzi phylogenya potenconstruct
phylogenyi neibourgh jojning- tworzymy drzewo filogenetyczne, ktére ey potem
zapis@ na dysku i zanalizowa

20.Je&li mamy dwa pliki osobno to niemy je podczy¢ ze sol — otwieramy jeden z nich w
formacie mega i wybieramy z paska r@z Edit a nastpnieinsert sequences from file
otwiera s¢ okno z plikami mega zapisanymi wénéej przez nas — wybieramy ten, ktory
chcemy przydczy¢ i potwierdzamy insert.

21.W programie pojawia sikomplet podczonych sekwencji — przyréwnujemy j&\

zapisujemy w formacie fas i mega i wykonujemy nowieksze drzewo filogenetyczne.
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