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ETE TREEVIEWER 

  Permite visualizar árboles filogenéticos en formato Newick 
y alineamientos en formato Fasta 

 

 Ofrece integración con la base de datos NCBI taxonomy 
para la traducción automática de identificadores numéricos 
de taxonomías 

 

 Basada en el ETE toolkit, framework para la manipulación, 
análisis, comparación y visualización de árboles 
filogenéticos (y todo tipo de árboles jerárquicos) 

 

 

 

http://etetoolkit.org/treeview/ 
 

http://etetoolkit.org/treeview/


ETE TREEVIEWER: CARGAR DATOS 

 Los datos del árbol a visualizar se pueden 

introducir en el área de texto correspondiente o 

importan un fichero. En ambos caso el formato 

debe ser Newick. 

 



ETE TREEVIEWER: CARGAR DATOS 

 Opcionalmente, se pueden importar los datos de 

alineamiento para ser visualizados conjuntamente 

con el árbol filogenético. 

 



ETE TREEVIEWER: VISUALIAR ÁRBOL 

 Una vez cargados los 

datos, se visualiza el 

árbol mediante el 

botón 

 

 

 Las ramas aparecen 

etiquetada con las 

distancias evolutivas 

y los nombres de los 

nodos coinciden con 

los de las secuencias 

alineadas 

 

 



ETE TREEVIEWER: CONFIGURAR SALIDA  

 Si se han introducido datos de alineamiento puede 

configurarse la forma en la que son presentados.  
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ETE TREEVIEWER: TRADUCIR IDS TAXONÓMICOS 

 Un identificador taxonómico es un número que identifica 

una especie en la base de datos NCBI taxonomy.   

Ejemplo: 6669 = Daphnia pulex  

 

 Usando estos identificadores como nombre de los nodos 

(o el formato taxID.nombreSecuencia) la herramienta 

obtendrá de la base de datos NCBI el nombre de especie 

asociado a cada identificador junto con su linaje 

 

 Para usar esta funcionalidad: 

 

 

 



ETE TREEVIEWER: TRADUCIR IDS TAXONÓMICOS 

Nombre de especies Linajes 



ETE TOOLKIT: USO AVANZADO 
 La herramienta web ETE Treeviewer es solo una pequeña muestra 

de lo que se puede hacer con el ETE Toolkit 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Además de la visualización de filogenias el framework permite, entre 
otras opciones, la generación de árboles de genes y especies, 
ejecutar y visualizar análisis CodeML y SLR, calcular distancias 
entre árboles, realizar consultas a la base de datos NCBI taxonomy, 
manipular la topología de los árboles, etc. 

 



ETE TOOLKIT: USO AVANZADO 

 Para tener acceso a las opciones avanzadas es 

necesario descargar la versión instalable disponible 

para Linux y Mac OS X, la cual ofrece un conjunto de 

herramientas ejecutables por línea de comandos 

 

 Guía de descarga e instalación: 

 http://etetoolkit.org/download/ 

 

 Documentación:  

 http://etetoolkit.org/documentation/tools/ 

 

 

 

 

http://etetoolkit.org/download/
http://etetoolkit.org/documentation/tools/

