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● Software de  carácter privativo que permite realizar análisis 
estadísticos de la evolución molecular y la construcción de 
árboles filogenéticos.

¿Qué es?

● Desarrollado en 1993 en la Universidad Estatal de 
Pensilvania.



Características

● Alineamiento y visualización de secuencias
● Métodos de estimación de distancias
● Visualización y métodos de creación de árboles

Y mucho más...



Características



Instalación
● Windows
● MacOs
● Ubuntu / Debian
● RedHat
● Otros sistemas Linux

Interfaz gráfica y línea de 
comandos



Windows (GUI/CLI) 

Descargar el .exe de la web y seguir los pasos indicados 
por el asistente.



MacOs (GUI/CLI) 

Descargar el .dmg de la web, abrirlo y arrastrar el icono de 
MEGA a la carpeta de aplicaciones en la ventana emergente.



Ubuntu/Debian(GUI/CLI) 

Descargar el .deb de la web, navegar con una terminal hasta 
el directorio que lo contenga y ejecutar:

GUI: sudo dpkg -i megax_10.0.5-1_amd64.deb
CLI: sudo dpkg -i megax-cc_10.0.5-1_amd64.deb



RedHat(GUI/CLI) 
Descargar el .rpm de la web, navegar con una terminal hasta 
el directorio que lo contenga y ejecutar:

GUI: sudo rpm -ivh megax-10.0.5-1.x86_64.rpm
CLI: sudo rpm -ivh megax-cc-10.0.5-1.x86_64.rpm

GUI: sudo rpm -ivh --replacefiles megax-10.0.5-1.x86_64.rpm
CLI: sudo rpm -ivh --replacefiles megax-cc-10.0.5-1.x86_64.rpm

En caso de tener una versión anterior descargada, a lo mejor 
es necesario ejecutar: 



Otros Linux (CLI) 

Descargar el .tar.gz de la web y extraerlo mediante el 
comando:

tar -zxvf megacc-7.0.26-1.x86_64.tar.gz

Después, mover los binarios y archivos dependientes al 
directorio que se prefiera.



Windows (GUI) 
Descargar el .exe de la web. (https://www.megasoftware.net)



Windows (GUI) 
Rellenar perfil.



Windows (GUI) 
Seguir los pasos.



Convertir archivo Fasta a Mega

- Abrir archivo fasta con mega
      y guardar la sesión

 Data -> Save session  

- File -> Convert File to MEGA



Cálculo de distancias
- Distance -> Compute Pairwise Distances

- Opciones:



Cálculo de distancias



Construcción de árboles

Por distancias:
-  NJ
- UPGMA

Por máxima parsimonia:
- MP



NJ
Opciones:



NJ
Árbol generado:



UPGMA
Opciones:



UPGMA
Árbol generado:



MP
Opciones:



MP
Árbol generado:



Exportar árboles
- File -> Export Current Tree (Newick)



ETE Toolkit



ETE Toolkit

Insertar árbol en formato newick



ETE Toolkit

Insertar alineamiento en 
formato fasta



ETE Toolkit

Elegir tipo de imagen y 
resolver ids taxonómicos



ETE Toolkit

Condensed format

Do not display alignment



ETE Toolkit

Condensed format

Do not display alignment



ETE Toolkit
aligned blocks


