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Instalación

• Se accede a: http://www.microbesonline.org/fasttree/#Install

• Windows y Linux: descargar ejecutable.

• Mac OS X: descargar fichero fuente FastTree.c (es necesario tener instalado 
xcode.gcc) y compilar con 

gcc -03 –finline-functions –funroll-loops –Wall –o FastTree FastTree.c -lm

http://www.microbesonline.org/fasttree/#Install




Ejecución

• Se ejecuta con: FastTree [parámetros] archivo alineado > archivo de salida

• Acepta ficheros en formato FASTA o PHYLIP.

• Parámetros:

• -nt: para nucleótidos.

• -quiet: suprime mensajes de salida.

• -log: guarda árboles intermedios y detalles del modelo.

• -n <number>: analiza múltiples alineamientos ( solo formato PHYLIP).

• -intrees in_tree: establece el árbol de partida.

• -quote: obtiene número entero de cada secuencia.

• -gamma: reescala ramas del árbol y calcula la probabilidad gamma20.

• -expert: muestra más información.





Modelos evolutivos

• Nucleótidos

• Jukes-Cantor

• GTR: usando -gtr

• Aminoácidos:

• JTT

• WAG: usando -wag

• LG: usando -lg



Resultados

• Ignora las letras desconocidas e informa

• Muestra el número de cadenas únicas

• Muestra el tiempo consumido

• Muestra la plausibilidad (likelihood) de cada 
rama que calcula. Para ser comparada es 
necesario usar la opción -gamma para que la 
plausibilidad que devuelve sea Gamma20.

• El resultado es un árbol en formato Netwick

• La raíz del árbol es asignada arbitrariamente



Ejemplo



Salida


