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Drzewa filogenetyczne
– informatyczne problemy badawcze1)
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Streszczenie. Biologia molekularna jest dziedziną, która obecnie coraz szerzej ko-
rzysta ze zdobyczy informatyki. W artykule przedstawiono zagadnienia związane
z konstruowaniem drzew filogenetycznych. Drzewa te wykorzystuje się przede
wszustkim do obrazowania historii ewolucji gatunków. Dane, na podstawie których
buduje się takie drzewa, to m. in. sekwencje DNA. Opracowanie zawiera również
koncepcje wybranych algorytmów oraz wyjaśnienie niektórych aspektów porówny-
wania drrew filogenetycznych.
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