
Předložená práce se zabývá jedním z hlavních úkolů bioinformatiky: konstrukcí vývojových stromů.
Zaměřuje se zejména na metody UPGMA a Neighbour-joining, které slouží pro konstrukci stromů na
základě matice vzdáleností mezi genovými  či proteinovými sekvencemi. Výsledkem práce je
implementace těchto metod v programu s příjemným uživatelským prostředím umožňujícím výsledky
metod porovnávat.


