PredloZena prace se zabyva jednim z hlavnich Ukold bioinformatiky: konstrukci vyvojovych stromd.
Zaméfuje se zejména na metody UPGMA a Neighbour-joining, které slouzi pro konstrukci stromd na
zakladé matice vzdalenosti mezi genovymi Ci proteinovymi sekvencemi. Vysledkem prace je
implementace téchto metod v programu s pfijemnym uZivatelskym prostfedim umoZziujicim vysledky
metod porovnavat.



