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Fylogeneticka evolué€ni

Fylogeneze = vyvoj druhu (vyvoj novych druhti) procesem

evoluce.

Fylogenetika = véda zkoumajici fylogenezi, pfibuzenské

analyza vztahy a vyvoj organismd.
Pro zajimavost, nebude Dulezité, pravdépodobné
soucasti zkousky... bude u zkousky...
Evoluce bioinformatika
Fylogeneze Fylogeneticka data
Modere speces ! 3 ' 5 e .
FRVRYRURURYRRRIEE ; » Fylogeneticka data jsou ziskavana
Fylogeneze U U YUY Y Y\ e & , o
nezahrnuje pouze zkoumanim charakteristickych znaku
podobh oSt ozdiy, studovanych organismti.
mezi organismy A
(taxonomie).... Prvotné pouzivany MORFOLOGICKE znaky.
™ Problém — fosilni poziistatky vétsinou NEKVALITNI,
neposkytuji zadané informace nebo se VUBEC
nedochovaji.
...ale také jejich it &
evoluéni vztahy. LR ~
N g - Y
o >

Molekularni fylogeneticka data

. . o ¥ .
» Jediny experiment mtize poskytnout informace
o mnoha znacich.
Kazda nukleotidova
AAGACGGCACCGACAACGACTACAACGACGCCGTCGTGGTGATCAACTGGCCGCTCGGCT  Pozice v sekvenci maze
AGGATGGTACCGACATGGACTACAACGACTCCATCGTCATCCTGAACTGGCCGCTGGGCT byt povaZovéna za
GGGACGGCAACGGC-TGGAC--CAAGGGCGCCTACACCGCCACGAACTGA= = =-=-==-~— jeden ZNAK, ktery se
ACGACGTGCCCGGAACCTATGGCAATAACTCCGGC-TCGTTCAGTGTCAATATTGBAMG  vyskytuje ve GTYRECH

rozdilnych STAVECH.
» Jednotlivé stavy jsou jednoznacné a
nezameénitelné (A x C x G x T). Na rozdil
od morfologickych znaki (tvar), u nichz existuje mnoho
prechodovych forem.

* Molekularni data se daji snadno prevést do

,,Ciselné“ formy. Vhodné pro matematické a statistické
analyzy.

Proteinové sekvence x DNA sekvence

Pro fylogenetickou analyzu vyuzivany
PREVAZNE DNA sekvence.

DNA poskytuje mnohem vice fylogenetickych
informaci nez protein.

.Gly- Al - lle -Leu-Asp-Arz-  TiChé mutace

e

aTaTTAGATAGA-  Variabilita usporadani genomu

TTTJ}LTT (kédujici x nekéduji oblasti)

“Gly- Ala-lle -Fhe-Asp-Arz-  PCR, automatické sekvencovani
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Fylogeneticky strom

« Cil fylogenetické analyzy - fylogeneticky
strom popisujici evoluéni vztahy mezi studovanymi

organismy.
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»Genovy“ strom x ,,druhovy strom*“

» Genovy strom — odvozen ze srovnani
ortolognich gent. Predpoklada se, ze bude
prfesnéjsi nez strom ziskany pomoci morfologickych
dat.

* Genovy strom # druhovy strom.

Genovy strom — vnitini uzly predstavuji rozdéleni
puvodniho GENU (mutace).

Druhovy strom — vnitini uzly predstavuji rozdéleni
populace ptivodniho DRUHU do dvou skupin
(geograficka izolace).

»Genovy“ strom x ,,druhovy strom*

* Mutace a vznik nového
druhu se s nejvétsi
pravdépodobnosti
neodehraji souc¢asné.

e Mutace predchazi
separaci — v populaci se
nachazeji obé alely genu.
Po rozdéleni populaci mize
dojit ke ztraté jedné alely.

»Genovy“ strom x ,,druhovy strom*
\

~— Mutation

TIME +— Mutaton /J\\

‘\“* Speciation d 4 / \
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Tvorba evoluénich stromu

»Alignment“ sekvenci — nezbytny

pro vytvoreni stromu. Vyhodnoceni rozdili mezi
jednotlivymi nukletidovymi sekvencemi, vétSinou
,»multiple alignment®.
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Jak prevést ,,multiple alignment“ na strom?

el aligment
» Neexistuje ; m@é”.,(
shejlepsSi metoda®“. @ ASGCARARALATACLTRARS
v . = P AGGCCAAMGACATACGCTGTCC
Nékolik metod je P AR e e

pouzivano soubézné,
zadnou nelze oznagdit

za lepsi nez ostatni. Distaace imatiln
] r ) 3 £
» Distan¢ni matrice. 1 B 00 005 0I5
z - 0.15 005

Slouzi k urceni délky
vétvi. i = 040

Jak prevést ,multiple alignment“ na strom?

* Neighbor-joining method- ,spojovani
sousednich objektt“ (Saitou a Nei 1987) . Vyuziva
distan¢ni matrici.

G448 Thes ctarting poist for the neighboniciningmethad  (B) Remaval af two sequences from the star

A

Jak prevést ,multiple alignment* na strom?

* Neighbor-joining method - ,spojovani
sousednich objektt“ (Saitou a Nei 1987) . Vyuziva
distan¢ni matrici.

+ Jednoduché = rychlé
+ Vhodné pro velké soubory dat
+ Vhodné pro prvotni analyzu

- Informace z alignmentu velmi zredukovana

- Poskytuje pouze jeden vysledny strom

Jak prevést ,multiple alignment na strom?

» Metody maximalni uspornosti — maximum
parsimony method. Predpoklada (spravné???), ze
evoluce jde nejkratSi moznou cestou, tj. spravny
fylogeneticky strom je ten, ktery pozaduje minimum
nukleotidovych zmén, aby bylo dosazeno daného
rozdili mezi sekvencemi.

T Preciznéjsi

- Vétsi naroky na manipulaci s daty

- Cim vice sekvenci, tim vice topologii stromii je nutné vyzkouset

- 5 sekvenci = 15 stromu, 10 sekvenci = 2 027 025 stromu

Jak prevést ,multiple alignment na strom?

* Parsimonie: Fitchova parsimonie
Wagnerova parsimonie (reverzibilita zmén)

Dollova parsimonie (,,novinka“ maze
zaniknout)

Caminova-Sokalova parsimonie (zmény
ireverzibilni)

Vazena parsimonie
Generalizovana parsimonie

e Metoda maximalni pravdépodobnosti
e Metoda minimalni evoluce
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Vysledky fylogenetické analyzy

* Topologie stromu — evoluéni vztahy mezi
srovnavanymi (DNA) sekvencemi.

» Kdy doslo k divergenci sekvenci?

Kdy vznikly ,,dnesni“ sekvence, tj. mpdel:ni
organismy? Nutné vyuzit MOLEKULARNI HODINY.

Predpoklad: k nukleotidovym substitucim dochazi
s KONSTANTNI &etnosti.

Molekularni hodiny

 Rozdil mezi e 3
sekvencemi
odpovida dobé,
Crangwion

ktera uplynula od
jejich rozdéleni

e W s e W)

A 13 miliea yors
(divergence).
Ke kolika substitucim :”’“:““":Ib‘"”““'f z
dojde za milion let? N" i 2
um}ur per lineage per &
Nutna kalibrace!!! il yusne T axi3

Molekularni hodiny

e Rozdilné u rznych organismu.

* Rozdilné i v ramci jednoho organismul!

Software pro fylogenetickou analyzu

e Clustal + NJPlot (Neighbor-joining method)
e PAUP - Phylogenetic Analysis Using Parsimony

http://paup.csit.fsu.edu/index.html

Software pro fylogenetickou analyzu

PHYLIP

PHVLIP (% PHTZogesy iforence Package) is a package of progrann for mferrng phvlogemies (rvolusosary rees) [t is guadable five over the Intermet, and
mitten 10 work on s ey different kinds of computer sysiems as possble. The somge code is dswributed (n ). mnd executables are abso diswiboed In
parsculs, sieady-congiod exscimabicy are mvallabie for Windews (5498 NT 2000 mep Vista), Mz 05 X. Mae 05 8 s0d 9, and Lisn vymenn. Compleas
Jioctmrmaation iy malabie on documenastion e that come ik the package

e PHYLIP — PHYLogeny Inference Package

Metheds that are mvallable in the packagd inchide parsimony, distance matrix, and Beebhood methods

O

w http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html

Software pro fylogenetickou analyzu

Phylogenetic Analysis by Maximum Likelihood (PAML)

Introduction

PAML is 2 package of programs for priegenetic anslyaes of DNA or proten se
, Cagg, AN coden [

sing masmsa Boslbood
s me dsmibuted for L 3

maintained and distribated for academic
Mac 08X, and orvided L

for MS Windows. PAML i}
o e peconsueted Heed uig

ot pood for wee mukeng. It may be

http llab gene. ucl.ac.uk/soff I I.html

§ http://macclade.org/index.html

MacClade




Shrnuti

Fylogenetika = véda zkoumajici fylogenezi,
pribuzenské vztahy a vyvoj organismii.

Morfologicka data/molekularni data (sekvence).

Fylogenetické stromy: topologie (pfibuznost +
evoluce) a molekulové hodiny.

Tvorba stromu: alignment + parsimonie, Neighbor-
joining method, ...

Clustal+NJPlot, PAUP, PHYLIP, PAML
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