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Sekvenacni data

Jednotlivé sekvence — obvykle zname
historii a puvod

Mikrosatelity — délkovy vs. sekvencni
polymorfismus

NGS — mnoho sekvenci ndhodné
vybranych z celého genomu




ekvence

Data Edit Search Display Help
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Sekvence

Dédicnost!
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Primery obvykle v konzervativnich sekvencich — prepisovana a studovana variabilni
(nekddujici) ¢ast



Sekvence

HOMOLOG = dva geny evolucné pribuzné

Dva homologni segmenty DNA mohou mit Gene:  Speciation: o | Gene A
spoleény ptivod na zékladé: duplication %QQ,GE' Cene Bl y
1) speciaéni udalosti (mezi druhy+ obvykle : : ’ e
maji stejnou funkci) = ORTOLOG Gene A oa
2) duplikace genu (uvnitr jednoho druhu; Gene A
obvykle jinou funkci) = PARALOG
3) Gen ziskany horizontalnim prenosem= “ GeneA,
XENOLOG |
o T Gene B,
ANALOG = Gen s obdobnou funkci, ale bez | _
spolecného evolucniho predka GeneC GeneC

GeneC Species 3

dojoyno
dojeuy



Sekvence

HOMOLOG = dva geny evolucné pribuzné

Dva homologni segmenty DNA mohou mit

spolecny puvod na zakladé:

1) speciacni udalosti (mezi druhy+ obvykle
maji stejnou funkci) = ORTOLOG

2) duplikace genu (uvnitf jednoho druhu;
obvykle jinou funkci) = PARALOG

3) Gen ziskany horizontalnim prenosems=
XENOLOG

ANALOG = Gen s obdobnou funkci, ale bez
spolecného evolu¢niho predka




Sekvence

Concerted Evolution

PARADOX: nékteré jednotky/geny se
vyskytuji v mnoha kopiich, presto si udrzuji
podobnou sekvenci (napf.: 45S rDNA, 5S
rDNA).

Jednotlivé jednotky se nevyvijeji nezavisle,
ale koordinovaneé!

Concerted Evalution
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Sekvence

Databaze m National Library of Medicine

National Center for Biotechnology Information




Databaze NCBI

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

Prohledavani databaze (vérohodnost sekvenci/autoru)
Nahravani/stazeni sekvenci
Porovnavani vasi sekvence s databazi atd.

BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi



https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

IJUPAC nukleotidové kody

Nucleic acid code Common display
A A

C C

G G

T (or U) T

R AIG

Y CIT

K GIT

M AIC

= CIG

W AT

B CIGIT
D AIGIT

H AICIT

V AICIG

N AICIGIT
. ar -

Meaning

A

C

G

T (or U)

AorG

CorT(orU)

GorT (or U)

AorC

CorG

AorT (orU)

NotA(i.e. C, G, T or U)
Not C (i.e. A, G, T or U)
Not G (i.e. A, C, T or U)
Neither T nor U (i.e. A, C or G)
AorCorGorT (or U)

Gap of indeterminate length

Mnemonic

Adenine

Cytosine

Guanine

Thymine (or Uracil)
Purine

Pyrimidines

Bases which are ketones
Bases with amino groups
Strong interaction

Weak interaction

B comes after A

D comes after C

H comes after G

V comes after U

Nucleic acid



Sekvence

Podobnost sekvenci
(distancni matice)



Distancni matice

Zarovnani (alignment) sekvenci
e Vstupni format (doporuceny FASTA)

>EU143268.1 Cirsium palustre sequence

GGTGAACCTGCGGAAGGATCATTGTCGAAGCCTGCACAGCAGAACGACCCGTGGACACGTAAT
CACAGCCGGGCGTCGAGGGGGTCGGGCGTCAGCTCGGTGCCCGCGATGCCTCGTCGACGTGC
GTCCATGATGCTTCGTTTTGAAGCGTCGTGGATGTTGCGTCGGCACCTAAACAAACCCCGGCAC
GGCATGTGCCAAGGAAAACAAAA

e Kéduijici vs. nekddujici sekvence (= nutnost resit synonymni x nesynonymni mutace)
* Substituce penalizovany
* Mezery povoleny, ale penalizovany (za otevieni mezery, za zvétSovani mezery)

=> hleda se nejlepsi skore mezi sekvencemi



Distancni matice

Evolucni vzdalenost (distance) mezi parem sekvenci se obvykle meri poctem
nukleotidovych (nebo aminokyselinovych) substituci vyskytujicich se mezi nimi.

Distance jsou
1) zasadni pro studium molekularni evoluce
2) uzitecné pro fylogenetické rekonstrukce a odhad Casu divergence.

Distance

a) Nukleotidové substitu¢ni modely (nejjednodussi p-distance = pocet rozdil(/pocet
vSech nukleotidu; ostatni resi rychlost riznych typu substltuuf

b) Aminokyselinové substitu¢ni modely
c) Synonymnia nesynonymni substitu¢ni modely



Sekvence

Tvorba
fylogenetickych
stromu



Tvorba fylogenetickych stromu

d
Fylogeneze je historicky proces, ktery popisuje vyvoj e

genl/druhd.
node

species A
o, . ] .. Clade
Fylogenetlee vztahy genu nebo organismu jsou obvykle T
prezentovany ve formé stromu.

speacies C

speciesD

Korfen stromu = spolecny predek sdileny vsemi taxony;
pomaha ilustrovat evolucni vztahy mezi taxony SHBeLE

speciesF

Délka vétve = reprezentuje mnozstvi evolucnich zmén ez \

Klady = monofyletické entity slozené z predka a vSech taxon
jeho potomku. VSechny taxony sdileji jedinecné branch
vlastnosti, které jsou odvozeny od spole¢ného predka



Tvorba fylogenetickych stromu

kladogram

VEtveni ilustruje pouze evoluCni vztahy jednotlivych

>

taxonlol, resp. pof'adi divergence. Neobsahuje

parametr Casu ani mnoZstvi zm€n.

TG Mmoo




Tvorba fylogenetickych stromu

chronogram fylogram
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v v v Ve fylogramu odvozeném jsou délky vCtvi um€rné poCtu substituci podél
V chronogramu jsou délky v€tvi umCrné Casu a délky cesty v v v
v v vCtvi a délky cesty od kol'ene ke 3piCce jsou obvykle nestejné.
od koI'ene ke SpiCce jsou stejné.



Tvorba fylogenetickych stromu

Hierarchické shlukovani
* VlypocCetné nenarocné
* Postupuje/shlukuje od nejpodobnéjsich sekvenci k nejméné podobnym

* Vlyzaduje distancni matici jako zdroj dat = distanc¢ni metody: NJ, UPGMA,
Minimum evolution (ME)

Heuristické shlukovani

* algoritmus typicky obsahuje moznost volby pokraCovani vypoctu, tj. vytvori se
nahodny strom, spocitaji se evolucni zmeény, prohodi se dveé vétve, spocitaji
zmeény atd. Celé se to opakuje s mnoha stromy a vybere se ten nejlepsi.

* Znakové metody = snazi se o minimalizaci poCtu zmén znakového stavu

(Maximum Parsimony (MP), Maximum Likelihood (ML)) nebo o maximalizaci
pravdépodobnosti pozorovanych dat (Bayesian Inference (Bl))



Bootstrap (stanoveni spolehlivosti stromu)

Zalozeno na prevzorkovavani vstupniho datasetu

Nahodny (i opakovany) vybér sloupcl

Zadava se pocet replikaci

Zjistujeme odlisSnosti novych stromd od plvodniho

Bayesian Inference (posteriorni
pravdépodobnosti misto bootstrapu; vyjadruji
miru pravdépodobnosti/spolehlivosti uzlu)
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Tvorba fylogenetickych stromu

Datace stromu

Kombinace

1) Molekularnich hodin =
informace o rychlosti
mutaci, vyjadrena v
jecli(notka'c substituci za
ro

2) Fosilniho zaznamu, ktery
poskytuje kalibracni body
(vime, kdy doslo ke
stépeni taxonU =
lokalizace udalosti na
casové ose)

lampreys
placoderms

cartilaginous fish
ray-finned fish
coelacanths
lungfish

casdlians

salamanders

2
olremes

marsupials

frog

placental mammals

snakes

iguanian lizards

geckas

crocodiles
} non-avian dinosaurs

birds
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