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ANALIZA FILOGENETYCZNA

1. Wstep - filogenetyka
Struktura drzewa filogenetycznego
Metody konstrukcji drzewa

Etapy konstrukcji drzewa filogenetycznego

a A W DN

Oprogramowanie - przyktady
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WSTEP - FILOGENETYKA

OKRESLENIE POWIAZAN POMIEDZY

gatunkami

populacjami

osobnikami

genami

sekwencjami powtarzalnymi

strukturami 2 rzedowymi biatek

N o g bk~ w b PRE

sciezkami metabolicznymi
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WSTEP - FILOGENETYKA

INFORMACJE
 Sekwencje aminokwasow, nukleotydow
« Cale genomy
« Genomy organelli (np. mitichondrium)
« Pojedyncze geny

OKRESLENIE POWIAZAN OPIERA SIE NA METODACH
« Klastrowania
« Kladystycznych

WIZUALIZACJA
« Drzewa filogenetyczne
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WSTEP - FILOGENETYKA

ZASTOSOWANIE ANALIZY FILOGENETYCZNEJ

1. Ewolucjonizm
« okreslenie powigzan ewolucyjnych

2. Medycyna
« okreslenie zréznicowania genetycznego patogenow

3. Predykcja funkcji genow

4. Bioroznorodnosc¢
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WSTEP - FILOGENETYKA

FILOGENEZA GENOW A FILOGENEZA GATUNKOW

 Ewolucja konkretnej sekwencji nie zawsze jest
zgodna z drogg ewolucji gatunku

 Ewolucja gatunku jest tacznym efektem ewoluciji
wielu genow tworzacych genom
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WSTEP - FILOGENETYKA

PODOBIENSTWO SEKWENCJI

HOMOLOGIA HOMOPLAZJA

pochodzace od wspdlnego niepochodzace bezposrednio
przodka od wspoélnego przodka
/" ORTOLOGIA \ﬁARALOGlA I 4 Y I
*homologia pomie- *homologia wew-
dzy gatunkami natrz gatunku KONWERGENCJA
. . PARALELIZM
* wynikia na drodze * wynikia na dro- _ niezalezne
specjacji dze duplikacji * niezalezne zmiany
- biatka maja genu zmiany réznych
: i : podobnych .
podobne domeny i - biatka majag i sekwencji w
: sekwencji w tym
strukture 3-D zwykle odmienne % K tym samym
: funkcje samym kierunkd kierunku
*podobna funkcja

* predykcja funkcji
\_nowych genéw NG AN Y
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

TERMINOLOGIA TEORII GRAFOW
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO
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DRZEWA FILOGENETYCZNE

e ukorzenione i nieukorzenione
« binarnosc¢ konstrukcji

* topologia
« dlugosc¢ gatezi = czas ewolucji ?
- kladogram
- filogram
Drzewo Drzewo
ukorzenione nieukorzenione
A C
B D

A B CD
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

DRZEWO UKORZENIONE ssaki fozyskowe

__ Dog miara ’ ‘
prawdopodobienstwa

BNV ¥Nl poprawnosci drzewa

odlegtosci ewolucyjne N

= dlugosci gatezi Pig
outgroup = I Ingr%&%
korzen = B L v -
organizm porownywane
referencyjny . Hippopotamus organizmy

—— Elephant

Hyrax

struktura powigzan
= ksztatt drzewa

— — Manatee
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

UKORZENIENIE DRZEWA

 Grupa zewnetrzna — gatunek, ktory jako pierwszy
oddzielit sie od pozostatych

« Zwykle odlegty ewolucyjnie od poréwnywanych
organizmow
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

DRZEWO NIEUKORZENIONE
naczelne, mtDNA

Chimpanzee

Neandertal-1

Orangutan



STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

DRZEWO UKORZENIONE,

BIFURKACYJNE

sekwencja fragmentu genu groEL

ukorzeniona w Bacillus subtilis

@)

100

99

B. pseudocatenulatum (AY004274)
B. catenulatum (AY004272)
B. dentiurm (AF240572)
B. adolescentis (AF210319)
B. ruminatium (AF240571}
B. merycicum (AYQ04277)
B. angulatum (AF240568)
B. breve (AF240566)
B. longum bv. suis (AY013248)
_|: B. longum (AF240578})
69 B. longum bv. infantis (AF240577)
B. bifidum (AY004280)

29

93

78

78

_|: B. pullorum (AY004278)
99 B. galtinarum (AY004279)

42 B. cuniculfi (AY004283)
B. choerinum (AY013247)
— B. pseudolongum subsp. globosum (AF286736)
mE B. animalis subsp. Jactis (AY004282)
B. animalis (AY004273)

67

_|: B. magnum (AF240569)
99 B. gallicurn (AF240575)
B. boum (AY004285)

100

81

94

B. thermophifum (AF240567)

B. thermacidophilum subsp. porcinum (AY166561)
B. thermophilum RBL67 (DQ340558)

o4 B. thermacidophilum (AY004276)

100

B. psychraerophilum (AY339132)
B. minimum (AY004284)

B. asteroides (AF240570)

B. indicum (AF240574)

73 B. coryneforme (AY004275)

Parascardovia denticolens (AF240565)
[ Aeroscardovia aeriphila (AY339131)

100 — Aeroscardavia aeriphila (AZ339130)

Scardovia inopinata (AZ004281)

0.5

Bacilius subtilis W168 (M81132)
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STRUKTURA DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

PRZYKLADY

Chimpanzee

Human

Neande

Neandertal-1

Orangutan

Aeropyrum pernix

Archaeoglobus fulgidus

Aguifex aeolicus

r Bacillus anthracis A2012

- Bacillus anthracis Ames

AZoarcus sp EbN1
[ Agrobacterium tumefaciens C58 Cereon
Agrobacterium tumefaciens C58 LWash

Anaplasma marginale St Maries

Acinetobacter sp ADP1 Copyright ©2020, J. Szyda & M. Mielczarek



PRZYKLAD Z LITERATURY

BNMC Evolutionary Biology BioMed Cental

Open Access
Analysis of complete mitochondrial genome sequences increases
phylogenetic resolution of bears (Ursidae), a mammalian family

that experienced rapid speciation

Li Yu*1!, Yi-Wei Lif!, Oliver A Ryder® and Ya-Ping Zhang*?2!

Research article

Abstract

Background: Despite the small number of ursid species, bear phylogeny has leng been a focus of
study due to their conservation value, as all bear genera have been classified as endangered at either
the species or subspecies level. The Ursidae family represents a typical example of rapid
evolutionary radiation. Previous analyses with a single mitochondrial {mt) gene or a small number
of mt genes either provide weak support or a large unresolved polytomy for ursids. VWe revisit the
contentious relationships within Ursidae by analyzing complete mt genome sequences and
evaluating the performance of both entire mt genomes and constituent mtDMNA genes in recovering
a phylegeny of extremely recent speciation events.

Results: This mitochondrial genome-based phylogeny provides strong evidence that the
spectacled bear diverged first, while within the genus Ursus, the sloth bear is the sister taxon of all
the other five ursines. The latter group is divided into the brown bear/polar bear and the two black
bears/sun bear assemblages. These findings resolve the previous conflicts between trees using
partial mt genes. The ability of different categories of mt protein coding genes o recover the
correct phylogeny is concordant with previous analyses for taxa with deep divergence times. This
study provides a robust Ursidae phylogenetic framework for future validation by additional
independent evidence, and also has significant implications for assisting in the resolution of other
similarly difficult phylogenetic investigations.

Conclusion: |dentification of base composition bias and udlization of the combined data of whole
mitochondrial genome sequences has allowed recovery of a strongly supported phylogeny that is
upheld when using multiple alternative outgroups for the Ursidae, a mammalian family that
underwent a rapid radiation since the mid- to late Pliocene. It remains to be seen if the reliabilicy
of mt genome analysis will hold up in studies of other difficult phylogenetic issues. Although the
whole mitochondrial DMA sequence based phylogeny is robust, it remains in conflict with
phylogenetic relationships suggested by analysis of limited nuclear-encoded data, a situation that
will require gathering more nuclear DMA sequence information.
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PRZYKLAD Z LITERATURY

Urssdae Phylogeny
! anetes (Brown bear; BRO)

— LI meritiomer (Polar bear; POL)
L7 thibetames (Asiatic Wack bear; ASB)
[ americamer (Amenican black bear; AMB)
M wrsimes (Sloth bear; SLO)
U0 madawariay | Sun bear; SLM)
T. ornatiss (Spectacled bear; SPE)
A mebanaeics (Geamt panda; GPA)

Figure |

Long-standing unresolved Ursidae phylogeny (tree in the left) and competing hypotheses proposed based on previous
sequence data (mtA-E and nuA-B). Trees were constructed from (mtA) combined analysis of partial control region, 12S5rRMNA,
CYTB, tRMNAFre, and tRNATh mt genes [| ], (mtB) MP analysis of complete CYTE, tRNAFre, and tRMNATh mt genes [ 2], (mtC)
M| analysis of complete CYTB, tRNAPre, and tRNATH mt genes [12], (mtD) combined analysis of partial control region, CYTB,
ND4, NDS5, COIll, and |65rRNA mt genes [8], (mtE) combined analysis of partial control region, |258rRNA, complete CYTBE,
tRNAFe and tRNATY mt genes [13], (nuA) combined analysis of interphotoreceptor retinoid binding protein (IRBP) exonl
and transthyretin (T TR) intron | nuclear genes [13], and (nuB) combined analysis of four type | sequence-tagged sites (STS) and
IRBP exon | nuclear genes [60].




METODY KONSTRUKCJI DRZEW FILOGENETYCZNYCH

ODLEGLOSCIOWE OPARTE NA ZNAKACH

» oparte bezposrednio na
znakach sekwencji (zliczanie
mutacji)

« konwertowanie znakow na
odlegtosci ewolucyjne

(. Metoda srednich potgczen A 4 A

(Unweighted pair group * Metoda parsymonii

method with arithemtic (Maximum Parsimony; MP)
\mean, UPGMA) y, \_ y,
g : — h (e Metoda najwiekszej h

* Przylgczania sgsiadow ) e :
(Neighbor- joining: NJ) v_warygodnosm (Maximum
’ 9 likelihood; ML)

G J J

Copyright ©2020, J. Szyda & M. Mielczare k




METODY KONSTRUKCJI DRZEWA

O

METODA ODLEGLOSCIOWA
(KLASTROWANIA)
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

ETAPY > UPGMA

1. Obliczy¢ macierz zréznicowania pomiedzy
osobnikami

Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet
Obliczenie nowej macierzy zréoznicowania

... powrot do punktu 2

O

a A W D
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

1. Obliczy¢ macierz zréznicowania pomiedzy osobnikami
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

2. Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

2. Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet

L L L f
L L g5 ¢ g
v v v v

ATCC ATGC TTCG TCGG

%4 0 2 4
ATCC
% 0 3 3
ATGC
TTCG
. :
TCGG

0.5 0.5

ATCC ATGC
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

3. Obliczenie nowej macierzy zréznicowania

ATCC _
e e |

ATGC TTC TCG
ATCC

4 0 (2+3)/2=2.5 (4+3)/2=3.5
ATGC
% \ )
TTCG

% 0
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

4. Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet

ATCC
s IS

ATGC TTC TCG
ATCC

4 0 (2+3)/2=2.5 (4+3)/2=3.5
ATGC
¥ )
TTCG

%4 0
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

4. Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet

0.5

ATCC

0.5

ATGC

ATCC - ;
<l cp
ATce | TTCG TCGG
ATCC
+ | 0 (2+3)2=2.5 (4+3)/2=3.5
ATGC
S :
TTCG
%) :
TCGG
y\.
TTCG TCGG
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

5. Obliczenie nowej macierzy zréznicowania

ATCC TTCG
+ +
ATGC TCGG
ATCC
+ 0 (2+4+3+3)/4=3
ATGC
ATCC
- 0
ATGC
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

6. Wybor najbardziej podobnych osobnikow = wezet

ATCC TTCG
+ +
ATGC TCGG
ATCC
+ 0
ATGC
ATCC
0

ATCC ATGC TTCG TCGG
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - UPGMA

1. Najprostsza metoda tworzenia drzew
Bardzo szybka

Tworzy drzewa ukorzenione

N

Przyjmuje zatozenie ,,zegara
molekularnego” - identyczna szybkos¢
mutacji na poszczegolnych sciezkach
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - NEIGHBOUR JOINING

1. Pary sekwencji o najmniejszej odlegtosci
ewolucyjnej =

Stosunkowo szybka
Tworzy drzewa nieukorzenione

Uwzglednia zroznicowane tempo ewolucji

a &~ W D

...wyniki zalezne od zatozonego modelu
ewolucyjnego
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA

@

METODA OPARTA NA ZNAKACH
(KLADYSTYCZNA)
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA — METODA PARSYMONII

ETAPY = METODA MAKSYMALNEGO PODOBIENSTWA

1. Dopasowanie sekwencji kilku organizmoéow
2. Konstrukcja (wszystkich) mozliwych drzew

3. Wyboér drzewa wymagajacego najmniejszej liczby
mutacji
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

1. Dopasowanie sekwencji kilku organizmow

1 (R A A C C G A T
2 (R A A C C G C A
3 (% A G T C G T T
4 (R A G T C G G A

- Jednakowe wartosci — sekwencja nieinformatywna

« RoOzne wartosci — sekwencja nieinformatywna
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

2. Konstrukcja (wszystkich) mozliwych drzew

n  Ng Ny

SR 1

4 15 3

5 105 15

10 34 459 425 2027 025

Liczba mozliwych drzew:

« ukorzenionych Ni = (2n- 3)!//2"%(n—- 2)!
« nieukorzenionych Ny = (2n- 5)!/2"3(n- 3)!
n= liczba taksonow/sekwenc;ji
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

2. Konstrukcja (wszystkich) mozliwych drzew

ACT GTA

GTA ACA GTA GTT

ACA GTT

ACT GTT ACA ACT
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

3. Wyboér drzewa wymagajacego najmniejszej liczby mutaciji

« Porownujemy najblizsze wezty miedzy sobg

 Wybieramy po 1 przedstawicielu z tych weztow i
sprawdzamy, co da najmniejsza liczbe zmian
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

3. Wyboér drzewa wymagajacego najmniejszej liczby mutaciji

ACT GTA

vl

3
|
3
GTA ACA / N
\/ ACA GTT V

SN SN

ACT GTT ACA ACT
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - METODA PARSYMONII

Inaczej metoda najwiekszej oszczednosci

-> wybiera drzewa z najmniejszg liczbg zmian
ewolucyjnych

-> opiera sie na zasadzie ,,brzytwy Ockhama”

- Wykorzystuje pozycje informatywne
(skrécenie czasu obliczen)
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA - NAJWYZSZE PRAWDOP.

1. Uwzglednia zréznicowane prawdopodobienstwo
poszczegolnych mutacji - modele substytucyjne

2. Uwzglednia kazda pozycje (nie tylko informatywne)
3. Bardzo powolna

4. Daje doktadne wyniki (mate prawdopodobienstwo
uzyskania btednego drzewa)

5. Brak efektu przyciggania dtugich gatezi

6. Okresla prawdopodobienstwa poprawnosci
danego drzewa
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METODY KONSTRUKCJI DRZEWA

METODA PARSYMONII

4 A 4 )
« powolna, duza liczba

- fatwa, szybka mozliwych drzew

\- Y, \- Y,

4 ) 4 )
 analiza duzych zbiorow  analiza duzych zbiorow
danych mozliwa danych problematyczna

. J . J
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybér i zgromadzenie sekwencji do budowy

drzewa

Przyrownanie sekwencji (alignment)

Konstrukcja drzewa za pomoca jednej z kilku

metod

4. Ocenadrzewa i przedstawienie drzewa w formie
odpowiedniej dla odbiorcow

W N
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybér i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

- Zalezny od problemu!

- Filogeneza konkretnych organizmow (wybor
dowolnego genu)

- Ewolucja konkretnego genu (sekwencje
pochodzace od wielu gatunkow)

- Wybor markeréw - ewolucja ani zbyt szybka, ani
zbyt powolna, regiony zmienne, regiony
konserwatywne
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa
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Nucleotide Nucleotide ¥ | (ursus arctos[Organism]) AND cytochrome b m
Create alert Advanced Help
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

Graphic Sum

blastn | blastp | blastx | thlastn | tlastx

BLASTH pro|
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do
budowy drzewa

Sequences producing significant alignments Download Manage Columns “ Show | 20000 v | @

select all 20000 sequences selected GenBank Graphics Distance tree of results

Query E Per.

- Accession
Cover wvalue Ident

Description

arctos isolate Tver203 mitochondrion, pariial genom 100% 0.0 100.00% KY419702.1

arctos isolate Tver202 mitochondrion, partial genom 100% 0.0 100.00% KY41970

arctos isolate Tver201 mitochondrion, partial genom 100% 00  100.00% KY4197

arctos isolate Sv ) mitochondrion, partial genom 100% 0.0 100.00% Ky41

arctos isolate Sver217 mitechondrion, partial genom 100% 0.0 100.00% KY41

arctos isolate Sver?16 mitochondrion, partial genom 100% 00  100.00% KY4196921

arctos isolate Sver?15 mitochondrion, partial genom 100% 00  100.00% KY4196911

E isolate Sver213 mitochondrion, parfial genom 100% 0.0 100.00% Ky41

Gaigglate Sver209 mitochondrion, parfial genom 100% 0.0 100.00% kY41

¥= isolate Sver208 mitochondrion,_parfial genom 100% 00  100.00% KYT

Ursus spelasus complete mitochondrial genome, _isolate SF1325 1714 1714 100% 0.0 93.33% FN390849.1

Ursus spelasus complete mitochondrial genome _isolate SP370 1714 1714 100% 0.0 93.33% FEN390847 1

Ursus arctos isolate UA141 cytochrome b (CYTE D tRMA-Thr and tRNA-Pro genes, complete sequence; and D-oop, pg 1712 1712 90% 0.0 096.89% MF927787 1

Ursus arctos isolate UA151 cytochrome b (CYTE D tRMA-Thr and tRNA-Pro genes, complete sequence; and D-oop, pg 1710 1710 90% 0.0 096.89% MF

Ursus ingressus isolate USR 10 mitochondrion, partial genome 1709 1709 100% 0.0 93.25% MN3112491

Ursus ingressus voucher PA1 mitochondrion, partial genome 1709 1709 100% 0.0 093.25% KX641330.1

0000 0

Ursus spelasus voucher CB A2 mitochondrion, partial genome 1709 1709 100% X 093.25% KX641309.1

— - = o -

rsus arctos isolate Perm77 mitochondrion, partial genome 100% 00 100.00%

rsus arctos iselate Permy& mitochondrion, partial genome 100% 0o 100.00%
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

2. Przyrownanie sekwencji (alignment)
e cal:

( MEGA 12: fast, filtered, substitution model selection )
Filtering approach that avoids computations for sub-optimal substitution models.
[ONoNoN NONONONONONO]

Sequence Analyses Statistical Methods Powerful Visual Tools

Phylogeny Inference

Model Selection

Maximum Likelihood Alignment/Trace Editor

Distance Methods T
Dating and Clocks Ordinary Least Squares

ata Explorers
Ancestral States Maximum Parsimony Legend Generator
Selection and Tests Composite Likelihood Gene Duplication Wizarc
Sequence Alignment Bayesian Timetree Wizard
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy

drzewa
2. Przyrownanie sekwencji (alignment)

M Molecular Evolutionary Genetics Analysis

Analysis Windows Help M|

File Analysis Windows Help

i 0000000000000 0

Convert File Format to MEGA
ALIGN DATA MODELS  DISTANCE  DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION  RATES CLOCKS  DIAGNOSE
B Printer Setup...
¥ Display Settings

Quit MEGA
Edit ear Alignment Web Sequencer Display Windows Help

T~

we | ]| W » DX x +2ap Q2R Q

x ® = ®|x|x| x| ® ® =[x = |= ® =] [= ® ®

AAGTTTAATCCAGCTGTAAAAAGCTATCAGTAACACTAAAATAAGCTACGAAAGTGAC|ITTTAATGCTC
GTTTATGTA TTAATAGTAAAGCAAGGC TGAAAATGCCTAGACGAGTTATATAATITCCATAAACA
GTTTATGTA TTAATAGTAAAGCAAGGCACTGAAAATGCCTAGACGAGTTATATAAT ATAAACA
AAGTTTAATCCAGCTGTAAAAAGCTATCAGTAACACTAAAATAAGC TAIZGAAAGTGAI.'Z?TTAA TGCTC

- Wybranie pliku
- Przyréwnanie

PREFERENCES

Copyright ©2020, J. Szyda & M. Mielczarek



ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa
2. Przyrownanie sekwencji (alignment)

m M12: Alignment Explorer (seqdump fasta)

Data Edit Search Alignment Web Sequencer Display Windows Help

B2 En 7 Align by Clustal K[ X% +2 4> Q2 aQ

N L ) sta (C
DNA Sequences Translated Protein Seq o chszlieeneh

T - & Align by MUSCLE ' . - e . ST 1= [ . IREE SIRE
AAGTTTAATCIQAligr~.by|\./|U5{:|_E|ij.:,(1.3|~.5} CGTAACACTAAAATAAGCTACGAAAGTGACTITITAATGCTCTCAACCACACGACA!
GTTTATGTAG! ACTGAAAATGCCTAGACGAGTTATATAATTICICATAAACATAAAGGTTTGGTCC
GTTTATGTAGE Mark ite ACTGAAAATGCCTAGACGAGTTATATAATTICCATAAACATAAAGGTTTGGTCC
AAGTTTAATC! . \ Markec GTAACACTAAAATAAGCTACGAAAGTGACT|TITAATGCTCTCAACCACACGACAI

Delete Gap-Only Sites 9 SeleCt a”

v Auto-Fill Gaps
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy

drzewa

m ClustalW Parameters

2. Przyrownanie sekwencji (a

m M12: Alignment Explorer (seqdump fasta)

1 ign by
Align by ClustalW (Cod
& Align by MUSCLE

AAGTTTAATCtL Align by MUSCLE (Codons)
GTTTATGTAG!
GITITTATGTAG E Mar
AAGTTTAATC!

Data Edit Search

(] w28 =] mw

DNA Sequences Translated Protein Seq

* *

nmar

Unma

Delete Gap-Only Sites
v Auto-Fill Gaps

Pairwise Alignment

Gap Opening Penalty
Sequencer Display

X .|+ ¥

Gap Extension Penalty

Multiple Alignment

Gap Opening Penalty

* *

GTAACACTAAAAT,
ACTGAAAATGCCT,
ACTGAAAATGCCT,
GTAACACTAAAAT,

Gap Extension Penalty

DNA Weight Matrix

- Select all

Transition Weight
Use Negative Matrix
Delay Divergent Cutoff

Keep Predefined Gaps [ ]

Guide Tree

15.00

15.00

6.66
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa
2. Przyrownanie sekwencji (alignment)

ACTACTATTTTACTCCATGTCCTATTCATTTCA
AAAGCTAATGTTCTATTTAAACTATTCCTGGTACATACTACTATTTTACTCCATGTCCTATTCATTTCA
GTACATACAATTATTTCACTTTATGTCCTATTTATTTCA

CATTATTTTACTCTACACTCTATTTATTTCA
TACCATTATTTITACTCTACAGTRTATTTATTTCA

9 Prz rownanle TACTATTTTACTCCATGTCCTATTCATTTCATATATACCATTCTATETACTETACTATCACAGTATG
TACTATTTTACTCCATGTCCTATTCATTTCATATATACCATCCTATBTACTEGTACCATCACAGTATG
AATTATTTCACTTTATGTCCTATTTATTTCATATATATCATTCCATBTACTEGTACCATCACAGTATE

- - -m
- Przyciecie sekwencji
CATTATTTTACTCTACAGTRTATTTATTTCATATATACCATCTTATGTACTGTACCATCATAGTATG
—> Zapisanie przyréwnania
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybér i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

Przyrownanie sekwencji (alignment)

Konstrukcja drzewa za pomoca jednej z kilku
metod

W N
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

2. Przyrownanie sekwencji (alignment)
e cal:

( MEGA 12: fast, filtered, substitution model selection )
Filtering approach that avoids computations for sub-optimal substitution models.
[ONoNoN NONONONONONO]

Sequence Analyses Statistical Methods Powerful Visual Tools

Phylogeny Inference

Model Selection

Maximum Likelihood Alignment/Trace Editor
Distance Methods [

Dating and Clocks Ordinary Least Squares
Ancestral States Maximum Parsimony Legend Generator
Selection and Tests Composite Likelihood Gene Duplication Wizarc
Sequence Alignment Bayesian Timetree Wizard
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa
Przyrownanie sekwenciji (alignment)

Konstrukcja drzewa za pomocaq jednej z kilku
metod

W N

M Molecular Evolutionary Genetics Analysis

File Analysis Windows Help

000000000

ALIGN DATA MODELS DISTANCE DIVERSITY PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION

It Construct/Test Maximum Likelihood Tree...
X est Neighbor-Joining Tree __

%7 Construct/Test Minimum-Evolution Tree...

1= Construct/Test UPGMA Tree...

MP Construct/Test Maximum Parsimony Tree(s)

& Open Tree Session
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybor i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa

2. Przyrownanie sekwencji (alignment)
3. Konstrukcja drzewa za pomoca jednej z kilku

Compute Caption

AlM411403.1 Ursus arctos

LNE13413.1 Ursus maritimus ’ ’ ’ ’

PHYLOGENY USERTREE ANCESTORS SELECTION
EU264507.1 Ursus thibetanus

It Construct/Test Maximum Likelihood Tree...

. . ighbor-Joining Tree
AJ300173.1 Ursus spelaeus g =

%7 Construct/Test Minimum-Evolution Tree...

1= Construct/Test UPGMA Tree...

MP Construct/Test Maximum Parsimony Tree(s)

KX757172.1 Ursus ingressus

& Open Tree Session
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ETAPY KONSTRUKCJI DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

1. Wybér i zgromadzenie sekwencji do budowy
drzewa
Przyrownanie sekwencji (alignment)
Konstrukcja drzewa za pomoca jednej z kilku
metod
4. Ocenadrzewa i przedstawienie drzewa w formie
odpowiedniej dla odbiorcow
1. Ocena wiarygodnosci drzewa
2. Czytelna grafika

W N
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OCENA WIARYGODNOSCI TOPOLOGII

Prawdopodobienstwo poprawnosci drzewa = bootstrap

STWORZENIE SZTUCZNEGO ZBIORU DANYCH

zamiana kolejnosci nukleotydow

.

STWORZENIE DRZEWA FILOGENETYCZNEGO

000T

OKRESLENIE POWTARZALNOSCI DANEGO
ROZGALEZIENIA = PRAWDOPODOBIENSTWO
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