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Fylogeneticky strom

[[Soubor:Phylogenetic_tree.svg | right | 200px | Fylogeneticky strom Zivota] Fylogeneticky strom je grafické
znazornéni pribuzenskych vztahl mezi rliznymi taxonomickymi jednotkami, o nichz Ize predpokladat, ze maji
spole¢ného predka. Pribuzenské vztahy se zde posuzuji na zdkladé morfologické ¢i genetické podobnosti. Misto
taxonomickych jednotek mohou v nékterych stromech vystupovat pfimo jednotlivé biologické druhy nebo i
jednotlivé geny.

Pojem strom (https://cs.wikipedia.org/wiki/Strom_%28graf%29) je prevzat z teorie grafli, kde oznacuje
neorientovany souvisly acyklicky graf. Vrcholy, které jsou spojeny hranami se dvéma a vice dalsimi vrcholy,
oznacujeme jako vnitrni vrcholy. Zbyvajici vrcholy, které jsou spojeny pouze s jednim dalsim vrcholem, se nazyvaiji
listy.

V pripadé fylogenetickych strom@ kazdy vrchol predstavuje urcitou taxonomickou jednotku a hrana mezi dvéma
vrcholy znadi vztah mezi taxonomickymi jednotkami, které tyto vrcholy reprezentuji. V zavislosti na typu
fylogenetického stromu mdze délka hrany udavat dobu vyvoje nebo miru podobnosti mezi prislusnymi
taxonomickymi jednotkami.

Typy fylogenetickych stromi

Nezakorenény fylogeneticky strom

Tento typ stromu zndzornuje vztahy mezi taxonomickymi jednotkami, aniz by specifikoval jejich spole¢ného predka.
Zakorenény fylogeneticky strom

Zakorenény fylogeneticky strom je strom, u kterého byl jeden z vnitfnich vrchold oznacen jako koren. Hrany stromu
tim ziskaly prirozenou orientaci ve sméru od korene k listdm. Korfen reprezentuje spole¢ného predchldce vsech
taxonomickych jednotek zndzornénych stromem. Kazdy vnitfni vrchol predstavuje nejblizsiho predchidce svych
potomkd. Vnitfni vrcholy pri tom obvykle predstavuji hypotetické taxonomické jednotky, které v souc¢asnosti nelze
pozorovat. Naproti tomu listy stromu zastupuji redlné taxonomické jednotky.

Ze zakorenéného stromu je mozné kdykoliv zkonstruovat nezakorenény strom pouhym zrusenim oznaceni korene,
opacny postup je mozny pouze s dodate¢nymi informacemi o pribéhu evoluce.

Porovnani taxonomickych jednotek

Pri tvorbé fylogenetickych stromU se vychazi z Gdajd o podobnosti mezi jednotlivymi taxonomickymi jednotkami.
Existuje mnoho moznosti, jak tuto podobnost definovat. V posledni dobé se hojné vyuzivaji znalosti z oblasti
molekuldrni biologie. Vychazime ze sekvenci bazi v genomech jednotlivych biologickych druhd, pfipadné Ize pouzit i
informace o prislusnych aminokyselinovych a proteinovych produktech. Na zakladé téchto dat je mozné urcit
genetické vzdalenosti mezi jednotlivymi dvojicemi taxonomickych jednotek. Pfesny vypocet této vzdalenosti
vyZaduje nejprve vhodné zarovnani porovnavanych DNA sekvenci - tzv. aligning. Jedna se o vypocetné velmi
obtiznou Ulohu (spadé do tridy NP-Uplnych uloh), v praxi se proto pouziva celd rada heuristickych metod, které jsou
schopny nalézt alespon suboptimalni feSeni v prijatelném case. U zarovnanych sekvenci je mozné urcit vzdalenost
napriklad na zdkladé procenta odliSnych bazi mezi sekvencemi. Sofistikovanéjsi metody se pokousSeji odhadnout
pocet mutaci, které jsou zapotrebi pro prechod od jedné sekvence k druhé.

Mimo molekuldrné biologickych dat Ize vychazet i z morfologickych vlastnosti zkoumanych taxonomickych
jednotek. Vypocet vzdalenosti v tomto pripadé zavisi na sledovanych znacich a dileZitosti, kterad se jednotlivym
znak{m prisoudi.

Metody konstrukce fylogenetickych stromu

Distancni metody

Tyto metody vychdzeji z matice distanci, kterd udédva vzajemné vzdalenosti mezi vSemi dvojicemi taxonomickych
jednotek, pro které konstruujeme fylogeneticky strom. Jako vzdélenost se v tomto pripadé pouziva genetickou
vzdalenost.

UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean)

v v/

UPGMA, zjednoduSené Shlukovaci analyza, je nejjednodussi algoritmickou metodou konstrukce fylogenetického
stromu. Postup je nasledujici:

1. Nalézt v distan¢ni matici nejmensi hodnotu (odpovida dvojici taxonomickych jednotek, které maji k sobé
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nejblize).

2. Prislusné taxonomické jednotky sloucit do jedné skupiny a spocitat vzdalenost této nové skupiny ke vsem
ostatnim taxonomickym jednotkdm. Vzdalenost taxonomické jednotky T k této nové skupiné S se spocita jako
aritmeticky primér vzdalenosti mezi jednotkou T a vdemi prvky skupiny S. Skupinu S Ize dale povazovat za
hypotetickou taxonomickou jednotku.

3. Pokud mame k dispozici vice nez jednu taxonomickou jednotku, opakovat postup od 1. kroku.

Znézornime-li graficky postup shlukovani v pribéhu popsaného algoritmu, ziskdme pozadovany fylogeneticky
strom. Hypotetickd taxonomicka jednotka, ktera vznikla jako posledni, je jeho kofenem.

Metoda nejmensich étvercu

V tomto pripadé konstruujeme vSechny mozné fylogenetické stromy a hodnotime, ktery z nich je nejlepsi.
Ohodnoceni mizeme provést podle nasledujiciho predpisu:

N N
Q= (Dsj —dij)?,
i=1 j=1

kde dij je vzdalenost mezi vrcholy i a j v hodnoceném fylogenetickém stromé a Dij je vzdalenost mezi
odpovidajicimi taxonomickymi jednotky v distan¢ni matici.

Tento postup vyzaduje konstrukci a ohodnoceni vSech moznych fylogenetickych stromd, coz je podobné jako
aligning NP-UpIny problém.

Metoda minimalni evoluce

Postup je stejny jako u metody nejmensich ¢tvercl, jednotlivé stromy vSak porovndvame podle souctu délek vSech
vétvi.
Neighbor-joining

Na zacatku se vytvori jeden hvézdicovy strom, kde je jeden vnitfni vrchol, a vSechny resené taxonomické jednotky
jsou reprezentovany pomoci listl. Tento strom se postupné rozklada shlukovanim nejblizsich taxonomickych
jednotek tak, aby se v kazdém kroku co mozna nejvice zmensila celkova délka stromu.

Maximalni parsimonie

Metoda maximalni parsimonie se snazi nalézt takovy fylogeneticky strom, ktery vyzaduje co nejmensi mnozstvi
evoluc¢nich udalosti, ke kterym by muselo dojit, pokud by tento strom odpovidal préibéhu evoluce. V nékterych
pripadech se pri hodnoceni strom{ pfirazuje jednotlivym evoluénim udalostem rlizna vaha, napriklad je-li znamo, ze
nékteré nukleotidy ¢i aminokyseliny mutuji snaze ¢i hlQire nez ostatni.

V zékladni varianté tato metoda opét vyzaduje konstrukci véech moznych fylogenetickych stromd a jejich nasledné
ohodnoceni. Pro zefektivnéni prohledavani prostoru stromd Ize pouzit napfiklad metodu Branch and bound, kterd je
schopna prohledavani omezit pouze na ,nadéjné” stromy.

Metoda maximalni vérohodnosti
Zde se vychazi ze statistickych metod a aposteriorni pravdépodobnosti. Snazime se odhadnout, jaka je

pravdépodobnost, ze plati statistickd hypotéza predstavovana konkrétnim fylogenetickym stromem pro data, kterd
mdame k dispozici. Pro hypotézu H a data D Ize tuto pravdépodobnost spocitat takto:
P(D|H
P(H|D) = P(H). PDIH)
P(D)

kde P(D|H) je pravdépodobnost, Zze pozorujeme skutecnd data D, za predpokladu, ze je hypotéza H pravdiva.

Metoda vyzaduje substitu¢ni model, na zakladé kterého urcujeme pravdépodobnost jednotlivych evolu¢nich zmén
(mutaci). Strom, ktery pro vysvétleni dostupnych fylogenetickych dat potrebuje téchto zmén vice, bude mit mensi
vérohodnost nez strom, ktery si vystac¢i s mensim poc¢tem zmén. Mimo toho si vSimame i délek jednotlivych vétvi.
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