Pokroéilé metody hodnoceni sekvenci DNA a multilokusovych dat

3. Analyza sekvenacnich dat Il

. Fylogeneze na ,mélké" taxonomické urovni, speciace, hranice druhu
. Gene trees vs. species tree

. ILS (ancestralni polymorfismus) a koalescencni teorie

. Hybridizace, polyploidizace

. haplotypové sité a detekce ancestralniho polymorfismu [TCS]

. detekce hybridd/polyploidu a jejich rodica [Splitstree]

. Fylogeneze (=species tree) pri incomplete lineage sorting [*BEAST]
. detekce druhovych hranic pomoci GMYC [BEAST, R, Genie]

. prakticka €ast — fylogeneticka analyza multilokusovych sekvenaénich dat



Vhodné a nejpouzivanéjsi markery

« Sekvenacni data
« CpDNA, rDNA (ITS,18S...), nDNA (low-copy)
 Nejlépe kombinace vice lokusu z ruznych ¢asti genomu

obvykle ale...
 malé rozdily mezi sekvencemi
* nizka podpora kladu
e Casto v ramci reproductive units“ — moznost introgrese
—> inkongruence mezi stromy na zakladé jednotlivych lokusu
 nutno odliSovat ,gene trees* a ,species trees*



Speciace — hranice druhu

. Speciace — nékdy rychly, ale nékdy i velmi pomaly proces (i 100-1000 mil. let)
. Nez dojde k Uplné speciaci - hranice mezi druhy rozmyté a je tézké urcit
zda se jedna o druhy, poddruhy Ci variety.

. Béhem speciace muze dochazet ke genovému toku mezi vznikajicimi druhy
. Mira genoveho toku — lis§i se ¢asto mezi jednotlivymi lokusy > rdzna mira
genetické diferenciace podél genomu.
. Ke genovému toku mize dochazet i po ,speciaci” (hybridizace)

. Genovy tok mezi druhy a neuplné sortovani linii > genové genealogie
nemusi vzdy odpovidat fylogenezi.
. Pro rekonstrukci fylogeneze je proto potfeba pouzit vice lokusu (gene trees).

Species 1 Species 2

f——
243343 $33333

spectfic

Gene tree s oy T
polymorphism

- Koalescencni modely umoznuji
odhadnout dobu divergence mezi druhy ¢i  B&ES
tree

miru mezidruhového genoveho toku. Ancestral

species

speciation

Shared
# Upraveno dle pfednasky Radky Reifové Polymorphism




Gene trees vs. Species trees

B C D A B C

Gene tree Species tree

Gene tree = Species tree



Gene trees vs. Species trees

 Pfianalyze jediného lokusu DNA predpokladame, ze tento lokus je
dobrym odhadem skutecnych vztahd mezi druhy — tj. species tree

A B C D  Napiiklad analyzujeme:

o ITS, ETS, 18S..., ale ty nejsou nezavislé
* nékolik lokust cpDNA, ale ty se dédi spole¢né

 Casto je predpoklad shody gene tree a species
tree zavadejici!

* ne vzdy Gene tree = species tree, spisSe
naopak

- Pro odvozeni species tree potrebujeme vice nezavislych gene trees...



Gene trees vs. Species trees

mame nékolik fylogenezi na zakladé riznych markeru (,gene trees®) a

» topologie nékterych z nich si odporuji

 topologie nékterych z nich neodpovidaji predchozi predstave o
tom, co je druh (napr. na zakladé morfologie, geografie apod)

Ktery gene tree muzeme povazovat za spravny odhad species tree?
Jak muzeme informace z jednotlivych lokusu poskladat dohromady?

...................................................

...................................................




Jak kombinovat data z jednotlivych lokusu

« Konkatenace (spojeni alignmentu za sebe)
 Predpoklada, ze geny sdileji spoleCnou evolu¢ni minulost - ??
 Pouzitelné pokud umoznime, aby pro kazdy gen platily jiné parametry
substitucniho modelu.
 ALE...Simulacni studie ukazuiji, ze konkatenace vede €astéji ke
»Spatnému“ species tree, i kdyz je velmi dobre podporen
« Kubatko & Degnan, 2007

« Konsensualni metody na zakladé Maximalni parsimonie
« MDC - minimize deep coalescence — na zakladé gene tree se hleda
species tree, ktery vyzaduje nejmensi mnozstvi projevu ,deep
coalescence” - nebere do Uvahy pravdépodobnost téchto jevl



Jak kombinovat data z jednotlivych lokusu

 Multispecies coalescence na zakladé ML a Bayesovské analyzy

 V soucasnosti nejpouzivanegjsi, ale maiji striktni predpoklady...

Odvozeni species tree na zakladé gene trees za predpokladu, ze
veskeré rozdily mezi gene tree a species tree jsou zpusobeny
rozdilnym prubéhem koalescence

Nepripousti - rekombinaci nebo vazbu mezi lokusy, zadny genovy tok
po speciaci...(tj. zadna hybridizace)

STEM — ML analyza
« vyzaduje gene trees, velikosti populaci, mutacéni rychlost lokusu
(Kubatko et al, 2009)

*BEAST — Bayesovska analyza - odhaduje species tree, ¢asy
divergence gene trees, efektivni velikost populace

o jako vstup alignemty na zakladé vice lokusu

e potfeba vice jedincu z populace/druhu



Proc¢ topologie gene tree neodpovidaji species tree?

Ancestralni polymorfismus, tj. neuplné vysortovani linii pro néktery z
analyzovanych lokusu (tzv. incoplete lineage sorting)

Genovy tok mezi druhy (hybridizace, introgrese)

Genova duplikace a nasledna ztrata genu (i na diploidni Grovni)
Polyploidizace

A B C A B C
\\\ \\\\/ \>/ < Gene tree = species tree
A B C
< Gene flow/hybridizace
A B C

\</ & Deep coalescence



ILS —incomplete l[ineage sorting

« O procesech na urovni blizce pfibuznych druht je vhodné premyslet jako o
procesech na populacni urovni
* Vyuzivaji se teorie populacni genetiky, napr. koalescencni teorie
* Druhy jsou reprezentovany mnozstvim vyvojovych linii, které v pribéhu
evoluce vznikaji (napf mutacemi, rekombinacemi) zanikaji, nebo prezivaji

§§:

A B C

>>

(Wright-Fisher
process)

Species phylogeny Population genetics:
coalescence process

# Upraveno dle prednasky Frederika Leliaerta



ILS —incomplete lineage sorting

* Na mélké taxonomické urovni se muze stat, ze analyzujeme

» Jedince z populace B, ktery nese alelu podobnou jedinci z populace A, i
kdyz B je sesterskou populaci C — tzv. ancestralni polymorfismus
* Pravdépodobnost, Zze najdeme takovou pribuznost se odhaduje pomoci

koalescenéniho modelu (zavisi na velikosti populace N)
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ILS —incomplete lineage sorting

« Koalescencni model nam ukaze, zda by za urCitych podminek mély byt linie
daného lokusu uz vysortované mezi druhy nebo ne...
* dvé nahodné kopie genu budou sdilet MRCA primérné za 2N generaci

» za 4N generaci by mély vSechny linie splynout (kompletni lineage sorting)
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ILS = ancestralni polymorfismus v praxi

 napf. cpDNA pattern, které nereflektuje hranice druhu ani geografii

- Muze byt ancestralni polymorfismus, ale i disledek genového
toku/hybridizace!

o

O A hatent @ 4 croatica
A lyrata (including subsp. kamchatica accessions) A, cebennensis
O A arenosa (including C. carpafica, petrogena, borbasii, nitida and neglecta)

TRENDS in Plart Science

Chloroplast DNA trnL/F suprahaplotype networks of the Arabidopsis
arenosa species complex (Schmickl et al., 2012) — vztahy v rdmci

Clauss and Koch, 2006; vnitrorodova polyploidniho komplexu — ILS vs. gene flow....

uroven — spiSe hybridizace?



Rekonstrukce species tree pri ILS

* Pokud jsme si jisti, Zze nedochazi k
hybridizaci — muzeme odvodit
species tree na zakladé gene trees
pomoci koalescenéniho modelu...

M. marshalli

M. oregonensis
- veskera inkongruence je
vysvétlena jako dusledek ILS

M. montanus

M. triangularis

Programy

« BEAST/*BEAST

e BEST FIGURE 3. Estimate of the species phylogeny (ESP) with the
highest likelihood score (—In L = —10,487.1938) calculated with the
e STEM coalescent-based approach from the probabilities of the gene trees (see

Fig. 2), with each gene tree shown within the species tree.



Veéetsinove pravidlo (?)

U blizce pfibuznych druhu, které stale nesou ancestralni
polymorfismus, tj. u kterych stale nedoslo k uplnému sortovani
linii, je tfeba pro rekonstrukci fylogeneze pouzit vic genu.

Spravna je ta fylogeneze, ktera je podporena vétsinou lokusu.

N

\ human thimp  gorilla /  human chimp  gorilla human chimp  gorlla

/
30/ 5 7



Genovy tok a hybridizace

o Co kdyz neni mezi druhy jesté vytvorena reprodukeni bariéra a dochazi
ke genovému toku?

—> dalsi problém pro rekonstrukci fylogeneze u blizce pfibuznych druhu.
 Genovy tok nemusi probihat pouze mezi sesterskymi druhy (hybridizace)
o | kdyz ke genovému toku nedochazi dnes, mohlo k nému dochazet v

minulosti.

suche biotopy vihké biotopy
(kiovi, kopiivy) (rékosi)

rakosnik pokiovni  rakosnik zpevny rakosnik obecny

N7

# Upraveno dle pfednasky Radky Reifové



ILS vs. hybridizace

» QdliSeni vlivu ILS a hybridizace je zapeklity
problém!

» Multispecies coalescent pfistup genovy tok
ani hybridizaci nepfipousti

* Pro omezeny pocet druht/populaci lze vliv
genoveého toku na speciaci a sortovani linii
modelovat...

r. obecny —
r. Zpévny —

r. pokiovni

# Upraveno dle pfednasky Radky Reifové



Jak odlisit vliv hybridizace od ILS

 Koalescencni modely a odhad miry genového toku mezi druhy

Model I1zolace s Migraci (IM) Model 1zolace s Migraci (IM)
pro dvé populace pro tii populace

o+

N, N5

6 parametru
15 parametru

Hey J, Nielsen R (2004). Genetics 167(2):747-60. Hey J (2010). Mol.Biol.Evol. 27(4):905-920.

# Upraveno dle pfednasky Radky Reifové



Genova duplikace a ztrata

K duplikacim genl dochazi pomérné ¢asto (ca 0.01/gen/milion let)
Nové kopie genu mohou napf.

« ziskat novou funkci (neofunkcionalizace)

e pseudogenizovat (postupna degradace genu)

 nebo mohou byt uplné ztraceny...
Po duplikaci se kazda kopie vyviji nezavisle, predstavuje jiny gene tree
Zasada — pracovat vzdy s orthology

A1 Bi C1 DiD2 Cr B> Ao

Third speciation event —»
Second speciation event —>»

First speciation event —»

Gene duplication —»



Genova duplikace a ztrata

Ortology vs. paralogy

Orthologues Orthologues Paralogues

A1 Bi Ci| D1 D2 |[C2 B>
/ N\




Genova duplikace a ztrata

Napasovani duplikovaného gene tree do species tree

A1 Bi Ci DiD> Cy B> Ao

“Fold” the subtrees

\ Ai> Bi12Ci2 D12



Genova duplikace a ztrata

Napasovani duplikovaného gene tree do species tree

A1 Bi Ci DiD2 Co B2 Az Ai2 Bi2Ci2 Di>

“Fold” the subtrees

Umistime do Species tree



Genova duplikace a ztrata

Napasovani duplikovaného gene tree do species tree

A1 Bt Ci+ DiD2> C2 B2 A2 A1 Bi12Cip Di,2

“Fold” the subtrees

—>

Ai> Bi1i2 Cip D12

I !

e

Umistime do Species tree

...pokud mame vSechny kopie genu z kazdého jedince, neni problém



Genova duplikace a ztrata

Problém nastava, pokud jsme nenasli vSechny kopie, nebo
nékteré prosté zmizely v prubéhu evoluce...

A1 B1 D> (2

#
€ Gene loss

<— Gene duplication



Genova duplikace a ztrata

Species tree Nas gene tree v evoluci Nas gene tree, jak ho vidime

Gene tree # Species tree
... a pokud nezname species tree, ani nevime, ze mame problém



A co kdyZz mame navic polyploidy?

VSe se komplikuje (ne)umérné se stupném ploidie ©

Kromé homologu, orthologll a paralogu se objevuji jeSté homoeology

Obecné plati — pracovat s jen orthology a sjednocovat homoeology



General mixed Yule-coalescent model - GMYC

GMYC.: detekce druhovych hranic podle rozdilu v rychlosti vétveni stromud na

urovni druhd a populaci

x1

x2

x3

M e =2 L

Black diamonds indicate the
ancestral nodes of the biological
species. Branches in dashed and
solid lines represent speciation
and coalescent branches,
respectively. The bar next to the
tips represents the species
delimitation defined by the
ancestral nodes shown on the tree.
The GMYC approach analyses first
the timing of branching events (x1,
X2, x3 periods between the dashed
vertical lines). Then, the likelihood
of observed waiting times on the
tree is calculated, assuming a
mixed model of coalescence within
species and diversification among
species.



number of nodes

GMYC — prikladovy dataset
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Nastroje pro analyzu populaci a blizce pribuznych druhu

haplotypove site, detekce ancestralniho polymorfismu [TCS]

sité NNet a detekce rodiCovstvi hybridu a polyploidu [Splitstree]
rekonstrukce species tree pri incomplete lineage sorting [*BEAST]
vizualizace gene trees ve species trees [PrimeTV]

detekce druhovych hranic pomoci GMYC [BEAST, R, Genie]



Analyza haplotyptu pomoci statistické parsimonie

e pravdépodobnost parsimonie na zakladé parovych rozdill sekvenci
« analyza na diploidni i polyploidni urovni (detekce rodiCovskych linii)
e vstupni data — alignmenty sekvenci v Nexus nebo Phylip formatu

e CpDNA

« nrDNA a nDNA (nékdy potreba ziskat klonovanim)

O Diploid Haplotypes ] 4 ¥
D Palyploid Haplotypes
_1_; Polyploid Haplotype Group

Fig. 3. Tlustration of a network used to evaluate the minimum
number of haplotypes contributed by diploids to polyploids when estima-
ting the number of independent origins of a polyploid species. Large open
circles (diploids) and squares (polyploids) represent sampled haplotypes.
Small filled circles represent unsampled interior haplotypes inferred to
have occurred in diploids, whereas small open circles represent interior
unsampled haplotypes that cannot be inferred to have occurred in the
diploids. Polyploid haplotype groups (dashed lines) are comprised of
polyploid haplotypes that have a most recent common diploid or expected
diploid haplotype ancestor.




Analyza haplotyptu pomoci statistické parsimonie

analyza dvou druht rodu Loricaria (cpDNA) — primarni vystup analyzy
e soubor ,loricaria_upr TCS.phy*

B1cs viz1: D _atd
File Tree TCS EditGraph Properies

TCS CLADOGRAM ESTIMATION

R loricatia_upr_TCS phy

TN
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Stejna data analyzovana jinou metodou — fylogeneticky bayesovsky strom
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Detekce vztahu hybridu a polyploidu k jejich rodi¢um

Princip — spojovani informaci z vice konfliktnich stromu, zalozeno na
genetické vzdalenosti (obdobné jako NJ)

Konflikt je vizualizovan jako ,box* — hybridi umisténi ve vrcholech boxu
Analyza na diploidni i polyploidni urovni (detekce rodiCovskych linii)
Vstupni data — alignment jednoho lokusu, ¢i konkatenovana data (Nexus)

Hybridizace na diploidni arovni

AAOT
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Rekonstrukce fylogeneze pri incomplete lineage sorting

 Konstrukce species tree na zakladé gene trees a koalescencnich modelu
o  Zatim prakticky aplikovatelné jen na diploidni urovni a bez vlivu hybridizace
* Inkongruence stromu je vysvétlena vlivem ILS

 Nastaveni analyzy v pomocném programu Beauti
* Vstupni data — alignmenty z nékolika lokusu (*.nex) se stejnym samplingem
 Vysledkem — jediny strom — ,species tree”

=

File Edit Help

Partitions | Taxa | Tips | Traits | Sites | Clacks | Trees | States | Priors | Operatars | mcmc |
[~ Use spedies tree anceskral recanstruction (*BEAST) Heled & Drummaond 2010

Unlink Subst, Models | Lirh Subist, Medels || Unlink Clock Models | Linte Glack radels ” Unlink Trees | LinfTrees |

Partition Mare File Marme Taxa Sites Data Tvpe Site Model Clock Madel Partition Tree
CH= Alpinioideas B |[CHE Alpinicideae Q| [CHS Alpinicideae = :l
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File Edit Help

Prifazeni jedincu k pozadovanému druhu
Nastaveni evolucniho modelu pro kazdy gene tree
Nastaveni koalescencniho modelu pro species tree

Rekonstrukce species tree pomoci *BEAST
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Trait

Type

Taxon

Yalue

species

discrete =

[

Z13_FCM_170_Riedelia_aff_corallina

Riedelia

Z20_FiCM_185_Boesenbergia_aurantiaca

outgroup

Zz2z_FiCM_182_aframomum_chrysanthum

AFrarmarmum

Z2236_FiCM_394_Aframomum_alboviolaceum

Z225_FCM_199_Scaphochlamys_kunstleri_wvar_speciosa

2264 _FCM_357_Siliquamomun_oreodoxum

Z3_FCM_191_Ridelia_aff_arfakensis

Z305_FCM_441_Siliquamomun_tonkinensis

Z40_FCM_284_Siliquamaonun_sp_now

Z430_JL5_1560_Siliquamaoniuni

Z460_ILS_led46_Newmania_sp

Z219_ko_FCM_197_Burbidgea_sp_nov

[ [ 9 5[4 ) B4 [ [

Z290_FCM_S14_Burbidgea_stenantha

Z276_FCM_S515_Siliquamomum_oredoxum

2242 _Pleuranthodiunn_sp

Z245_Pleuranthodiunn_trichocalysx:

541 B4 [53 5|B

FCM_102_clobba_maranting

Spusténi analyzy v programu BEAST




Rekonstrukce species tree pomoci *BEAST

 Kontrola prubéhu analyzy pomoci programu Tracer
« ESS hodnoty — mély by byt > 200 (zobrazeny Cerné)

racer

File Edit Analysis Help

=1olx]

Trace Files:
Tree File States Burn-In
CHo_GAPDH_ITS, .| 33odalul ST LN
CHS_ITS_cpDi&... | 10450000 1045000

(CHS_GAPDH_ITS... | 40000000

4000000 |

+ -

Traces:

Statistic Mean ESS
speciesTree,., | 2,413E-3 Q029,502 -
speciesTree, ., | 2,303E-3 §5831,971
speciesTree,., |2,42E-3 5566,15
speciesTree, ., | 2,674E-3 1062,017
species.yul... | 63,783 6043,493
speciesTree, ., | 2,466E-2 935,427
CH5_Alpinio... | 2,918E-2 1275,597
ITS_Alpinici... | 4,314E-2 1693,597
matk_trnlF... | 2,648E-2 933,265
1T5_Alp 6,397E-2 2765,732
matk_trnlF... | 3,184E-2 S646,538
CH5_Alpinio... | 3,414 1347,475
CH5_alpinia... | 0,165 666,565
CH35_Alpinio... | 0,332 528,475
CH5_alpinio... | 0,332 441,967
CH3_alpinio... | 0,171 577,843
CH5_Alpinio... | 7,756E-2 543,36
ITS_Alpinici... | 5,702 1517,304 B
ITS_Alpinici... | 0,192 562,616
ITS_Alpinici... | 0,26 651,22
ITS_Alpinici... | 0,282 560,539
ITS_Alpinici... | 0,267 524,001
ITS_Alpinici... | 0,335 1271,564
matk_trnlF... | 1,997 1397,36
matk_trnlF... | 0,351 569,957
matk_tralF... | 0,15 589,959 =
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Rekonstrukce species tree pomoci *BEAST

Tvorba konsensualniho stromu ze stromu ziskanych béhem analyzy

TreeAnnotator ¥1.6.1 il

Burnin: |13000 |

Posterior probability limit: |III.EI |

Target tree type: [Maximum clade credibility tree -

Mode heights:  |Median heights -

Target Tree Fle: Choose File...

Input Tree File:  APCH_ITS_LUCLD species.trees| Choose File...

Output File: TS _UCLD.species_cons.trees| Choose File...

Run Cuit




Rekonstrukce species tree pomoci *BEAST

e Zobrazeni species tree v programu FigTree

FigTree v1.3.1 - CHS_ITS_cpDNA_UCLD.species_cons.| trees

* Interpretace
nizkych podpor vétvi?

= | > |

HETOUIE G LELE R NITE ELE R0 TS

zeom: f——— - Ink '
ongruence mezi
T — gene trees a species
i — tree neni asi

™ align Tip Labels

zpusobena jen ILS

o Hybrididi v
datasetu?

Display: [posterior

Colour by: |User Selection

Set:

Format: |Decimal
Sig, Digits: | 253

Programy

 FigTree



Rekonstrukce species tree pomoci *BEAST

» PFidani dalSiho markeru neznamena vzdy lepSi rozliseni stromu ©

 Mozna jen podporuje hypotézu o hybridnim ptuvodu rodu Siliguamomum

o PrfestozZe ILS zde asi nehraje roli, mUze zde hrat roli duplikace/ztrata genu
—> dalSi testy jsou nezbytné....

nnnnnnnnn

A

3 useky:
> - « CHS, GAPDH (nDNA)
e ITS (nrDNA)

M

0,83 ’

oooooo

4 useky:

e  CHS (nDNA)
e ITS (NrDNA)

«  matK, trnLF (cpDNA)

aaaaaaaaa




Odhaleni genoveé duplikace v ramci gene trees

(Relativni) datovani pomoci BEAST

Konstrukce species tree (*BEAST)

Porovnani datovanych gene trees s topologii species tree
Interpretace rozdill

Programy

BEAST
*BEAST




Vizualizace gene trees ve species tree

 Napf. Prime TV (http://prime.sbc.su.se/cgi-bin/primetv.cgi)
e Vstupni soubory — topologie species trees a gene trees (bez délek vétvil!)

* ignoruje moznost lateralniho prenosu (hybridizace)

VI PP r P4 ﬁ‘“g »
\\e \\/ | /[

\ | N |

C-H ‘WJ b "&.-\.‘F (
"h.’\."'k / |

GLOBOSA

LEAFY-II | Programy

G 3pdh |

D; sugpgested event of gene/genome duplication ]

C; diversification of the genus Curcuma ' P : TV
. rme

C-H: diversification of Curcuma and Hifcheniopss lineages
P-E: diversification of Piemeana and Ecomata lineapges




Vizualizace gene trees ve species tree

Napf. Prime TV (http://prime.sbc.su.se/cgi-bin/primetv.cgi)

Vstupni soubory — topologie gene trees a species tree (newick format s
délkami vétvi)

Jedince v gene trees je tfeba prejmenovat tak, aby pasovaly se jmény ve
species tree

- ,Automatic reconcilation“— navrhne nejparsimonictéjsi reSeni

Tree input

TI9B312354) 1 0.024738047721685877,
(thorelii:0.018371510770020485, alismatifolia:0.01
371510770020455) :0.022776774349977776) 1 0. 00522988
79645?814]:D.06614466748513596,GlDbba_Sp:D.1155228r_
4140159204]:D.014554536551069544,Alpinla_sp:D.1300r_
TTITTOSE66158) H

058315475805) : 6.12653116664583107) 1 2.06529454477950

.
{73446 bhatii:7.092450823234351,73325 oligantha:?

092450823234351) :6.5212615195762424) : 17.4240770645_|
18876,01_Glokba sp:31.03778940732947) :32.292150334 )+
56523,01 Alpinia sp:63.3299397418977) ; f

Program

e PrimeTV




Vizualizace gene trees ve species tree

Kontrola mapovani jmen u gene trees ke species tree
- ,Reconcile and view*

Tree input Relate trees Adjust drawing MNew trees |

Gene-to-species mapping

bicolor
| ecomata
| | rhomba
| | | singularis
| | | | oligantha
I 1 I | | bhatii
I 1 1 | | | thoreli
Il I | | | | | alismatifolia
I I I I | | | | Globba_sp
I I I I | | 1 | | Alpinia_sp
01_alismatifolia ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ © & ©
01_thorelii [N o o o I o NN o N RN o NN o N &
02_alismatifolia ¢« ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ © & ©
73343_singularis =« ¢ ¢ & © © © © ©
2413_singularis ¢« ¢ ¢ & © ¢ © ¢ ©
Ly368_rhomba « ¢ & © ¢ © ¢ ©  ©
02_rhomba [o N o IR RN o BN o N & RN o NN o BN S o
01_bicolor (O o N o o N o N o NN o BN o BN e I &
73353 _ecomata « & « © © ¢ © ¢ O
02_bicolor (O o N o o N o N o NN o BN o BN e I &
73446 _bhati ¢ ¢ ¢ ¢ & © © ©
73325 _oligantha « ¢ ¢ ¢ & ¢ © ¢ ©
01 Globba_sp ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ ¢ & C
01_Alpinia_sp ¢ ¢ ¢ ¢ © © © &

Fecancile and wview | Shiow text-version of this




Vizualizace gene trees ve species tree

* Vystup programu — Ize stahnout v ruznych formatech a upravit v grafickém
programu (napf. *.ps jako vstup pro lllustrator
 Na Species tree se mapuje vzdy jen jeden gene tree

Adjust drawing

Program

Colors

#000000
#99cch

e PrimeTV




Praktické cviceni — konstrukce haplotypove sité

Na zaklade jednoho alignmentu vytvorte haplotypovou sit pomoci
programu TCS
Pokud nemate vlastni data, pouzijte soubor ,loricaria_upr_TCS.phy*
e  Spustte analyzu v programu TCS podle navodu a zkuste nastavit
rizné limity pro propojeni jedincu
 Provedte stejnou analyzu s datasetem , GAPDH_Alpinioids.nex”
« Jak a proC se vystupy analyzy liSi?

Na zakladé stejnych alignmentu vytvorte sit pomoci NeighbourNet
 Format phylip je nejdfrive nutné prevést do formatu nexus
 Porovnejte vysledky analyz a miru neshod v jednotlivych datasetech
« Jemozné, Ze v nékterém z datasetu je pfitomen hybridni jedinec?



Prakticke cviceni — konstrukce species tree

Vytvorte species tree na zakladé nékolika vstupnich soubort

reprezentujicich gene trees

 Pokud nemate vlastni data pouzijte soubory ,GAPDH_ Alpinioids.nex",
,CHS Alpinioideae.nex", ,ITS_Alpinioids.nex* a
,matkK_trnLF _Alpinioids.nex"

 Nastavte analyzu *BEAST v programu Beauti a spustte v BEAST

e Prubéh analyzy si prohlédnéte v Tracer

 V programu TreeAnnotator si zkonstruujte konsensualni species tree z
pfipraveného souboru ,CHS GAPDH_ITS UCLD.species.trees” nebo
,CHS GAPDH ITS cpDNA strict_clock.species.trees”

 Postupujte dle navodu, pripadné nahlédnéte i do originalniho manualu

Nebot analyza potrva dlouho, vytvorte ze vstupnich soubor

konkatenovany soubor a spustte na ném analyzu pomoci Maximalni

parsimonie, ML nebo Bayesovskou analyzy

 Pro pfipravu konkatenovaného datasetu muzete pouzit konverze do
fasta souboru a spojit jednotlivé soubory pomoci Fabox (viz Lekce 1)

« Z kokatenovaného fasta souboru vytvorte opét nexus



Prakticke cviceni — vizualizace gene trees ve species tree

Namapujte topologii jednoho z gene trees na topologii odhadnutého

species tree pomoci webového rozhrani PrimeTV

 http://prime.sbc.su.se/cgi-bin/primetv.cqi

 Pouzijte pfipravené soubory ve slozce ,primeTV/funguje”

Postupujte dle navodu

« Zhodnotte, zda se topologie liSi, pfipadné jak, a jak byste odliSnosti
interpretovali

 Pokuste se pfipravit spravny format gene trees a species trees pro
obdobnou vizualizaci pro stromy pfipravené ve slozce ,primeTV"
,CHS coalesc_newick.tre* a
,CHS GAPDH _ITS cpDNA_species_tree newick.tre”

 Bude nutné spravne prejmenovat OTU v gene tree....
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