
Typy fylogenetických analýz 

Distanční metody:  

Neighbor-Joining 

Minimum Evolultion 

UPGMA, ... 

 

Maximum Likelihood 

 

Bayesian Inference 

 

Maximum Parsimony 



Genetické distance, substituční modely 

• pro výpočet fylogenetických analýz je nutné stanovit genetické (evoluční) distance mezi  

sekvencemi 

• v případě molekulárních hodin je distance přímo úměrná času 

 

• p-distance: prostý rozdíl sekvencí – výrazné podhodnocení reálných distancí (saturace) 

• substituční modely – odhady jednotlivých substitučních rychlostí pomocí Markovových 

modelů + frekvence výskytu nukleotidů = Q matice 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Substituční modely 

• Jukes-Cantor (JC69): během evoluce mají 

všechny nukleotidy stejnou pravděpodobnost 

substitucí i stejnou frekvenci výskytu bází (nst=1) 

 

 

• Felsenstein (F81): nukleotidy mají stejnou 

pravděpodobnost substitucí ale jinou frekvenci 

výskytu bází (nst=1) 

 

 

• Kimura (K80): jiné substituční rychlosti pro transice 

a transverze, shodné frekvence bází (nst=2) 

 

 

• Hasegawa-Kishino-Yano (HKY): jiné substituční 

rychlosti pro transice a transverze, různé 

frekvence bází (nst=2) 

 

 

• General time reverdible (GTR): pravděpodobnosti 

substitucí a frekvence bází jsou specifikovány pro 

každou možnost (nst=6) 

 



Substituční modely 

• Gamma distribuce (Γ): modeluje variabilitu v míře 

nukleotidových substitucí na různých pozicích 

alignmentu. Většinou se model zjednodušuje do  

4 α kategorií  

 

 

 

 

• Proporce nevariabilních míst (I): existence velkého 

množství nevariabilních pozic negativně ovlivňuje 

odhad genetických distancí. Aplikace I modelu je např. 

důležitá při současné přítomnosti krátkých a dlouhých 

větví  

 

 

 

• Kovarion (cov): modeluje variabilitu v míře 

nukleotidových substitucí v závislosti na fylogenetické 

pozici dané sekvence   



Test topologie - bootstrapping 

• výpočet stromů na základě nově generovaných alignmentů 

• konstrukce majority-rule konsenzuálního stromu 

• hodnoty bootstrapů je nutné zobrazit na topologii stromu zkonstruovaného na základě 

originálního alignmentu 

 

 



Fylogenetické analýzy na základě distančních matic 

• stromy se počítají na základě distancí, 

spočtených pro každou dvojici sekvencí 

• aplikují se substituční modely 

• vhodné pro rychlou analýzu velkého 

množství sekvencí (v řádu několika 

stovek až tisíc)  

 

• Minimum Evolution (ME): hledá se 

strom o nejmenším součtu délek všech 

větví 

 

• Neighbor Joining (NJ): heuristický 

algoritmus na rychlé nalezení ME 

stromu (začíná se u hvězdicovitého 

stromu) 

 

• BioNJ: lepší přesnost topologie u 

vzdáleně příbuzných sekvencí 



Maximum Likelihood (ML) 

• hledání nejpravděpodobnějšího stromu odrážejícího evoluci sekvencí 

• posuzování pravděpodobností nekonečně velkého množství stromů (různé topologie, délky 

větví, parametrů substitučních modelů, ...)  

• heuristické metody pro hledání struktury stromu: 

• Nearest Neighbor Interchange (NNI) 

• Subtree Pruning + Regrafting (SPR) 

• Tree-Bisection + Reconnection (TBR) 



Bayesova analýza (BI) 

• tradiční otázka: pokud je v košíku stejně modrých a červených kuliček, 

jaká je pravděpodobnost, že si vytáhnu 3 modré a 3 červené kuličky? 

 

• Bayesovská otázka: pokud si vytáhnu 3 modré a 3 červené kuličky, jaká  

je pravděpodobnost, že je v košíku stejně modrých a červených kuliček?             

      podmíněná pravděpodobnost (posterior)  

 

• existuje nekonečné množství předpokladů (víc modrých, víc červených,...), 

které ale mohou mít různou pravděpodobnost          tzv. priors 

• uniform priors – stejná pravděpodobnost, žádné předpoklady (topologie) 

• exponencial priors – např. délky větví (likelihood je negativní exponenciální funkcí) 

• dirichlet priors – pravděpodobnosti oscilují okolo dané hodnoty  

 (frekvence bází, substituční modely, I, ...) 

• lognormal priors – např. kalibrace stromu fosilními daty 

 

• priors se během analýzy mění  

na základě analyzovaných dat  

(alignment sekvencí), pomocí  

stochastických modelů  

       získáme posteriorní  

       pravděpodobnosti 

 



Bayesova analýza (BI) 

• Markov chain Monte Carlo (MCMC) sampling 

• výpočet posteriorních pravděpodobností pomocí náhodných změn prior parametrů a 

ty buď zamítnout či přijmout na základě jejich pravděpodobností 

• Metropolic coupling MCMC = (MC)3 – 1 studený a 3 horké řetězce 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

• burn-in: odstranění iniciální fáze MCMC 

• výsledná topologie: konsenzuální strom 

posteriorních topologií 

 



Maximální parsimonie (MP) 

• hledání stromu s co nejmenším počtem evolučních kroků 

• heuristické prohledávání stromů stejné jako u ML: NNI, SPR, TBR 

 

 

• Fitchův algoritmus: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

• vážená parsimonie (wMP): 

• MP výpočet parsimonního skóre: 1 pro substituci, 0 pro žádnou změnu  

• wMP výpočet: každý typ substituce je vážen např. pomocí frekvence jeho výskytu 

(rescaled consistency index - méně častým mutacím je dáno vyšší skóre) 

1 2 

3 4 



Long branch attraction 

Archezoa 



Long branch attraction 

Archezoa 



Long branch attraction 



Long branch attraction 



kontaminace, špatná identifikace, ... 



base composition bias 

sekvence jsou shlukovány  podle velkého GC obsahu 



použití špatných markerů 



špatná bootstrapová podpora 





konflikt genů 

Cladonia 



konflikt genů 

Cladonia 



konflikt genů 

Xanthidium 



Phylogeny at the level of populations and species 

>> 

Species phylogeny Population genetics:  
coalescence process 

A B C A B C 

Species are lineages 

(Wright-Fisher 
process) 



Barriers to gene flow 

Phylogeny at the level of populations and species 

coalescence process : individual / allele copy 



A B C 

T2 

T1 

Phylogeny at the level of populations and species 

Time 



A B C 

T2 

T1 

A B C 

Phylogeny at the level of populations and species 

= MRCA 

incomplete lineage sorting deep coalescence 







NGS 

• Environmentální sekvenování – nyní více jak 300 000 SSU rDNA sekvencí 

                                                   v databázi GenBank 

 

 

Cuvelier et al. - 2008 



NGS 



NGS 

 
 
L – litter 
O – organic 
A – A horizon 
B – B horizon 
 
 
 
P – pine           MH – mixed hardwood 
 



NGS 



NGS 

• Ekologická struktura linií 

 

 
8 freshwater 
31 marine 
12 anoxic 
2 deep-sea 





Skryté pasti environmentálního sekvenování 

Objev 8 nových říší 



Skryté pasti environmentálního sekvenování 

• Nedostatečný taxon sampling 

 

 



Skryté pasti environmentálního sekvenování 

• Nedostatečný taxon sampling 

 

 

publikované určení sekvencí reanalyzované určení sekvencí 



Skryté pasti environmentálního sekvenování 

• Chimerické sekvence 

 

 nedoběhnutá  elongace 

krátké úseky DNA 
se stávají primery 

vznik chiméry 



Lucking, 2014, pyrosequencing 




