
Φυλογένεση 

5o εργαστήριο 



Φυλογένεση οργανισµών 
•  Δείχνει την εξελικτική πορεία µιας οµάδας οργανισµών. 
•  Οι κόµβοι (nodes) στο δένδρο απεικονίζουν γεγονότα 
ειδογένεσης. 

•  H φυλογένεση µπορεί να γίνει από: 
–  µια σειρά φαινοτυπικών χαρακτήρων 
–  Ένα γονίδιο µοριακό δείκτη (π.χ. 16S rRNA) 
–  Μια σειρά γονιδίων 

–  Από την πλειοψηφία των γονιδίων του κάθε γενώµατος  



Φυλογένεση οργανισµών 
•  Επιλέγουµε/βρίσκουµε το ορθόλογο γονίδιο-δείκτη στους 
οργανισµούς που µελετάµε και ακολουθεί φυλογένεση 

•  Το ποντίκι και ο αρουραίος είχαν λιγότερο χρόνο να εξελιχθούν ξεχωριστά, από ότι ο άνθρωπος σε σχέση 
µε το ποντίκι ή σε σχέση µε τον αρουραίο. Οι µεταλλάξεις που συσσωρεύτηκαν σε κάθε ορθόλογη 
ακολουθία πρέπει να είναι ανάλογες του χρόνου απόκλισης των οργανισµών. 



Μοριακοί δείκτες για 
φυλογένεση οργανισµών 

•  DNA ή πρωτεΐνη, ανάλογα µε την εξελικτική απόσταση των 
οργανισµών. 

•  Για πολύ ‘κοντινούς’ οργανισµούς: 
–  Περιοχές του DNA που εξελίσονται γρήγορα. 
–  Π.χ. Για άτοµα ενός ή περισσότερων πληθυσµών του ίδιου είδους, 
χρησιµοποιείται mtDNA που δεν κωδικοποιεί πρωτεΐνες. 

•  Για µέτρια αποκλίνοντες οργανισµούς: 
–  rRNA ή πρωτεΐνες. 

•  Mt-rRNA 10-100 ΜΥ 
•  Nuc-rRNA 100-800 MY 

•  Για βαθιά αποκλείνοντες οργανισµούς: 
–  Βαθιά συντηρηµµένες πρωτεΐνες.   



Διαφορετικά γονίδια για διαφορετικά ερωτήµατα 

Βαθύτερη ρίζα:   35 mya  (µε mtRNA)          600 mya (µε πυρηνικό rRNA) 

Μοριακό χρονόµετρο Μοριακή κλεψύδρα 



Φυλογένεση σπονδυλωτών 



Ταξινόµιση οργανισµών 

•  Ιεραρχική κατηγοριοποίηση/
οµαδοποίηση οργανισµών. 

•  Linnaeus (1707-1778) οµαδοποίησε 
οργανισµούς µε βάση κοινούς 
χαρακτήρες. 

•  Αργότερα, η ταξινόµιση 
προσαρµόστηκε στην εξελικτική 
θεωρία του Δαρβίνου, ώστε να 
οµαδοποιούνται οι οργανισµοί µε 
βάση την κοινή τους προέλευση. 



NCBI taxonomy 



Uniprot taxonomy 
http://www.uniprot.org/taxonomy/ 



Tree of life 
http://tolweb.org/ 



Timetree 



Timetree 



Ιστότοποι/ΒΔ για βιοποικιλότητα  
http://www.timetree.org/resources.php 



Φυλογένεση γονιδίων 
Βρίσκουµε τις οµόλογες ακολουθίες στους οργανισµούς που µας ενδιαφέρουν και ακολουθεί 

φυλογένεση, για να καταλάβουµε πότε συνέβησαν οι γονιδιακοί διπλασιασµοί, και ποιά 
οµόλογα είναι πιο κοντινά µεταξύ τους. 

Πρέπει να γνωρίζουµε τις εξελικτικές σχέσεις των οργανισµών 

 



Φυλογένεση γονιδίων 
•  Απώλεια αντίγραφου 



Φυλογένεση γονιδίων 
Δειγµατοληψία ορθόλογων από πιο αποµακρυσµένους οργανισµούς, µέχρι 
να εντοπιστεί ο χρόνος που συνέβη ο διπλασιασµός. Απολιθώµατα 
βοηθούν στην χρονολόγιση 



Υπολογισµός της απόστασης 
µεταξύ δύο ακολουθιών 

•  Παρατηρούµενη απόσταση: από την στοίχιση, µπορούµε να δούµε σε 
ποιές θέσεις δεν ταιριάζουν οι χαρακτήρες. 

•  Η παρατηρούµενη απόσταση δεν συµπίπτει µε την πραγµατική 
(εξελικτική) απόσταση, λόγω πολλαπλών αντικαταστάσεων στην ίδια 
θέση. Όσο µεγαλύτερη η απόσταση, τόσο πιο πολλές αντικαταστάσεις 
συνέβησαν στην ίδια θέση. 



Υπολογισµός της απόστασης 
µεταξύ δύο ακολουθιών 



Διόρθωση της απόστασης µεταξύ 2 
ακολουθιών 



Μοντέλα αντικατάστασης 
•  Στατιστικά µοντέλα που λαµβάνουν υπόψην τις πολλαπλές 
αντικαταστάσεις (για την ίδια θέση) και διορθώνουν την 
παρατηρούµενη απόσταση, µετατρέποντας την σε εξελικτική. 

•  Αν η απόσταση είναι πολύ µεγάλη, τότε έχει επέλθει κορεσµός 

και δεν είναι δυνατόν να γίνει σωστή διόρθωση.  



Μοντέλο αντικατάστασης  
Jukes - Cantor 

•  Είναι το απλούστερο µοντέλο για ακολουθίες DNA. 
•  κάθε νουκλεοτίδιο εµφανίζεται µε την ίδια συχνότητα 
•  έχει την ίδια πιθανότητα να µεταλλαχθεί σε ένα από τα 
υπόλοιπα 3 νουκλεοτίδια 



Διόρθωση των παρατηρούµενων 
αποστάσεων για πρωτεΐνες 



Διόρθωση των παρατηρούµενων 
αποστάσεων για πρωτεΐνες 

•  Διόρθωση µε πίνακες αντικατάστασης: 
–  PAM 
–  JTT (Jones-Taylor-Thornton) 

•  Διόρθωση µε αντίστοιχες µεθόδους Jukes-Cantor ή Kimura, 
προσαρµοσµένες για πρωτεΐνες. 



Υπολογίζοντας την απόσταση 2 
ακολουθιών πάνω στο δένδρο 



Μέθοδοι κατασκευής δένδρων 
•  Μέθοδοι αποστάσεων 

–  Ένωση γειτόνων (neighbor joining) 
–  UPGMA (unweighted pair group method using arithmetic 

averages) 
–  Λιγότερων τετραγώνων (least squares) 
–  Ελάχιστης εξέλιξης (minimum evolution) 



UPGMA 



UPGMA 



UPGMA 



Άσκηση 
•  Δείτε την ταξινόµιση του ανθρώπου (human) και του χιµπατζή 

(chimpanzee) στο NCBI taxonomy και στην Uniprot. 
–  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
–  http://www.uniprot.org/taxonomy/ 

Στο ταξινοµικό group Homininae, ποιά 3 γένη συναντώνται;  
 
Στο tree of life (http://tolweb.org/), ξεκινήστε από την ρίζα του 
δένδρου και βρείτε τον άνθρωπο. Σε κάθε στάδιο υπάρχει µια 
περιγραφή των βασικών χαρακτήρων που ορίζουν το 
φυλογενετικό group. 

 
•  Βρείτε το χρόνο απόκλισης  µεταξύ τον 3 αυτών οργανισµών 

(homininae) στο timetree 
–  http://www.timetree.org/ 
–  Ποιοί είναι οι πιο κοντινοί µεταξύ τους συγγενείς; 



Άσκηση 
Παράδειγµα UPGMA 

•  Δίνεται ο πίνακας παρατηρούµενων αποστάσεων για 4 
πρωτεϊνικές ακολουθίες. 

•  Κάνετε την διόρθωση αποστάσεων µε την µέθοδο Kimura (µε τη 
βοήθεια του Excel) 

•  Σχεδιάστε το δένδρο  UPGMA για το διορθωµένο πίνακα 
αποστάσεων. Υπολογίστε τις αποστάσεις ξανά από το δένδρο 
UPGMA. Δείτε πως διαφέρουν από τις αρχικές. 



Παράδειγµα UPGMA 



Άσκηση φυλογένεσης - 
Εργασία 

•  Χρησιµοποιώντας το ανθρώπινο estrogen receptor alpha, µε το PSI-
Blast βρείτε τις οµόλογες ακολουθίες στον άνθρωπο και στην 
Drosophila melanogaster. 

•  Με τη βοήθεια της Β.Δ. PFAM κρατείστε µόνο εκείνες τις ακολουθίες 
που έχουν το DNA-binding domain & ligand-binding domain. 

•  Με αυτές τις ακολουθίες κάνετε πολλαπλή στοίχιση (muscle) και στην 
συνέχεια κρατείστε τις περιοχές των ακολουθιών που αντιστοιχούν στα 
παραπάνω 2 domains (DBD + LBD). 

•  Με την παραπάνω πολλαπλή στοίχιση κάνετε φυλογενετικό δένδρο 
(distance method, poisson) & bootstrap 100. 

•  Στην εργασία αναφέρετε τις ακολουθίες που βρήκατε µε το PSI-Blast, 
ποιές κρατήσατε για πολλαπλή στοίχιση και δείξτε το φυλογενετικό 
δένδρο (µε τις τιµές boostraps). 

•  Εξηγείστε γιατί δεν είχατε ανταποδοτικό blast µεταξύ του ανθρώπινου 
estrogen receptor alpha και του 7up στην Drosophila.  


