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Streszczenie
Bioinformatyka jest obecnie dynamicznie rozwijajaca si¢ dziedzing nauki, laczaca
dwie dotychczas niezwigzane ze sobg dziedziny — biologi¢ oraz informatyke. Jej gwattowny
rozwdj wynika z konieczno$ci szybkiej 1 rzetelnej analizy duzej liczby danych
otrzymywanych podczas badan. Dane te sg niejednokrotnie zlozone i wzajemnie powiazane,
co wymusza zastosowanie odpowiednich narzedzi informatycznych oraz sprzgtu o duzej
mocy obliczeniowej. Jednym z takich narzedzi jest filogenetyka molekularna, ktora daje
mozliwos$¢ stosowania kilku algorytmow konstruowania dendrograméw bedacych graficzna
prezentacja wynikow analizy. W ciggu ostatnich lat nastgpil rozwd; algorytmow
konstruowania dendrogramow, poczynajac od UPGMA, przez NJ, po metody znacznie
bardziej szczegotowe, takie jak MP czy ML. Na rozwoj ten wptywa potrzeba opracowania jak
najbardziej optymalnej metody, ktéra uwzgledni ztozonos$¢ proceséw biologicznych stojacych
za danymi. Podstawg matematyczng kazdego z opisanych algorytmow jest analiza skupien.
Pozwala ona na grupowanie danych ze zbioru w mniejsze podzbiory na podstawie ich
podobienstwa.
Stowa kluczowe: metoda najwigkszej wiarygodnosci (ML), metoda najwigkszej oszczgdnos$ci
(MP), metoda przylaczania sgsiadow (NJ), metoda s$rednich potaczen
(UPGMA)
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DENDROGRAM CONSTRUCTING ALGORITHMS APPLIED IN PHYLOGENETIC
ANALYSIS OF MICROORGANISMS
Summary

Nowadays bioinformatics is a dynamically developing field of science linking together
two separated fields of biology and informatics. It is an answer to need of having fast and
reliable analysis of large amount of data obtained during research. Such data is often
complicated and requires adequate informatics tools and equipment with large computing
power. One of these tools is molecular phylogenetics, which possibility to use a few
dendrogram construction algorithms. Dendrogram is a graphical presentation of obtained
results. Over the last years there is observed development of dendrogram constructing
algorithms starting from UPGMA, then NJ to more specialized methods like MP or ML.
Development of algorithms is forced by need of obtained most optimal method modeling
biological process standing behind data. Mathematical base of each described algorithms is
cluster analysis. It enables grouping data from set into smaller subsets according to similarity
of data.

Key words: maximal likelihood, maximal parsimony, neighbor joining, UPGMA

WSTEP

W prowadzonych badaniach dotyczacych identyfikacji, charakterystyki i roznicowania
mikroorganizméw wykorzystuje si¢ miedzy innymi metody molekularne. Do analizy
wynikow badan stosowane s3 rézne narzedzia bioinformatyczne, w tym filogenetyka
molekularna, ktorej celem jest porownywanie kilku genoméw, aby znalezé zwiazki
ewolucyjne mig¢dzy nimi. Wywodzi si¢ ona z klasycznych sposobow uszeregowania
organizméw zgodnie z ich podobienstwami i1 réznicami. Badane sa zmienne cechy
mikroorganizméw. Po wprowadzeniu fenetyki, uznajacej konieczno$¢ oceny duzej liczby
cech wplywajacych na wiasciwg klasyfikacje, mozliwe bylo przedstawienie ich w postaci
numerycznej, a nastgpnie poddanie analizie matematycznej. Obiektywne dane molekularne
uzyskane do$wiadczalnie mozna byto sprowadzi¢ do postaci numerycznej i opracowaé
statystycznie. Zmienno$¢ DNA moze by¢ wigc okreslana bezposrednio, poprzez analizy
sekwencyjne, lub posrednio — np. przez rézne wyniki elektroforegraméw uzyskanych
w analizie restrykcyjnej.

Powszechng metoda prezentacji oceny zmiennos$ci jest stosowanie dendrogramow.

Dendrogram jest to diagram w postaci drzewa, prezentujgcy zalezno$ci pomiedzy obiektami
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na podstawie przyjetej zaleznosci. Jedng z jego odmian jest filogram, nazywany inaczej
drzewem filogenetycznym, czgsto stosowang odmiang jest takze kladogram. Podstawowa
roznicg pomigdzy tymi odmianami jest brak uwzglednienia czasu pojawienia si¢ nowych linii
ewolucyjnych w przypadku kladogramu. Istnieje kilka metod budowy dendrogramow.

Drzewa filogenetyczne mozna podzieli€ na drzewa ukorzenione oraz na
nieukorzenione. Drzewa nieukorzenione wskazuja wzajemne zalezno$ci pomig¢dzy obiektami,
lecz nie wskazujg pochodzenia poszczegdlnych obiektow. W przypadku drzew ukorzenionych
mozna wyrézni¢ trzy podstawowe elementy. Przyktadowy dendrogram zostat przedstawiony
na rysunku 1. Cyfra I oznaczono na nim liscie, ktore odpowiadaja analizowanym obiektom.
Wezly laczace poszczegdlne obiekty zostalty oznaczone cyfrag II. Wezly wskazuja takze
miejsce, ponizej ktdrego obiekty nie maja juz cze$ci wspdlnych i nastgpito wydzielenie si¢
jednego obiektu z drugiego. Odleglosci pomigdzy kolejnymi weztami sg nazywane gatgziami.
Na rysunku zostaty one oznaczone cyfra IIl. Galezie opisuja stopien podobienstwa pomiedzy
obiektami w kolejnych we¢ztach. Im wicksza jest ta odleglo$¢, tym wigksza jest rdznica

pomiedzy obiektem—przodkiem a obiektem—potomkiem.

Q)

EORNOBORON

Rysunek 1. Budowa drzewa filogenetycznego: | — liscie, I — wezty, 111 — galezie (materiaty
wlasne)
Construction of the phylogenetic tree: | — leaves, Il —nodes, 111 — branches (own
materials)

Na rysunku 2. pokazano przeksztalcenie jednego drzewa nieukorzenionego w pigé
drzew ukorzenionych. Drzewa dla uproszczenia zostaly zaprezentowane jako kladogramy,
pozniej przeksztalcone w filogramy. Warto zauwazy¢, ze dla czterech obiektow na rysunku,
oznaczonych jako A, B, C i D, mozliwe jest utworzenie trzech roéznych drzew
nieukorzenionych, a dla kazdego z nich pi¢¢ drzew ukorzenionych. Miejsca, w ktorych
dokonana zostala transformacja drzewa nieukorzenionego w konkretne drzewo ukorzenione,

zostaly oznaczone na rysunku cyframi od 1 do 5. Zalezno$¢ pomigdzy liczbg drzew

70



Postepy Nauki i Technologii Przemystu Rolno-Spozywczego 2014 1. 69 nr 1

nieukorzenionych a liczba drzew ukorzenionych mozna przedstawi¢ za pomoca dwoch

WZOrOw:
rRas TS
- 2%22, dla n>2
Lrasn 2
2%:.3, dla n>3
gdzie:

Rn— liczba mozliwych drzew ukorzenionych,
U, — liczba mozliwych drzew nieukorzenionych,

n — liczna obiektow (lisci).

Z powyzszych wzoréw wynika, ze liczba drzew nieukorzenionych z n lis¢émi jest

rowna liczbie drzew ukorzenionych z n-1 li§¢mi [Felsentein 2004].

A B C D B A C D A B C D C D A B C D B A

Rysunek 2. Przeksztalcenie drzewa nieukorzenionego w drzewa ukorzenione (materiaty

wiasne)

Transforming of unrooted tree into rooted one (own materials)

71



Postepy Nauki i Technologii Przemystu Rolno-Spozywczego 2014 1. 69 nr 1

A D
ﬂ
B C
kN / c B
D A
D
1 A /, A

B C
i+| +
C B

Rysunek 3. Przeksztalcenia topologiczne wybranego drzewa filogenetycznego (materiaty

wilasne)

Topological transformation of the phylogenetic tree (own materials)

Wazna cechg drzewa filogenetycznego jest jego topologia, czyli ksztalt, forma oraz
uktad. Na topologie drzew filogenetycznych ma wptyw wystepowanie 1 wzajemne potozenie
weztow. Warto zauwazy¢, ze galezie moga si¢ swobodnie obraca¢ w weztach, dzieki czemu
otrzymywanych jest wiele, zaleznie od liczby weztéw, drzew filogenetycznych. Zaleznosci
pomiedzy poszczegdlnymi weztami w gateziach nie ulegaja zmianie, co za tym idzie —
zaleznosci pomiedzy obiektami w danej gatezi takze nie ulegajg zmianie. Nalezy zauwazyc,
ze zmiany topologii moga mie¢ wptyw na zaleznosci pomigdzy obiektami znajdujacymi si¢
w réznych gateziach. Sposdb wyboru najlepszego drzewa zostal opisany w dalszej czeSci
tekstu.

Na rysunku 2. przedstawiono dendrogram wraz z jego kolejnymi przeksztalceniami,
polegajacymi na obrocie gatgzi wokot osi przeprowadzonej wzdhuz wezta. Widoczne sg cztery
mozliwe topologie, ktore w roézny sposob przedstawiaja to samo drzewo. Drzewo
filogenetyczne jest porownywane do drzewa genealogicznego z ta rdznicy, ze drzewa
genealogiczne nie sg drzewami binarnymi w przeciwienstwie do drzew filogenetycznych.
Wynika to z zatozenia, ze w procesie ewolucji nowe gatunki wyodrgbniaty si¢ pojedynczo
z gatunku poczatkowego. Graficzna postac, jaka jest drzewo filogenetyczne, utatwia analize
wynikow badan, dlatego dendrogramy sg powszechnie stosowanym narzgdziem stuzacym do

ich prezentacji.
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1. Analiza skupien

Drzewa filogenetyczne sporzadzane sa na podstawie przeksztalcenia macierzy
zawierajacej dane bedace przedmiotem analizy [Posada 2009]. NajczeSciej wykorzystywane
sg hierarchiczne drzewa filogenetyczne. Do ich utworzenia opracowano kilka algorytmow,
opierajacych si¢ na analizie skupien, ktora jest matematyczng podstawa analiz. Zasada
dziatania tej metody jest grupowanie elementéw we wzglednie jednorodne klasy. Podstawa
grupowania w wigkszo$ci algorytméw jest zbiér podobnych albo wspdlnych cech
okreslonych na wstepie analizy. Cechy te okresla si¢ jako podobienstwo pomiedzy
elementami. Dzigki funkcji podobienstwa wigzanych ze soba jest coraz wigcej obiektow,
poczynajac od tych wykazujacych si¢ najwickszym podobienstwem. Sg one zbierane
w skupienia elementow, coraz bardziej roznigce si¢ od siebie [Lewis 2001]. W koncowym
etapie wszystkie obiekty ze zbioru poczatkowego zostaja potaczone ze soba. W miejscach,
gdzie zostaly uformowane nowe pojedyncze skupienia, powstaja na wykresie wezty, dzigki
ktéorym mozliwe jest odczytanie odleglosci, w ktorej odpowiednie elementy zostaty ze sobg
powiazane [Murtagh 1984]. Jesli dane prezentowane na wykresie majg wyrazista strukture, to
znaczy widoczne sg skupienia podobnych do siebie obiektow, to taka struktura znajdzie
odzwierciedlenie na hierarchicznym drzewie w postaci oddzielnych galezi. Pomyslna analiza
za pomocg algorytmu taczacego obiekty daje mozliwos¢ wykrywania galezi 1 ich interpretacji
[Jobling i in. 2004]. Do aglomeracji danych w skupienia wykorzystywane sa miary
rozbiezno$ci lub odleglo$ci pomiedzy obiektami. Najbardziej bezposrednim sposobem
obliczenia odleglosci miedzy obiektami w przestrzeni wielowymiarowej jest obliczenie
odlegtosci euklidesowe;j. Jesli mamy przestrzen dwu- lub trojwymiarowa, miara ta wyznacza
rzeczywistg odleglo$¢ geometryczng miedzy obiektami w przestrzeni. W przypadku analizy
filogenetycznej oraz uzytego do niej wybranego algorytmu mozliwe jest wykorzystanie miary
pochodnej odlegtosci euklidesowej — w zalezno$ci od potrzeb badacza. Niemniej jednak
najczesciej stosowang odlegtoscig jest odlegtos¢ euklidesowa. Oblicza si¢ ja nastepujgco:
Odlegto$é (x, y) = [Zi (Xi- Yi)*17,
gdzie:
X, Yy — obiekty,
Xi- Yi— wspolrzedne obiektow x, Y.

Innym rozwigzaniem mozliwym do zastosowania przy obliczaniu odlegtosci jest
kwadrat odlegtosci euklidesowej. Dzicki podniesieniu odlegtosci euklidesowej do kwadratu

mozliwe jest przypisanie obiektom bardziej oddalonym wickszej wagi.

73



Postepy Nauki i Technologii Przemystu Rolno-Spozywczego 2014 1. 69 nr 1

Odlegto$é (x, y) = Zi (Xi- Vi),
gdzie:

X, Y — obiekty,

Xi- Yi— wspotrzedne obiektow x, Y.

Nastepng mozliwosciag wyznaczenia odlegtosci potrzebnej do analizy jest odlegltos¢
miejsca, w literaturze anglojezycznej znana jako Manhattan lub City block. Odlegtos¢ ta jest
sumg réznic mierzonych wzdhuz wymiarow. Uzyskane wyniki sg w wigkszosci przypadkow
podobne do wynikow otrzymanych z zastosowaniem odlegtosci euklidesowej, aczkolwiek
wplyw pojedynczych duzych roznic, czyli przypadkdéw odstajacych, jest thumiony.

Odleglosé (x, y) = Zi [Xi- Vil,

gdzie:

X, y — obiekty,

Xi- Yi— wspolrzedne obiektow x, V.

Istnieja takze inne odleglosci mozliwe do zastosowania w analizie skupien,
aczkolwiek wymienione powyzej sa podstawowymi odlegltosciami stosowanymi przy
tworzeniu dendrogramOw na uzytek analizy poréwnawczej organizmdéw na podstawie ich
budowy molekularnej. Istotne jest podkreslenie potrzeby ustandaryzowania danych
liczbowych w celu otrzymania wiarygodnych i tatwych do zinterpretowania danych. Dane
powinny by¢ wyrazone w tych samych jednostkach oraz opisywac ten sam lub podobny zbior

cech.

1.1 UPGMA

Za najprostsza metode konstrukcji dendrograméw uwazana jest metoda $rednich
potaczen — UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using arithmetic Averages). Wynika to
z prostoty stosowanego w niej algorytmu, a co za tym idzie — z krotkiego czasu potrzebnego
do opracowania danych oraz otrzymania wyniku w postaci odpowiedniego dendrogramu
[Sokal, Michener 1958; Sokal, Sneath 1963; Nei 1975]. Drzewo konstruowane jest na
podstawie algorytmu iteracyjnego, sktadajacego si¢ z wielokrotnie powtorzonej czynnos$ci
grupowania obiektow, polegajacej na taczeniu krawedzig kazdych dwoéch obiektow, ktore
dzieli najmniejszy dystans sposrod wszystkich obliczonych. Nastepnie czynno$¢ ta jest
powtarzana 1 nastgpuja kolejne przytaczenia obiektow lub ich zgrupowan az do wyczerpania
danych i uzyskania petnego obrazu drzewa [Fitch 1971; Nei 1975]. Wynikiem tego algorytmu
jest dendrogram, ktory jest ukorzeniony. Istotnym ograniczeniem UPGMA jest btedne

zatozenie, stosowane w wigkszosci analiz, o stalym tempie ewolucji kazdego gatunku. Kazde
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odstepstwo od stalego tempa mutacji prowadzi do uzyskania btednego grafu. Ze wzgledu na
swoje ograniczenia opisany powyzej algorytm jest coraz rzadziej stosowany w filogenetyce.
Nadal znajduje jednak zastosowanie w bioinformatyce, przy analizie danych

mikromacierzowych.

1.2 Neighbor-Joining

Obecnie duzym uznaniem cieszy si¢ metoda najblizszego sgsiada, czyli NJ (Neighbor-
Joining). Jest ona oparta na innej, poprzedzajacej ja metodzie, tj. ME (Minimal Evolution).
Metoda ME takze wykorzystuje algorytm iteracyjny i polega na wyznaczeniu dtugosci galezi
taczacych badane populacje, a nastepnie ich zsumowaniu dla wszystkich topologii uznanych
za wiarygodne. Biorac pod uwage zatozenie, ze ewolucja zachodzi zawsze mozliwie
najkrotsza z dostepnych drég, najbardziej prawdopodobnym drzewem jest to, ktérego suma
dhugosci wszystkich galtezi jest najmniejsza [Cavalli-Sforza, Edwards 1967]. Warunkiem
koniecznym do uzyskania wiarygodnego dendrogramu jest poddanie analizie dostatecznie
duzej liczby danych, co wiaze si¢ z duzym naktadem czasu [Nei 1996]. Zaproponowano wigc,
aby analiz¢ rozpoczyna¢ od konstruowania drzewa za pomoca metody NJ. Efektem tego bylo
wyznaczenie innych drzew o zblizonej budowie wraz z sumami dlugosci galezi.
Po poréwnaniu wszystkich uzyskanych w ten sposob drzew wybierane jest to o najmniejszej
warto$ci. Wynikiem tej metody najczgsciej jest drzewo tozsame z drzewem wyjsciowym
uzyskanym metodg ME lub réznigce si¢ od niego nieznacznie [Rzhetsky, Nei 1993].

Argumentem przemawiajagcym za szerokim zastosowaniem metody NJ jest czas
potrzebny do otrzymania wyniku. Metoda ta jest de facto uproszczong wersjag metody ME,
a wiec czas wykonania algorytmu jest istotnie krotszy. Istota metody jest znalezienie dwdch
obiektéw o najmniejszej dzielacej je odlegtosci. Sa to dwa obiekty potaczone jednym weztem
w drzewie nieukorzenionym, nazywane sgsiadami. Na rysunku 4. pokazano -etapy
powstawania drzewa ukorzenionego zawierajacego 5 obiektow (A, B, C, D 1 E). Poczatkowo
wszystkie obiekty sg polaczone wspdlnym weztem, za pomocg macierzy odleglosci
poréwnywane s3 odleglosci pomiedzy poszczegdlnymi obiektami. Dwa najbardziej podobne
obiekty, czyli z najmniejsza laczaca je odlegloscia (sagsiedzi), sa taczone osobnym weztem
I W nastepnym kroku traktowane jako jeden obiekt. Na rysunku byty to obiekty E i D.
Nastepnie obiekty E 1 D traktowane jako jeden (z) poddawane s3 ponownie analizie
odlegtosci, z ktorej wynika, Zze sasiadem z jest obiekt C i zostaje on polaczony osobnym

weztem (y) z weztem laczacym E 1 D (z).
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Rysunek 4. Schemat algorytmu NJ (materiaty wtasne)

Schematic NJ algorithm (own materials)

Pelny dendrogram jest tworzony poprzez powtarzanie przytaczen kolejnych sgsiadow
do poprzedniej pary obiektow, traktowanych w kolejnym powtorzeniu jako jeden obiekt.
Zauwazy¢ mozna, ze w przypadku drzewa obrazujacego zalezno$¢ dla czterech lub wigcej
obiektéw, oznaczong jako N, minimalna liczba par wynosi dwa, a maksymalna N/2 dla liczby

parzystej N oraz (N-1)/2 w przypadku nieparzystej [Saitou, Nei 1987].

2. Okreslenie dokladnosci skonstruowanego drzewa. Metoda bootstrap

Metoda bootstrap jest rozwinigciem wczesniej stosowanych metod 1 wynika
Z potrzeby szacowania rozgat¢zien w dendrogramach. Generowane drzewa przedstawiaja
jedno z wielu mozliwych rozwigzan, ktére pomimo swojej matematycznej poprawnosci moze
by¢ rézne od drzewa rzeczywistego. Spowodowane jest to faktem, ze odleglosci mierzone
pomiedzy obiektami podlegaja przypadkowej zmiennos$ci. Dlatego wtasnie obecnie wezty w
dendrogramach opatrzone sg warto$ciami bootstrap, jak to zostato przedstawione na rysunku
5. Wartosci te sg wyznaczone poprzez znajdywanie dopasowan obiektow, ktorymi w
przypadku analizy genetyczne] s3 odpowiednie sekwencje, a pozniej konstruowanie
odpowiadajacych im dendrograméw [Soltis, Solis 2003]. Nastgpnie taki zbior drzew,
sktadajacy si¢ z od 100 do 1000 elementdw, jest podawany analizie pod wzgledem uzyskanej
topologii. Warto$¢ bootstrap jest wartoscig procentowg liczby drzew posiadajacych takg samag
topologi¢ jak drzewo oryginalne, poddawane analizie bootstrap do wszystkich
wygenerowanych drzew. Wynikiem opisanej powyzej metody jest drzewo konsensusowe,

zawierajace rozgat¢zienia uszeregowane wedlug malejacych warto$ci bootstrap.
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Rysunek 5. Drzewo filogenetyczne z podanymi warto$ciami bootstrap w weztach (materiaty
wilasne)

A phylogenetic tree with bootstrap values indicated at the nodes (own materials)

2.1 Maximum parsimony. Metoda najwiekszej oszczednoSci

Innym podejsciem do zwigkszenia wiarygodno$ci otrzymywanych drzew
filogenetycznych jest zastosowanie metody najwigkszej oszczednosci. Gléwnym celem
metody jest uzyskanie takiego drzewa, ktore bedzie obrazowalo zaleznosci migdzy
wszystkimi elementami zbioru danych wraz z uwzglednieniem warunku, jakim jest
najmniejsza konieczna liczba zmian ewolucyjnych pozwalajaca wytlumaczy¢ otrzymany
wynik. Dzieki temu mozliwe jest wlaczenie do analizy informacji dotyczacych zmiennego
tempa powstawania roéznych rodzajoéw mutacji. Drzewo powstate w wyniku uzycia metody
MP jest zawsze nieukorzenione i1 wskazuje wzgledne zalezno$ci migdzy elementami zbioru
danych, jednak nie daje zadnych wskazoéwek odnosnie do czasu dywergencji [Steel, Penny
2000]. Z drugiej strony, jesli zastosowane Kryterium parsymonii prowadzi do uzyskania Kilku
rownorzgdnych drzew, nie istnieje metoda pozwalajagca na wybodr najbardziej optymalnego
sposrod nich, a wigc w takich przypadkach konieczne jest zastosowanie innych narzg¢dzi
wspomagajacych analize. Pomimo tych utrudnien metoda najwiekszej oszczedno$ci jest
stosowana przez naukowcdéw z racji bardzo prostego algorytmu, ktéry prowadzi do

zadowalajgcego wyniku [Higgs, Attwood 2005].

2.2 Maximum Likelihood. Metoda najwi¢kszej wiarygodnosci

Jest to metoda podobna pod wzglgdem dziatania do metody bootstrap. Jej celem jest
weryfikacja uzyskanego dendrogramu na podstawie przyjetego kryterium dla uzyskania
rzetelnych wynikéw. Metode ML (Maximum Likelihood) opracowano na podstawie
zatozenia, ze wszystkie drzewa moga by¢ rozpatrywane jako alternatywne rozwigzania

[Felsenstein 1981]. Kazde drzewo filogenetyczne mozna opisa¢ za pomocg parametrow takich
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jak: topologia, dlugo$¢ galezi oraz matematyczny model powstawania mutacji. Zadaniem
metody ML jest znalezienie takiego uktadu powyzszych trzech parametrow, aby
maksymalizowaé prawdopodobienstwo uzyskania odpowiedniego wykresu dla danego zbioru

danych [Strimmer, von Haeseler 1996; Pevsner 2009; Kishino, Hasegawa 1989].

PODSUMOWANIE

Bioinformatyka w dziedzinie filogenetyki molekularnej daje mozliwo$¢ stosowania
wielu narzedzi umozliwiajagcych skuteczng analiz¢ otrzymanych wynikow, a takze ich
graficzng interpretacj¢. W tabeli 1. zestawiono opisane wcze$niej algorytmy konstruowania
dendrogramow, z uwzglednieniem ich mocnych oraz stabych stron. Mnogo$¢ dostepnych
metod sprawia, ze analityk, dokonujagc wyboru konkretnej metody, powinien przede
wszystkim wzig¢ pod uwage wynik, jaki chce osiagna¢, a ponadto czynniki takie jak: czas,
sprzet oraz przedmiot analizy.

Tabela 1. Zestawienie algorytmoéw konstruowania dendrogramow
Summary of algorithms for constructing dendrograms

Metoda Zalety Wady
UPGMA e bardzo prosta e wrazliwa na r6zne tempo ewolucji
e szybka
Neighbor- e bardzo szybka e daje tylko jedno mozliwe drzewo
Joining e akceptuje linie wykazujace rozne e mocno zalezna od rodzaju
tempo ewolucji zastosowanego modelu ewolucji
Maximal e jedyna w petni kladystyczna e bardzo powolna nawet dla
Parsimony metoda nieduzych sekwencji

e mozna identyfikowa¢ obszary e nie zaklada modelu ewolucji

problematyczne ¢ nie dostarcza informacji
¢ nie redukuje informacji z 0 dlugosci gatezi
sekwencji

e gsprawdza r6znorodne drzewa

Maximal e nizsza wariancja (mniejszy e bardzo wolna i wymaga duzej
Likelihood wplyw btedu proby) mocy komputera
e dobre podstawy statystyczne e rezultaty zalezg od zastosowanego
e sprawdza rozne topologie modelu ewolucji

78



Postepy Nauki i Technologii Przemystu Rolno-Spozywczego 2014 1. 69 nr 1

10

11

12

13
14

15

16

17

PISMIENNICTWO

Cavalli-Sforza L. L., Edwards A. W. F. (1967). Phylogenetic analysis: models and
estimation procedures. Am. J. Hum. Genet., 19, 233-257

Felsenstein J. (1981). Evolutionary trees from DNA sequences: a maximum likelihood
approach. J. Mol. Evol, 17, 368-376

Felsentein J. (2004). Inferring Phylogenies. Sunderland, MA: Sinauer Associates

Fitch W. M. (1971). Toward Defining the Course of Evolution: Minimum Change for
a Specific Tree Topology. Syst. Zool., 20, 406-416

Higgs P. G, Attwood T. K. (2005). Bioinformatics and Molecular Evolution. Oxford:
Blackwell Science Ltd.

Jobling M. A., Hurles M., Tyler-Smith C. (2004). Human evolutionary genetics. Origins,
Peoples & Disease. New York: Garland Science

Kishino H., Hasegawa M. (1989). Evaluation of the maximum likelihood estimate of the
evolutionary tree topologies from DNA sequence data, and the branching order
in hominoidea. J. Mol. Evol., 29, 170-179

Lewis P. O. (2001). Phylogenetic systematics turns over a new leaf. Trends. Ecol., 16 (1),
30-37

Murtagh F. (1984). Counting dendrograms: A survey. Discrete Appl. Math., 7, 191-199
Nei M. (1975). Molecular Population Genetics and Evolution. North Holland. Amsterdam
& New York

Nei M. (1996). Phylogenetic analysis in molecular evolutionary genetics. Ann. Rev.
Genet., 30, 371-403

Pevsner J. (2009). Bioinformatics and Functional Genomics. 2nd Edition. Hoboken:
Willey-Blackwell

Posada D. (2009). Bioinformatics for DNA sequence analysis. Humana Press, New York
Rzhetsky A., Nei M. (1993). Theoretical foundation of the minimum — evolution method
of phylogenetic inference. Mol. Biol. Evol., 10, 1073-1095

Saitou N., Nei M. (1987). The neighbor-joining method: A new method for reconstructing
phylogenetic trees. Mol. Biol. Evol., 4, 406-425

Sokal R. R., Michener C. D. (1958). A statistical Method for Evaluating Systematic
Relationships. The University of Kansas Scientific Bulletin, 38, 1409-1438

Sokal R. R., Sneath P. H. A. (1963). Principles of Numerical Taxonomy. San Francisco:

Freeman

79



Postepy Nauki i Technologii Przemystu Rolno-Spozywczego 2014 1. 69 nr 1

18

19

20

Soltis P. S., Soltis D. E. (2003). Applying the Bootstrap in Phylogeny Reconstruction.
Stat Scie, 18, 256-267

Steel M., Penny D. (2000). Parsimony, Likelihood, and the Role of Models in Molecular
Phylogenetics. Mol. Biol. Evol., 7 (6), 839-850

Strimmer K., von Haeseler A. (1996). Quartet puzzling: A quartet maximum likelihood

method for reconstructing tree topologies. Mol. Biol. Evol., 13, 964-969

80



