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Phylogenetik:
Berechnung phylogenetischer Baume

(phylum = Stamm):
Rekonstruktion von evolutionaren Stammbaumen
(= phylogenetische Baume, Phylogenien)
aus unterscheidbaren Merkmalen, insbes. aus DNA-/ Proteinsequenzen,
und/oder aus Merkmalen berechneten Distanzen
« fUr Spezies [Spezies-Baume]
 fUr einzelne Gen- / Protein-Familien [Gen-Baume]

Tree Of Life - Projekt

Langfristiges Ziel:

Stammbaum aller existierenden (und ausgestorbenen) Arten.
Tree Of Life Web Project: http://www.tolweb.org


http://www.tolweb.org/
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Tree Of Life Web Project

http://www.tolweb.org

Kontroverse Uber Verzweigungen
nahe der Wurzel

Eubacteria ("True bacteria", mitochondria, and chloroplasts)
Eukaryotes (Protists, Plants, Fungi, &nimals, etc)
Archaea (Methanogens, Halophiles, Sulfolobus, and relatives)

Eubracteria
- Archaea Euryarchaecta

Crenarchaeota-Eocytes
Eukaryotes

Eubacteria

« Euryarchaecta
Crenarchascta-Eocytes
Eukaryotes

= Viruses

The "archaea tree":

The "eocyte tree":

Explore the Tree of Life



http://www.tolweb.org/
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Aufgaben der Phylogenetik (Speziesbdume)

Bestimmung der Verwandtschaftsverhaltnisse zwischen Arten (Spezies)
und der Ereignisse, die bei den Arten seit der Speziation stattfanden.

Gorillas —— Humans

—— Chimpanzees — Chimpanzees

 Bonobos ——Bonobos
Orangutans Gorillas
Humans Orangutans

15-30 0 14 0
MYA MYA
Klassische Sichtweise, Moderne Sichtweise,

basierend auf auf3eren Merkmalen basierend auf DNA-Vergleich
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Aufgaben der Phylogenetik (Genbaume)

Bestimmung der Verwandtschaftsverhaltnisse zwischen Genen
in einer Gen-/ Proteinfamilie / Domane.

THEG_RAT/35-415

THEG_HUMAN/35-412

ALAT_RAT/37-409

ALATZ_MOUSE/37-410

Bekanntes Beispiel:

ALAT_BOYIN/41-d413

ALAT_HUMAN43-415

ALAF_RABIT/38-d10

ALAF_CAYPO,/25-400

Serpin-Familie in der pfam-Datenbank

ALAT_DIDMA/36-407

ALATE_HUMAN/46-d17

AACT_HUMAN/45-d20

CPIE_RAT/d2-d17

il

SPAZC_MOUSE42-414

SPA3k_MOUSE/43-417

Dies ist ein Gen-Baum (gene tree), ﬁ{

CPI1_RAT/ 40-d415

IPSP_HUMAN34-406

kein Arten-Baum (species tree): {:Egg'ggﬁgf;g%
CBG_HUMEN,32-404

CBG_RABIT 10-352

EP45_xEMLA/GL-432

HEPZ_HUMAN119-496

OVALY_CHICK/1-388

OVAL_CHICK2-386

SPBE&_HUMAN1-376

An den Blattern (rechts) stehen
einzelne Gene/Proteine/Sequenzen, u‘:‘

ILEU_HORSE /1379
SPES_HUMAN/1-375

keine Spezies.

AMT3_HUMAN/76-d61

SERPH_CHICK,/23-396

PRTZ_HORWU/5-3595
[ 8PAl1_BOYIN/27-402

——————=pAl1_MOUSE/24-402

GOM_HUMAK/20-398

SPIL_MYRWL/D-352

Evolutionare Ereignisse (innere Knoten):

AZAP_HUMAN/73-436

- Genduplikation

IC1_HUMAM/ 135495

ACHL_BOMMO/22-354

SERA_MANSE15-392

- Speziation

UFAP_PIG/43-d14

-

AMGT_MOUSE/20-473

ANGT_HUMAN/29-451
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Gibt es einen DNA-Bereich (Gen?),
der sich zur Rekonstruktion von Spezies-Baumen eignet?

Schwierig:
langsam evolvierende Gene unterscheiden nicht nah verwandte Spezies,
dafur Gruppen auf hoherem Niveau.

schnell evolvierende Gene unterscheiden gut nah verwandte Spezies,
dafur geringe Auflosung auf hoherem Niveau.

Mogliche Losung (Eukaryoten):

ITS2-Marker (internal transcribed spacer 2 der rRNA)
» Sequenz evolviert schnell.

« Sekundarstruktur evolviert langsam.

ITS2-Datenbank mit Strukturen:
http://its2.biocapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de;



http://its2.bioapps.biozentrum.uni-wuerzburg.de/
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Taxonomie (gr. tdxis=0rdnung, -n6mos =Gesetz)

systematische hierarchische Klassifikation
der Verwandtschaftsbeziehungen von Lebewesen
anhand von beobachtbaren Merkmalen.

Unterschied zur Phylogenetik:
benutzte Hierarchie muss nicht evolutionare Verwandtschaft sein.
|dealerweise verlangt man aber monophyletische taxonomische Gruppen (Taxa).

Klassische Einteilung der Lebewesen in:
* Reich

« Stamm (Abteilung); Unterstamm

* Klasse

* Ordnung; Unterordnung

* Familie; Unterfamilie

« Gattung

« Art; Unterart
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NCBI Taxonomy - Datenbank
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/

Inhalt:
e taxonomische Klassifikation der Lebewesen (nicht: Tree of Life!).

- YK Taxonomy
NCBI £ N, | | Browser

Fubied Entrez BLAST Cind Taxonomy Structure

As complete name - lock

The NCBI Taxonomy Homepage

These are direct links to some of the organisms commonly used in molecular research

My COmman pro ] ects:

Arabidopsis thahana Escherniclua coh Pneumocystis carmn
Bos tamus Hepatitis C vurus Rattus norvegicus

Caenorhabditis elegans Homo sapiens Saccharomvees cerevisiae

Chlamvdomeoenas remhardin Mus musculus Scluzosaccharomivees pombe

Damio renio (zebrafizh) Mycoplasma pneumoniae Talafugu rubripes

Genetic codes

Dictvostehum discordeum Orvza sativa Henopus laevis

Taxononmy 1 Drosophila melanogaster Plasmodmm faleiparum Zea mavs

Comments and questions to mfo@ncbinlm nih gov 8



http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/
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NCBI Taxonomy — Datenbank: Beispiel

Suche nach ,red fox".
Beachte: taxonomy ID, genetische Codes, Abstammungslinie, Entrez links.

Vulpes vulpes Entrez records
| Database name |Suhtree lirikcs |Diren:t linkes
T ID: 9627 :
ronamy ) ] Nucleotide 354 352
Genbank common name: rved fox _ _ _
Ikerited blast name: carmivores Nucleotide GSS 83 83
Rank: species Protein 257 257
Genetic code: Translation table 1 (Standard) Genome Sequences 1 1
Mitochondrial genetic code: Translation table 2 (Vertebrate Mitochondrial) E— ' ' = =
Cther names: Popset 44 44
synonym: Vulpes valpes var. Publed Central 128 128
comunon name: silver fox (Fene 37 37
Linengel il OMIA 7 7
ineage -
cellular oreamsms; Eukarvota; FuneyMetazoa eroup; Metazoa; Fumetazoa; Taxonomy 2 1

Bilateria; Coelomata; Deuterostonua; Chordata; Cramata; Vertebrata;
Gnathostomata; Teleostonu; Futeleostonu; Sarcopterven; Tetrapoda; Anmunota;
Manmunahia; Thena; Euthena; Laurasiathena; Carmuvora; Camfornma; Camdae;
Vulpes




technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Grundlagen der Phylogenetik

» Graphen
e Baume
» Vokabeln®
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Grundlagen: Graphen

Ein Graph besteht aus:

« Knoten (vertices V, nodes) und

« Kanten (edges E),

die zwischen den Knoten verlaufen.

Graphen konnen gerichtet oder ungerichtet sein
(Kanten haben eine Richtung oder nicht).

Der Grad eines Knoten
Ist die Anzahl seiner Nachbarn.
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Grundlagen: ungewurzelte Baume

Ungewurzelter (unrooted tree) T = (V,E) :
Graph ist

(:= jeder Knoten wird von jedem anderen erreicht)

(:= es gibt nur einen Weg zwischen je zwei Knoten)

In einem Baum unterscheidet man zwischen

. (inner nodes N), und
. = auf3eren Knoten (leaves L). -~ Kante

@ Innerer Knoten
Baum heif3t : @ Blatt

wenn innere Knoten Grad 3 und Blatter Grad 1 haben.

Ungewurzelte binare Baume erflllen
|El = 2|L] -3 und |N|=|L]| - 2.
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Grundlagen: Gewurzelte Baume

Ungewurzelter Baum kann gewurzelt werden,
iIndem man eine Kante auswahlt,

in deren Mitte einen Knoten ( ) einfugt,
und den Baum daran aufhangt.

Wurzel hat Grad 2, stets ganz oben.

Kanten werden von der Wurzel weg gerichtet
(Kanten verlaufen von oben nach unten.)
Blatter unten.
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Anzahl Binarbaume

A B
Ungewurzelte Binarbaume:
» 3 Blatter: 1 Baum mit 3 Kanten
« 4 Blatter: 3 verschiedene Baume, je b Kanten C
« 5 Blatter: 3*5 = 15 Baume, je / Kanten 3 Blatter: 1 ungewurzelter Baum
l

* 6 Blatter: 15*/ = 105 Baume. ...

Gewurzelte Binarbaume:
Man kann die Wurzel wie ein weiteres Blatt

bei ungewurzelten Baumen behandeln: f\Q f\Q f\Q
- 3 Blatter: 3 Baume @f\o C@ﬂ@ B @f\@ A
° 4 Blatter 3*5 =15 Baume A B A C B C

« b Blatter: 15*7 = 105 Baume ...
3 Blatter: 3 gewurzelte Baume

Anzahl der bindren Baume wachst mtViZChiedhe?e” N
super-exponentiell in der Zahl der Blatter n .nachbarschartsvernaltnissen

(schneller als ¢" fur jede Konstante ¢)
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Die drei Quartette (ungewurzelte Baume mit 4 Knoten)

AB || CD AC || BD AD || BC



technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Grad der Auflésung des Verzweigungsmusters

“Stern”-Baum, nicht aufgelost Teilweise aufgelost Vollstandig aufgelost
(Binarbaum)

A A A

B C

C C

D B B
D D

Polytomie, Multifurkation Bifurkation
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Darstellung phylogenetischer Baume

Kladogramm Phylogramm Ultrametrischer Baum
(cladogram) (phylogram) (ultrametric tree)
6
— Taxon B 1 Taxon B Taxon B
1
— Taxon C 3 | —Taxon C ——— Taxon C
Taxon A L Taxon A i} Taxon A
Taxon D 5 Taxon D Taxon D
Achse hat vl\/Ienge an Evolution ) Realzeit: gleicher Abstand

keine Bedeutung (z.B. PAM-Einheiten) aller Blatter zur Wurzel
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Darstellung phylogenetischer Baume

— Taxon B 1 : Taxon B Taxon B
— Taxon C 3 |:l Taxon C ‘ Taxon C
— Taxon A L Taxon A ] Taxon A
Taxon D S5 Taxon D Taxon D

Alle Darstellungsformen (Kladogramm, Phylogramm, ultrametrischer Baum)
zeigen die gleiche Baumtopologie (Verzweigungen zwischen den Taxa).
Taxa im selben Unterbaum bilden eine (clade).

Darstellung durch geschachtelte Klammern:
« Kladogramm: (((B,C),A),D)

« Phylogramm: (((B:6,C:1):1,A:1):3), D:5)

e ultrametrischer Baum: analog
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Die molekulare Uhr (molecular clock)

Evolutionare Abstande zwischen Sequenzen werden gemessen
* nicht in Realzeit,
« sondern als "Evolutionsmenge" [PAM].

Problem: Distanz ist nicht Realzeit.

Evolutionsrate variiert idR zeitlich, genspezifisch, gattungsspezifisch.
Berechnete Baume reprasentieren keine realen zeitlichen Abstande.
Auch die Wurzel kann nicht zuverlassig positioniert werden.

Man berechnet ungewurzelte Phylogramme.

Ausnahme: Evolutionsrate konstant.
Man sagt: Es gilt die Hypothese der ,molekularen Uhr".
Man erhalt einen gewurzelten ultrametrischen Baum.



technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Zwel Methoden zum Wurzeln eines Baums

(1) Mit Hilfe einer ,outgroup®: -
Spezies, die bekanntermafien auf3erhalb

%:-
TR
%

der betrachteten Gruppe liegt. 9
« erfordert Vorwissen
* relativ zuverlassig
%ﬁoutgroup
: Grofiter Abstand:
(2) Als Mittelpunkt A
. : d(AD)=10+3+5=18
der am weitesten voneinander Mittelpunkt bei 18 /2 = 9
er?tfernten Ta>.<a | 10 7 c
(einfach, relativ unsicher) 3 4

B Z\SD



technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Ahnlichkeit ist nicht Verwandtschaft

Ahnlichkeit, Distanz: beobachtbar, messbar.
Verwandtschaft: historische Tatsache, kann nicht mehr beobachtet werden.

B

3 — C CistahnlicherzuA(d=3)alszuB (d = 7),
aber Cund B sind am nachsten verwandt.

- Das heif3t, Cund B hatten einen
5 spateren gemeinsamen Vorfahren
D als C oder B mit A.
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3 Griinde fiir beobachtete Ahnlichkeit

(1) Evolutionare Verwandtschaft é
- gemeinsame Stamm-Merkmale (C) <

- gemeinsame abgeleitete Merkmale (G)

O O OO0

(2) parallele unabhangige Entwicklung von Merkmalen (Homoplasie)

C G G
T

G C C
konvergente Mutation zu G parallele Mutationzu G~ Ruckmutation zu C

(3) geringe Evolutionsraten (hoher negativer selektiver Druck)
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Methoden der Phylogenetik

Unterscheidung nach:
« Art der Daten (Merkmale oder Distanzen)

* Prinzip des Algorithmus
ALGORITHMUS BASIERT AUF

einem Optimalitatskriterium Clusteringverfahren

PARSIMONY (Sparsamkeit)

MAXIMUM LIKELIHOOD

Merkmale

MINIMUM EVOLUTION

ART DER DATEN

UPGMA

LEAST SQUARES

(kleinste Quadrate) NEIGHBOR-JOINING

Distanzen
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Merkmals-basierte Methoden

Merkmale:

* Objekte, die einen von mehreren Zustanden annehmen konnen,
z.B. Spalte in einem multiplen Alignment von DNA-Sequenzen.
* In jedem Taxon liegt eine Merkmalsauspragung vor.
« Merkmale (Alignments) werden direkt zur Baumkonstruktion verwendet.

* Merkmalsauspragung der Ahnen kann geschatzt werden.
« Zeitpunkte evolutionarer Ereignisse konnen geschatzt werden.
« Haufig schwierige (NP-schwere) resultierende Probleme

Taxa
Species
Species
Species
Species
Species

HOQWp

Merkmale
ATGGCTATTCTTATAGTACG
ATCGCTAGTCTTATATTACA
TTCACTAGACCTGTGGTCCA
TTGACCAGACCTGTGGTCCG
TTGACCAGTTCTCTAGTTCG
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Distanz-basierte Methoden

Merkmale werden mit mathematischem Modell ("evolutionarer Markovprozess")
In paarweise Distanzen zwischen Taxa umgerechnet.

Nur Distanzen werden zur Baumkonstruktion verwendet.

(Merkmale werden "vergessen".)

« vielseitig (auch aufierhalb der Phylogenetik) verwendbare Methoden
 Evolutionare Ereignisse und Ahnen-Merkmale konnen nicht geschatzt werden.

A B C D E
Species A --—— 0.20 0.50 0.45 0.40
Species B 0.23 ---- 0.40 0.55 0.50
Species C 0.87 0.59 ---- 0.15 0.40
Species D 0.73 1.12 0.17 ---- 0.25
Species E 0.59 0.89 0.61 0.31 ----

Zwei berechnete Distanzmatrizen
rechts: Anteil Unterschiede, links: PAM-Schatzung /100
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Optimierungs-Methoden

Kriterium (Eigenschaft des zu berechnenden Baumes) wird definiert,
das es zu optimieren gilt.

Beispiele:
- moglichst wenig Mutationsereignisse insgesamt im Baum (Merkmals-basiert)
- moglichst wenig Diskrepanz zwischen gegebenen Distanzen

und den Distanzen, die die Baumtopologie impliziert (Distanz-basiert)

Aufgabe des Algorithmus:
Finde einen (den) Baum, der das Kriterium optimiert.

» Unterscheide exakte Algorithmen vs. Heuristiken,
« Kann Ausgaben (GUte) verschiedener Algorithmen miteinander vergleichen:
"Baum Aist (bezlglich des Kriteriums) besser als Baum B".
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Clustering-Methoden

Definiere Regeln,
nach denen Taxa zu (2er-)Baumen zusammenzufassen sind,
diese wiederum zu grof3eren Baumen, etc.

Liefern immer einen einzigen Baum;
dieser kann nicht gegenuber Alternativen bewertet werden.
(Es gibt kein Optimalitatskriterium.)

Achtung:
Weder Optimierungs-Methoden noch Clustering-Methoden
garantieren evolutionar korrekten Baum.
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Ausgewahlte Verfahren in der Ubersicht

ART DER DATEN

Merkmale

Distanzen

ALGORITHMUS BASIERT AUF

einem Optimalitatskriterium

Clusteringverfahren

PARSIMONY (Sparsamkeit)

MAXIMUM LIKELIHOOD

MINIMUM EVOLUTION

LEAST SQUARES
(kleinste Quadrate)

UPGMA

NEIGHBOR-JOINING
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Einfaches Beispiel zu Maximum Parsimony und ML

Gegeben sind 5 Sequenzen: AT, AT, GT, GG, GG
Zwei Baumtopologien:

Welche Sequenzen stehen jeweils an den inneren Knoten?
Welcher Baum ist besser?

AT GT GG AT GG GG GG GT AT AT



technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Maximum Parsimony

Gesucht / Ausgabe:

Baumtopologie, Ahnen-Sequenzen in den inneren Knoten & Wurzel
Optimalitatskriterium: “sparsamster” Baum (“most parsimonious” tree):
Uber alle Kanten summiert am wenigsten Anderungen.

Vorteile
» Kriterium intuitiv, motiviert durch Occam's Razor:
,die einfachste, kurzeste Erklarung ist die beste”.

Nachteile:

» Unterschatzt die wahre Anzahl von evolutionaren Ereignissen
bei entfernt verwandten Sequenzen (z.B. wegen Homoplasien)

* liefert falsche Ergebnisse

bel weit entfernten Sequenzen und stark unterschiedlichen Raten
* NP-schweres Problem
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Maximum Likelihood

Gesucht / Ausgabe:

Baumtopologie, Kantenlangen (in PAM-Einheiten 0.4.).

Optimalitatskriterium:

Zu gegebenem statistischem Evolutionsmodell + Baumtopologie + Kantenlangen
berechnete Wahrscheinlichkeit, dass beobachtete Sequenzen auftreten.

Vorteile

» Modellbasiert: Alle Annahmen werden explizit gemacht

* Mehrfach- und Rucksubstitutionen sind im Modell berucksichtigt
« Konsistente Schatzung evolutionarer Distanzen (Kantenlangen)

Nachteile:

« Ergebnisse Modell-abhangig; falsches Modell fuhrt zu beliebigen Ergebnissen
 schwierig(er) zu verstehen (als MP)

* NP-schweres Problem
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Ausgewahlte Verfahren in der Ubersicht

ART DER DATEN

Merkmale

Distanzen

ALGORITHMUS BASIERT AUF

einem Optimalitatskriterium

Clusteringverfahren

PARSIMONY (Sparsamkeit)

MAXIMUM LIKELIHOOD

MINIMUM EVOLUTION
LEAST SQUARES
(kleinste Quadrate)

Programme: fitch, kitch

UPGMA

NEIGHBOR-JOINING
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Least Squares und Minimum Evolution

Gesucht / Ausgabe: Baumtopologie, Kantenlangen

Optimalitatskriterium: Zu jeder Baumtopologie werden Kantenlangenbestimmt,
so dass die Baum-Distanzen die gegebenen Distanzen optimal approximieren
(im Sinne kleinster Quadrate).

Optimal ist die Baumtopologie

* mit kleinstem quadratischen Fehler (bei least squares)

* mit kleinster Gesamtlange (bei minimum evolution)

Vorteile
« optimalitats-basiert (,Losungen® konnen vergleichend evaluiert werden)
» schneller als Merkmals-basierte Methoden

Nachteile:
» langsamer als Clustering-Methoden NJ und UPGMA
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Ausgewahlte Verfahren in der Ubersicht

ART DER DATEN

Merkmale

Distanzen

ALGORITHMUS BASIERT AUF

einem Optimalitatskriterium

Clusteringverfahren

PARSIMONY (Sparsamkeit)

MAXIMUM LIKELIHOOD

MINIMUM EVOLUTION

LEAST SQUARES
(kleinste Quadrate)

UPGMA

NEIGHBOR-JOINING




technische universitat

Einfuhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
dortmund

Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

UPGMA: Unweighted Pair Group Method Using Averaging

Gesucht / Ausgabe: Baumtopologie, Kantenlangen
Verfahren:

Solange mehr als ein Objekt vorhanden ist:
Finde das Paar (x,y) von Objekten mit kleinster Distanz.
Ersetze sie durch ein einziges Objekt z=1{x,y}.

Berechne Distanzen von z={x,y} zu den anderen Objekten a, ...,
mittels Durchschnittbildung zwischen d(x,a) und d(y,a).

Baum ergibt sich aus der Hierarchie der zusammengefassten Objekte.

Vorteile

 einfach zu verstehen, einfach durchzuftuhren.

* liefert korrektes Resultat bei ultrametrischen Distanzen,
d.h. wenn es einen ultrametrischen Baum gibt, der die gegebenen Distanzen
als Distanzen zwischen den Blattern aufweist, wird dieser (schnell) gefunden.

Nachteile
« Ergebnisse schlecht interpretierbar bei nicht ultrametrischen Eingaben.
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NJ: Neighbor Joining

Gesucht / Ausgabe: Baumtopologie, Kantenlangen

Verfahren:

« ahnlich wie beil UPGMA

» zu aggregierendes Objektpaars wird ,sorgfaltiger” gewahlt:
berucksichtigt alle Distanzen, nicht nur die kleinste.

« Baum ergibt sich aus der Hierarchie der zusammengefassten Objekte.

Vorteile
» korrektes Resultat bei additiven Distanzen,

d.h. wenn es einen (ungewurzelten) Baum gibt, der die gegebenen Distanzen
als Distanzen zwischen den Blattern aufweist, wird dieser gefunden.
* schnell (0(n°), verbesserte Version Fast-NJ O(n?) fir n Taxa)

Nachteile
« Ergebnisse schlecht interpretierbar bei nicht additiven Eingabe-Distanzen.
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Empfehlung

Distanzbasierte Clustering-Methoden: gut und schnell
* schnell und gut, wenn das richtige Distanz-Modell verwendet wurde.
* Es empfiehlt sich, eine NJ-Variante zu benutzen, nicht UPGMA.

Probabilistische Methoden (ML, Bayes'sche Methoden): haufig gut
« langsam (versuchen NP-schwere Probleme zu losen),

* konnen bei guter Modellwahl bessere Ergebnisse liefern als NJ.

» konnen alternative Baume und Konfidenzwerte berechnen.

Parsimony-Methoden: langsam, fehleranfallig

« unterschatzen den evolutionaren Abstand (ok bei nah verwandten Sequenzen)
» keine Kantenlangen / Zeitschatzungen

* langsam (NP-schweres Problem)

 Problem der long branch attraction
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Long Branch Attraction bei Parsimony-Methoden

Wahrer Baum von MP berechneter Baum
A B
C D C D A B
Problem

lange Kanten = schnell evolvierende Ahnenlinien,

dort Wahrscheinlichkeit konvergenter Evolution (Homoplasie) erhoht.
MP misinterpretiert dies als Synapomorphie (gemeinsamer Ursprung),
da die Kantenlange bei MP nicht beachtet wird.

=> Taxa an langen Asten erscheinen verwandter als sie sind.



technische universitat EinfUhrung in die Angewandte Bioinformatik 2009
' dortmund Prof. Dr. Sven Rahmann, Informatik 11

Software

Umfangreiche Sammlung phylogenetischer Software:
http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html

Idethods By computer Cross-referenced Data types New programs Subtritting
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http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/software.html
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Software: Phylip

» haufig benutztes Paket zum Erstellen von Phylogenien
» enthalt zahlreiche Programme fur verschiedene Aufgaben

* Projekt-Homepage: http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html
« Web-Interface zu einer Teilmenge von Phylip + mehr: http://mobyle.pasteur.fr


http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html
http://mobyle.pasteur.fr/
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