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• Biyolojide filogenetik çeşitli organizma 
grupları arasındaki evrimsel akrabalıkların 
araştırılmasıdır. 

• Genomik bilgiyi kullanarak canlılar 
arasındaki ilişkileri ve moleküler düzeydeki 
benzerlikleri açıklamaya çalışır. 

• Filogenetik; bir türdeki tüm bireyleri, 
zaman içinde soy olarak bağlantılı bireyler 
olarak kabul eder.



Taksonomi; organizmalar arasındaki 
benzerliklerin sınıflandırılmasına dayalıdır. 
Filogenetikten çok fazla beslenmiş
olmasına rağmen, metodolojik ve mantıksal 
olarak farklılıklar içermektedir. 



• Filogenetik analizde DNA ya da 
protein dizileri kullanılarak genom 
benzerlikleri bulunur. Bu dizilere 
ait bilginin özetlenmesi ve görsel olarak 
anlaşılabilmesi için filogenetik ağaçlar 
oluşturulur ve kullanılır. Bu ağaçlar 
genellikle, oldukça karmaşık metotlar ile 
elde edilirler.



Bir filogenetik ağaç ortak bir atadan gelen 
bireyler arasındaki evrimsel ilişkileri gösterir.



• Önceleri canlılar filogenetik olarak prokaryot ve 
ökaryot olmak üzere iki bölüme ayrılmıştı. 

• 1970lerin sonunda Carl Woese ve George Fox, 
prokaryot ve ökaryot ayrımının kadar temel bir 
ayırımın, prokaryotların içinde de var olduğunu 
ardışık 16S rRNA analizleriyle kanıtlamıştır. 

• 1990da  Woese, Kandler ve Wheelis, filogenetik
ağacın yeni üç parçalı halini önerdiler: Bu ağaçta 
Bakteri(eskiden eubacteria), Arke(eskiden 
archaebacteria) ve ökaryotlar yer alır.



Farklı organizmalara ait 16S rRNA gen parçalarının baz 
dizileri.

İnsan GTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAT AGCGTAT

Maya GTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAT AGCGTAT

Mısır GTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAAT AGCGTAT

Escherichia coli GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGTGCAAGCGTTA

Anacystisnidulans GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGGAGAGGCAAGCGTTA

Thermotogamaratima GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCAAGCGTTA

Methanococcusvannielii GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACCGACGGCCCGAGTGGTA

Thermococcusceler

GTGGCAGCCGCCGCGGTAATACCGGCGGCCCGAGTGGTG

Sulfolobus sulfataricus GTGTCAGCCGCCGCGGTAATACCAGCTCCGCG AGTGGTC





• Bilgisayar destekli filogenetik, bilgisayar 
algoritmalarının, metotlarının ve 
programlarının filogenetik analizlere 
uygulanmasıdır. 

• Amacımız genlerin ve türlerin evrimsel 
akrabalıklarını gösteren bir filogenetik
ağaç oluşturmaktır. 



• Geleneksel filogenetik, organizmaların 
fenotipik özelliklerinin ölçülerek ve 
miktarları belirlenerek gözlemlenen, 
morfolojik bilgilere dayanmaktadır. 

• Moleküler filogenetik ise genleri kodlayan 
nükleotid dizilerini ya da proteinleri 
kodlayan aminoasit dizilerini
sınıflandırmada temel alır. 



• Filogenetik ağaçların oluşturulmasında, 
moleküler filogenetikteki dizi 
karşılaştırması kullanılır.

• Filogenetik ağaçlar, farklı türlerdeki 
homolog genlerin arasındaki evrimsel 
ilişkiyi göstermektedir.



• Bir filogenetik ağaç oluşturulmasında, 
karşılaştırılan gruplardaki karakterlerin 
homolojisinin ölçülmesi gerekir.

• Bu nedenle moleküler çalışmalarda, genler 
veya ilgili aminoasit dizileri arasındaki 
çoklu dizi karşılaştırmasının (Multiple
Sequence Aligment) yapılması gereklidir. 



Çoklu Dizi Karşılaştırması için kullanılan bazı programlar:

• CLUSTALW [ EBI, PBIL, My Hits ya da EMBnet-CH’de
var] 

• KALIGN - doğru ve hızlı bir çoklu dizi karşılaştırma 
algoritması[ Karolinska Enstitüsü ya da EBI] 

• MAFFT [Kyushu Üniversitesi, EBI ya da MyHits] 
• Muscle [Berkeley or at BioAssist] 
• T-Coffee [At MyHits, BioAssist or at EBI] 
• MSA – Genestream’de var(IGH) 
• DIALIGN- [Bielefeld Üniversitesi] 
• Match-Box – [Namur Üniversitesi(Belçika) ve 

Washington Üniversitesi]
• Multalin [ INRA, PBIL] 
• MUSCA – [IBM]
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• Genellikle filogenetik alanında çalışan akademisyenler 
ile bu alanda program geliştirenler, yazılım olarak 
Macintosh(MAC) kullanmaktadırlar.

• Filogenetik ile ilgili programlar, filogenetik ağaçları
oluşturmada kullanılan bilgisayar destekli filogenetik
yazılımlarının bir derlemesidir.



Filogenetik analizlerde kullanılan metotların en yaygın 
olanları şunlardır:

1- Maksimum parsimoni metodu: Filogenetik ağacın 
tanımlanmasında kullanılan bir metottur. Bu metot dizi bilgilerini 
açıklamak için küçük ölçekte evrimsel olayların bilinmesini gerektirir. 
Buna göre en az farklı olan birimler birbirine en yakın ve benzeyen 
birimlerdir.

2- Maksimum benzerlik metodu: Olası filogenetik ağaçlarda dağılım 
ihtimallerini anlamak için standart istatistiksel teknikleri kullanır. 
Eldeki bilgi ile olması ihtimali en yüksek ağaç ya da çözümleme en 
geçerli olandır. 

3- Bayesian çıkarım metodu: Hemen her alanda kullanımı oldukça 
yaygınlaşan bu istatistik modeli filogenetiğin en popüler metodudur. 
Bayesian çıkarım metodu, ağaç oluşturmada maksimum benzerlik 
metotuna benzer bir yöntem kullanır ancak öncül olasılık kullanımı
ile bu metottan ayrılır. 



L.S. Vinh, A. von Haeselerhttp://www.cibiv.at/software
/iqpnni/

Maksimum benzerlik, 
komşu bağlantılar

Tekrarlayan 
maksimum 
benzerlikle ağaç
araştırması

IQPNNI

S.L. Kosakovsky Pond, S.D.W. Frost, S.V. 
Musehttp://www.hyphy.org/

Maksimum benzerlik, 
komşu bağlatılar, 
clustering techniques, 
uzak matriksler

Filogeniyi kullnarak
hipotez test etmeHyPhy

A. J. Drummond,M.Suchard,V.Lefort et algeneious.com/default,28,do
wnload.sm

Komşu bağlantılar, 
UPGMA, MrBayes
eklentisi, PHYML 
eklentisi

Geneious, ayrıntılı
genome ve proteome
araştırmaları sağlar.

Geneious

G.J. Olsen
Geta.life.uiuc
edu/~gary/programs/fastDN
Aml.html

Maksimum benzerlik
Optimize edilmiş
maksimum benzerlik 
(sadece nukleotid)

fastDNAml

Thompson et al.http://align.genome.jp/Uzak matriks/en yakın 
komşu

İlerlemiş çoklu dizi 
karşılaştırmasıClustalW

A. J. Drummond, A. Rambautbeast.bio.ed.ac.uk/
Bayesian inference, 
yavaşlatılmış moleküler 
saat, demografik tarih

Bayesian evrimsel 
analiz örnekleme 
ağaçları

BEAST

YazarLinkMetotTanımlamaİSİM



Z. Yanghttp://evolution.genetics.wash
ington.edu/phylip.htmlMaksimum benzerlik

Maksimum 
benzerlikle 
filogenetik analiz

PAML

P. Goloboffhttp://www.cladistics.com/ab
outNona.htm

Maksimum parsimoni, 
dolaylı yükleme, dişli 
çark

Filogenetik çıkarımNona

J. Huelsenbeck, et al.http://mrbayes.csit.fsu.edu/in
dex.phpBayesian inferenceSonradan olasılık 

tahminiMrBayes

J. Adachi and M. Hasegawahttp://bioweb.pasteur.fr/seqan
al/interfaces/prot_nucml.htmlMaksimum benzerlik

Moleküler 
filogenetik (protein 
ya da nukleotid)

MOLPHY

W. P. Maddison and D. R. Madisonhttp://www.mesquiteproject.o
rg/mesquite/mesquite.html

Maksimum parsimoni, 
uzak matriks, maksimum 
benzerlik

Mesquite, evrimsel 
biyolojide 
biyologlara 
organizmaların 
verilerinin 
karşılaştırmasında 
yardımcı olan bir 
yazılımdır.

Mesquite

Tamura K, Dudley J, Nei M & Kumar Shttp://www.megasoftware.net
/index.html

Uzaklık,parsimoni and
maksimum birleşik 
benzerlik metotları

Moleküler evrimsel 
genetik analizMEGA

YazarLinkMetotTanımlamaİSİM



P. Goloboff et alhttp://www.zmuc.dk/public/phyloge
ny/TNT/

Parsimony, weighting, ratchet, 
tree drift, tree fusing, sectorial
searches

Filogenetik çıkarımTNT

A. Stamatakishttp://icwww.epfl.ch/~stamatak/Maksimum parsimoni, uzak 
matriks

Bilgisayarla hesaplamada 
yüksek performans için 
Maksimum benzerlik 
(nukleotidler ve 
aminoasitler)

RAxML-HPC

K. Howe, A. Bateman, R. Durbinhttp://bioweb.pasteur.fr/seqanal/inter
faces/quicktree.htmlKomşu bağlantılarVerimli optimizde edilmiş

ağaç oluşumuQuickTree

V. Berryhttp://www.lirmm.fr/~vberry/PHYL
OQUART/phyloquart.htmlQuartet metoduDörtlü yürütme(dizileri 

veya uzaklığı kullanır)PhyloQuart

J. Felsensteinhttp://evolution.genetics.washington
.edu/phylip.html

Maksimum parsimoni, uzak 
matriks, maksimum benzerlikFilogenetik çıkarım paketiPHYLIP

D. Swoffordhttp://paup.csit.fsu.edu/Maksimum parsimoni, uzak 
matriks, maksimum benzerlik

Parsimoni kullanarak 
filogenetik analizPAUP

YazarLinkMetotTanımlamaİSİM



Maksimum 
parsimoni, çark

GUI ve ağaç
yazımı(Nona
gerektirir.)

Winclada

V. Makarenkov, et al.http://www.trex.uqam.c
a/

Uzaklık, parsimoni
ve maksimum 
benzerlik

Ağaç çıkarımı ve 
görüntülenmesiT-REX

H.A. Schmidt, K. Strimmer, A. 
von Haeseler

http://www.tree-
puzzle.de/

Maksimum 
benzerlik

Maksimum 
benzerlik ve 
istatistiksel 
analiz

TREE-
PUZZLE

J. Hein
http://bioweb.pasteur.fr
/seqanal/interfaces/tree
align-simple.html

Uzak matriks ve 
yakın parsimoni

Etkili hibrid
metoduTreeAlign

ETH Zurichhttp://www.cbrg.ethz.c
h/services/TreeGenUzak matriks

Daha önceden 
girilen uzak 
verilerle ağaç
oluşturulması

TreeGen

YazarLinkMetotTanımlamaİSİM



Kaynaklar

• http://www.expasy.org/tools/#phylo
• http://en.wikipedia.org/wiki/Phylogenetic_tree
• http://evolution.genetics.washington.edu/phylip/s

oftware.html
• http://en.wikipedia.org/wiki/Computational_phylo

genetics
• http://msakiroglu.wordpress.com/2007/01/17/filo

genetik-nedir/
• Doç.Dr.Filiz Gürel- Moleküler Evrim ders notu


