ISKILERIN
MESINDE Dizi
KULLANIMI






* Biyolojide filogenetik cesitli organizma
gruplari arasindaki evrimsel akrabaliklarin
arastiriimasidir.

» Genomik bilgiyi kullanarak canlilar
arasindaki iligkileri ve molekuler duzeydeki
benzerlikleri agiklamaya calisir.

» Filogenetik; bir turdeki tum bireylert,
zaman icinde soy olarak baglantili bireyler
olarak kabul eder.




Taksonomi; organizmalar arasindaki
benzerliklerin siniflandiriilmasina dayalidir.
Filogenetikten cok fazla beslenmis
olmasina ragmen, metodolojik ve mantiksal
olarak farkliliklar icermektedir.




Filogenetik analizde DNA ya da
protein dizileri kullanilarak genom
benzerlikleri bulunur. Bu dizilere
ait bilginin ozetlenmesi ve gorsel olarak
anlasilabilmesi icin filogenetik agaclar
olusturulur ve kullanilir. Bu agaclar
genellikle, oldukca karmasik metotlar ile
elde edilirler.







» Onceleri canlilar filogenetik olarak prokaryot ve
okaryot olmak uzere iki bolume ayriimisti.

* 1970lerin sonunda Carl Woese ve George Fox,
prokaryot ve okaryot ayriminin kadar temel bir
ayirimin, prokaryotlarin icinde de var oldugunu
ardisik 16S rRNA analizleriyle kanitlamistir.

« 1990da Woese, Kandler ve Wheelis, filogenetik
agacin yeni ug¢ parcall halini onerdiler: Bu agacta
Bakteri(eskiden eubacteria), Arke(eskiden
archaebacteria) ve okaryotlar yer alir.



Insan GTGCCAGCAGCCGCGG CTCCAAT AGCGTAT
Maya GTGCCAGCAGCCGCGG CTCCAAT AGCGTAT
Misir GTGCCAGCAGCCGCGG CTCCAAT AGCGTAT
Escherichia coli GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGAGGGTGCAAGCGTTA

Anacystisnidulans GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGGGAGAGGCAAGCGTTA
Thermotogamaratima GTGCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGGGGCAAGCGTTA
Methanococcusvannielii GTGCCAGCAGCCGCGG CGACGGCCCGAGTGGTA

Thermococcusceler
GTGGCAGCCGCCGCGG CGGCGGCCCGAGTGGTG
Sulfolobus sulfataricus GTGTCAGCCGCCGCGG CAGCTCCGCG AGTGGTC
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* Bilgisayar destekli filogenetik, bilgisayar
algoritmalarinin, metotlarinin ve
programlarinin filogenetik analizlere
uygulanmasidir.

 Amacimiz genlerin ve turlerin evrimsel
akrabaliklarini gosteren bir filogenetik
agac olusturmaktir.




* Geleneksel filogenetik, organizmalarin
fenotipik ozelliklerinin olgulerek ve
miktarlari belirlenerek gozlemlenen,
morfolojik bilgilere dayanmaktadir.

* Molekuler filogenetik ise genleri kodlayan
nukleotid dizilerini ya da proteinleri
kodlayan aminoasit dizilerini
siniflandirmada temel alir.




* Filogenetik agaclarin olusturulmasinda,
molekuler filogenetikteki dizi
karsilastirmasi kullanilir.

* Filogenetik agaclar, farkli turlerdeki
homolog genlerin arasindaki evrimsel
iliskiyl gostermektedir.



 Bir filogenetik agac olusturulmasinda,
karsilastirilan gruplardaki karakterlerin
homolojisinin olgulmesi gerekir.

 Bu nedenle molekuler calismalarda, genler
veya Iilgili aminoasit dizileri arasindaki
coklu dizi karsilastirmasinin (Multiple
Sequence Aligment) yapilmasi gereklidir.



Coklu Dizi Karsilastirmasi icin kullanilan bazi programiar:

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

KALIGN - dogru ve hizl bir ¢goklu dizi karsilastirma
algoritmasi[ Karolinska Enstitusu ya da EBI]

MAFFT [Kyushu Universitesi, EBI ya da MyHits]
Muscle [Berkeley or at BioAssist]

T-Coffee [At MyHits, BioAssist or at EBI]

MSA — Genestream’de var(IGH)

DIALIGN- [Bielefeld Universitesi]

Match-Box — [Namur Universitesi(Belcika) ve
Washington Universitesi]

Multalin [ INRA, PBIL]
MUSCA — [IBM]
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AliBee - Multiple Alignment
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REFINED ALIGNMENT Power

Homology percent 10.1

The meaning of signs at the top of the alignment is following:
the average weight of column palir exXchanges is less than
welght matrix mean value
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an akademisyenler
er, yazilim olarak

rogramlar, filogenetik agaclari
anilan bilgisayar destekli filogenetik
n bir derlemesidir.



Filogenetik analizlerde kullanilan metotlarin en yaygin
olanlari sunlardir:

1- Maksimum parsimoni metodu: Filogenetik agacin
tanimlanmasinda kullanilan bir metottur. Bu metot dizi bilgilerini
aciklamak icin kucuk olgekte evrimsel olaylarin bilinmesini gerektirir.

Buna gore en az farkli olan birimler birbirine en yakin ve benzeyen
birimlerdir.

2- Maksimum benzerlik metodu: Olasi filogenetik agaclarda dagilim
ihtimallerini anlamak igin standart istatistiksel teknikleri kullanir.

Eldeki bilgi ile olmasi ihtimali en yuksek agag¢ ya da ¢ozumleme en
gecerli olandir.

3- Bayesian cikarim metodu: Hemen her alanda kullanimi oldukca
yayginlasan bu istatistik modeli filogenetigin en populer metodudur.
Bayesian ¢ikarim metodu, agac¢ olusturmada maksimum benzerlik

metotuna benzer bir yontem kullanir ancak oncul olasilik kullanimi
ile bu metottan ayrilir.




isim

BEAST

ClustalW

fastDNAml

Geneious

HyPhy

IQPNNI

Tammlama

Bayesian evrimsel
analiz 6rnekleme
agaclari

Ilerlemis ¢oklu dizi
karsilastirmasi

Optimize edilmis
maksimum benzerlik
(sadece nukleotid)

Geneious, ayrintili
genome ve proteome
arastirmalar1 saglar.

Filogeniyi kullnarak
hipotez test etme

Tekrarlayan
maksimum
benzerlikle agag
arastirmasi

Metot

Bayesian inference,

yavaglatilmig molekiiler

saat, demografik tarih

Uzak matriks/en yakin
komsu

Maksimum benzerlik

Komsu baglantilar,
UPGMA, MrBayes
eklentisi, PHYML
eklentisi

Maksimum benzerlik,
komsu baglatilar,
clustering techniques,
uzak matriksler

Maksimum benzerlik,
komsu baglantilar

Link

beast.bio.ed.ac.uk/

http://align.genome.jp/

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

geneious.com/default,28,do
wnload.sm

http://www.hyphy.org/

http://www.cibiv.at/software
/igpnni/

Yazar

A.J. Drummond, A. Rambaut

Thompson et al.

G.J. Olsen

A. J. Drummond,M.Suchard,V Lefort et al

S.L. Kosakovsky Pond, S.D.W. Frost, S.V.
Muse

L.S. Vinh, A. von Haeseler



isim

MEGA

Mesquite

MOLPHY

MrBayes

Nona

PAML

Tanimlama

Molekiiler evrimsel
genetik analiz

Mesquite, evrimsel
biyolojide
biyologlara
organizmalarin
verilerinin
karsilastirmasinda
yardimct olan bir
yazilimdir.

Molekiiler
filogenetik (protein
ya da nukleotid)

Sonradan olasilik
tahmini

Filogenetik ¢ikarim

Maksimum
benzerlikle
filogenetik analiz

Metot

Uzaklik,parsimoni and
maksimum birlesik
benzerlik metotlari

Maksimum parsimoni,
uzak matriks, maksimum
benzerlik

Maksimum benzerlik

Bayesian inference

Maksimum parsimoni,
dolayl yiikleme, disli
cark

Maksimum benzerlik

Link

http://www.megasoftware.net
/index.html

http://www.mesquiteproject.o
rg/mesquite/mesquite.html

http://bioweb.pasteur.fr/seqan
al/interfaces/prot_nucml.html

http://mrbayes.csit.fsu.edu/in
dex.php

http://www.cladistics.com/ab
outNona.htm

http://evolution.genetics.wash
ington.edu/phylip.html

Yazar

Tamura K, Dudley J, Nei M & Kumar S

W. P. Maddison and D. R. Madison

J. Adachi and M. Hasegawa

J. Huelsenbeck, et al.

P. Goloboff

Z.Yang



PAUP

PHYLIP

PhyloQuart

QuickTree

RAXML-HPC

Parsimoni kullanarak
filogenetik analiz

Filogenetik ¢ikarim paketi

Daortlu yiiriitme(dizileri
veya uzaklig1 kullanir)

Verimli optimizde edilmis
aga¢ olusumu

Bilgisayarla hesaplamada
yiiksek performans i¢in
Maksimum benzerlik
(nukleotidler ve
aminoasitler)

Filogenetik ¢ikarim

Maksimum parsimoni, uzak
matriks, maksimum benzerlik

Maksimum parsimoni, uzak
matriks, maksimum benzerlik

Quartet metodu

Komsu baglantilar

Maksimum parsimoni, uzak
matriks

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

http://paup.csit.fsu.edu/

http://evolution.genetics.washington
.edu/phylip.html

http://www lirmm.fr/~vberry/PHYL
OQUART/phyloquart.html

http://bioweb.pasteur.fr/seqanal/inter
faces/quicktree.html

http://icwww.epfl.ch/~stamatak/

http://www.zmuc.dk/public/phyloge
ny/TNT/

D. Swofford

J. Felsenstein

V. Berry

K. Howe, A. Bateman, R. Durbin

A. Stamatakis

P. Goloboff et al



TreeGen

TreeAlign

TREE-
PUZZLE

T-REX

Winclada

Daha 6nceden
girilen uzak
verilerle agag
olusturulmasi

Etkili hibrid
metodu

Maksimum
benzerlik ve
istatistiksel
analiz

Agag cikarimi ve

goriintiilenmesi

GUI ve agag
yazimi(Nona
gerektirir.)

Uzak matriks

Uzak matriks ve
yakin parsimoni

Maksimum
benzerlik

Uzaklik, parsimoni

ve maksimum
benzerlik

Maksimum
parsimoni, ¢ark

http://www.cbrg.ethz.c
h/services/TreeGen

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

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

http://www.trex.ugam.c
a/

ETH Zurich

J. Hein

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

V. Makarenkov, et al.






