Hennigova metdda znaky (transf. série)

1 2 3 4 5

outgroup 0 0 0 0 0
A 1 0 0 0 1

B 1 1 0 1 0

C 1 0 1 1 0




Wagnerov algoritmus
Najprv je potrebn¢ zaviest’ niekol’ko terminov (vzorcov):
1) Urcity znak (X) urc¢itého taxonu je definovany ako X(A,l), kde 1, je
Ity znak vo vektore I znakov.
2) \Vektor znakov urcitého taxénu je definovany ako ZX(A,1). Napr.
vektor znakov taxonu A je: 2X(A,))=110000.
3) Rozdiel (difference, D) medzi dvomi taxdnmi je suma absolutnych
rozdielov medzi ich znakmi:
D(C,B)=X | X(C,i) - X(B,i)|.
Pocitame ho nasledovnym sp6sobom:
D(C,B)=X | X(C,i) - X(B,i) | =
=(1-1)+0-0)+(1- 1)+(1 0)+(0-1)+(1-0)
=3

Taxon Characters

ANC

SO = O
——0 O
—_ O OO
o =00
-0 OO




4) Interval (INT) taxonu je diZka linie medzi tymto taxénom a jeho
predkom. Napr. interval taxénu B je:
INT(B) = D[B, ANC(B)]
kde INT(B) je interval taxonu B, ANC(B) je hypoteticky
predok taxonu B a D[B, ANC(B)] je vzdialenost’ od B k jeho
predkovi.



Taxon Characters

ANC 0 0 0 0 0 0
A 1 1 0 0 0 0
B 1 0 1 0 1 0
C | 0 1 1 0 1

1. ANC vektor v tabul’ke predstavuje predka/mimoskupinu.

2. Vypocitame D od ANC pre kazdy taxon:
D(A,ANC)=2
D(B,ANC)=3
D(C,ANC)=4.

3. Zostrojime interval pre tento taxon. A ma nayjmensiu vzdialenost’
k ANC, takze zostrojimeme interval INT(A,ANC):
INT(A,ANC) = D(A,ANC) = 2.

A(110000)

ANC (0000 00)



4. \Wyberieme taxon, ktory ma druhe najmensie D k ANC. Bude to taxon
B.

5. Ngjdeme interval, ktory ma najmensie D k taxonu B. Zatial mame len
jeden interval INT(A,ANC), takze nemame na vyber. Takze
nemusime ratat’ D[B,INT(A)].

6. Pripojime B k INT(A), zostrojenim hypotetického predka (X), ktorého
znaky st medidnom transformacnych sérii ANC, A a B, teda
troch taxonov, ktoré sme zatial’ zahrnuli.

Taxon Characters
ANC 0 0 0 0 0 0
A 1 1 0 0 0 0
B 1 0 1 0 | 0
X (median) 1 0 0 0 0 0




Taxon Characters
ANC 0 0 0 0 0 0
A 1 1 0 0 0 0
B 1 0 1 0 1 0
X (median) 1 0 0 0 0 0
(110000) (101010)
INT(A /\ /\ INT(B
(100000)

\ INT(X)

ANC (00000 0)



7. Vraciame sa ku kroku 4 algoritmu, pridanim d’alSieho taxonu, ktory
ma najmensie D k ANC. Zostava uz len taxon C. Algoritmus
uvadza, ze ho pripojime k intervalu, ktory ma najmensi rozdiel od
C. Takze musime vypocitat’ rozdiely C a troch existujucich
intervalov. K tomu musime vyratat’ rozdiely medzi jednotlivymi
taxonmi, ich predkami a taxonom C:

D(A,X) = | X(A,i) - X(X,i)| =1
D(B,X) = | X(B,i) - X(X,i)| =2
D(C,X) = [ X(C,i) - X(X,)| =3
D(C,A) = | X(C,)-X(A))| =4
D(C,B) = | X(C,i) - X(B,i) | =3
D(X,ANC) = | X(X,i) - X(ANC,i)| =1

Taxon Characters
ANC 0 0 0 0 0 0
A 1 1 0 0 0 0
B 1 0 1 0 1 0
X (median) 1 0 0 0 0 0




Vzdialenosti k intervalom su nasledovné:

DIC,INT(A)]=D(C,A) + D(C,X)-D(AX)2=(4+3-1)/2=3
DIC,INT(B)] = D(C,B) + D(C,X) - D(B,X)/2=(3+3-2)/2=2
DI[C,INT(X)] = D(C,X) + D(C,ANC) - D(X,ANC)/2=(3+4-1)/2=3

Pretoze rozdiel medzi C a INT(B) méa najmensiu hodnotu, zostrojime
d’alSieho hypotetického predka () a pripojime C k stromu cez tohto
noveho hypotetického predka k intervalu INT(B). Vektor tohto

hypotetickeho predka vypocitame ako median vektorov troch prislusnych
taxonov X, B a C. Vysledny strom bude nasledovny:

(101101) B(101010)
\N
Y(101000)

INT(Y

ANC



C(101101) B(10101°0)
/INT(C)
Y(101000)

A
X \ INT(Y)
/

ANC
Taxon Characters
X 1 0 0 0 0 0
B | 0 | 0 1 0
C | 0 | 1 0 1
Y (median) 1 0 1 0 0 0




Metody tvorby evolu¢nych stromov

metoda typ dat

tvorby DNA sekvencie
stromov vzdialenosti alebo iné znaky
zhlukovaci UPGMA

algoritmus

neighbor-joining tree

optimaliza¢né minimum 1, parsimonia
kritérium evolution
tree maximum likelihood

Bayesova analyza




Willi Hennig (nemecke vydanie 1950, Spanielsky preklad 1965, anglicky
preklad. 1966, 1968)

Evoluéné vztahy sa odvodzuji na zaklade SYNAPOMORFII
odvodenych stavov znakov, podobnost’ — na zaklade spolo¢ného
pévodu (HOMOLOGIA)

neposkytol vSak jasna a opakovatel’nu metodologiu
determinacie synapomorfii.

Farris (1967, 1970, 1972, 1973, 1976, 1977, 1979, 1980, 1982, et al. 1970,
a d’alsie)

Kritérium na rozoznavanie synapomorfii je PARSIMONIA

Nixon, WHS worshop 2006



Parsimoénia (maximum parsimony, MP)

Jednoducha, intuitivna a logicka metoda (odvodena od
stredovekej logiky — uprednostiujeme najjednoduchsie
riesenie), ziadna Statistika

Minimalizuje ad hoc vysvetlenia — homoplazie

Maximalizuje vypovednu hodnotu

X ) M N X

7-1
1

B-
A

paralelizmy
b




Parsimonia mo6ze davat’ zavadzajuce vysledky — long
branch attraction

Felsensteinova zona — niektore vetvy alebo medziuzly
vyzeraju kratsie, lebo sa hromadia mutacie
A->C->A atd

/'\ B A\Q&/ °

| =

C D _nhedovolena
aféra“ C D

Spravny strom Nespravny strom



Parsimonia

1) Wagnerova parsimonia: povazuje znaky za usporiadane, takze
zmena z jedného znaku na druhy znamena zmenu cez vsetky
medziznaky prislusnej transformacnej série. Reverzia znakov
nie je obmedzena.

2) Fitchova parsimonia: povazuje znaky v transformacnej sérii za
neusporiadane. Reverzia znakov tak isto nie je obmedzena.

3) Dollova parsimonia: povazuje kazdu synapomorfiu za unikatne
derivovanu, t.j. objavujucu sa na strome len raz. Moze dojst’ k
reverzii synapomorfie, no ta sa potom uz nemobze znovu
objavit. T.J. nie sU pripustné paralelne apomorfie. Uvol'nené
Dollovo kriterium (“"relaxed" Dollo criterion) priptasta
paralelnt evollciu, ale za cenu predlzenia stromu (vznik
paralelizmu nie je hodnoteny ako jeden krok, ale ako viac
krokov, "higher cost").

4) Caminova-Sokalova parsimonia: vychadza z predpokladu, ze
evollcia znakov je ireverzibilna. Toto kritérium sa pouziva len
zriedka.



Jednoducha parsimonia (simple parsimony): vyber optimalneho
kladogramu zalezi len na pocte zmien znakov, priCom reverzie a
paralelizmy maju rovnaku vahu.

VSeobecna parsimonia (general parsimony): je zalozena na
znalosti znakov. V niektorych pripadoch je vhodné znaky, napr. na
zaklade ontogenetickych dat povazovat’ za usporiadane, in¢, napr.
molekularne data za neusporiadané, v niektorych pripadoch méze
byt odovodnené pridat’ niektorému znaku vysSSiu vahu.



Rovnako parsimonické stromy:

1. rovnaka topologia ale rézna interpretacia znakov —
pribuzenstvé vzt’ahy su zhodné, vysledna
klasifikacia je rovnaka

2. rozna topoldgia — pribuzenské vzt’ahy rozne,
klasifikacia odlisna



Konzistenény index (consistency index, Cl, Kluge a Farris
(1969) ) je meritkom toho, do akej miery topoldgia stromu
zodpoveda informacii obsiahnutej v matici dat. Konzisten¢ny
index sa pocita ako pomer predpokladanych zmien znakov
(krokov) vzhl’adom k poctu znakov v transfomac¢nych sériach
v matici dat (m) deleny skutonym poc¢tom zmien v
kladograme (s) nasobeny 100: Cl =m/s x 100

transformacné série transf. seria zmeny
1 2 3 4 5 6 1 0->1
--------------------------------------------------------------------- 2 0->1
0G 0 0 0 0 0 0 3 0->1
taxon A 1 0 0 0 0 1 4 0->1
B 1 1 0 0 0 1 5 0->1
C 1 1 1 0 0 1 6 0->1
D 1 1 1 1 0 1
E 1 1 1 1 1 1  Celkovy pocet zmien
F 1 1 1 1 1 0 znakov v subore dat je 6.



Zmeny v kladograme sumarizuje nasledovny prehl’ad:

Transf. séria zmeny

1 0->1

2 0->1

3 0->1

4 0->1

5 0->1

6 0->1->0

Celkovy pocet zmien (krokov) v kladograme je 7
potom CI=6/7 x 100 = 85,7



Retenény index (retention index, RI, Farris (1989) ) je meritkom
mnozstva synapomorfii z ich celkového poc¢tu, predpokladaneho
na zaklade datoveho suboru, ktoré sa zachovaju na kladograme
(strome): RI =(g-s)/(g-m)x100

s, m su definované rovnako ako v CI, g je maximalny mozny
pocet krokov (zmien) na strome, ¢o je celkovy pocet taxonov so
znakom 1 alebo 0 (ktorykol’vek z nich je mensi), sumarizovany
za vSetky transformacné serie (resp. znaky).

transformacné série transf. seria zmeny
1 2 3 4 5 6 1 0->1
--------------------------------------------------------------------- 2 0->1
0G 0 0 0 0 0 0 3 0->1
taxon A 1 0 0 0 0 1 4 0->1
B 1 1 0 0 0 1 5 0->1
C 1 1 1 0 0 1 6 0->1
D 1 1 1 1 0 1
E 1 1 1 1 1 0  Celkovy pocet zmien
F 1 1 1 1 1 0 znakov v subore dat je 6.



Zmeny v kladograme sumarizuje nasledovny prehl’ad:

Transf. séria zmeny

1 0->1 _ _ )
2 0->1 Cl index je rovnaky,
3 0->1 aj ked’ sa kladogram
4 0->1 liSi od predoslého

5 0->1

6 0->1->0

Celkovy pocet zmien (krokov) v kladograme je 7
potom CI=6/7 x 100 = 85,7



transformacné série transf. seria zmeny

1 2 3 4 5 6 1 0->1
--------------------------------------------------------------------- 2 0->1
0G 0 0 0 0 0 0 3 0->1
taxon A 1 0 0 0 0 1 4 0->1

B 1 1 0 0 0 1 5 0->1
C 1 1 1 0 0 1 6 0->1
D 1 1 1 1 0 1
E 1 1 1 1 1 _»1 Celkovy pocet zmien
F 1 1 1 1 1 0  znakov v subore dat je 6.
Pocet zmien na kladograme
Transf. séria  Max. mozny pocet krokov je’.

1 1

2 2

3 3

4 3

5 2 RI=(13-7)/(13-6)x 100 = 85,7

6 2

—

celkovy maximalny pocet krokov je 13



Transf. séria  Max. mozny pocet krokov

1

OOk, WD

celkovy maximalny pocet krokov je 14

1

WNWWN

—

transf. séria zmeny

1
2
3
4
5
6

0->1
0->1
0->1
0->1
0->1
0->1

Celkovy pocet zmien
znakov v subore dat je 6.

Pocet zmien na kladograme

je’.

Rl =(14-7)/(14 - 6) x 100 = 87,5

A

Namiesto 85,7



Optimalizacia stromov (optimizing trees)

a posteriori aktivita, ktora nepomaha konstruovat’ stromy, ale
vyhodnocuje uz skonstruované stromy. Ak mame viac rovnako
parsimonickych stromov pri urcitej znalosti vlastnosti znakov
mozme zvolit’ bud’ strom, pri ktorom uprednostiiujeme reverzie

pred paralelizmami alebo naopak
X O M N

% DELTRAN

DELays evolutionary
TRANSformation of a
character on a tree

paralelizmy 9

X 0 v v ACCTRAN
‘ ACCelerates evolutionary
TRANSsformation of a

i character on a tree
Freverzie



Metody tvorby stromov
Presnée metddy
VycCerpavajuce hPadanie (exhaustive search, implicit
enumeration)
Branch-and-bound (ohranic¢ovanie vetiev)

Heuristicke algoritmy

Priblizné (quick-and-dirty) metddy, ktore vsak
nezarucuju najdenie najkratSieho stromu

Upravy pociatoénych stromov

Vymena vetiev (branch swapping)



Metddy tvorby stromov

Vyéerpz’wajﬁée B\<c
hl’'adanie oo

(exhaustive search, \ o NS,
iImplicit enumeration) \2/ \<<
" B2 . B3 A
B E E D B D B DE C B D
D B E C
C C Cc E
Cii A C1.2 n C1.3 % Ci4 e C15 N
B ED C D E E C D C D C
C D E B
B B B E
C2.1 A c2.2 Py c2.3 A C2.4 A Cc2.5 A
B E E C B C B CE D B C
\<<; B\{ \<< \<€/ \<<2
D D D E
C31 A C3.2 A C3.3 . C34 A C3.5
A



VycCerpavajuce hPadanie ma zmysel ca. do 11 taxonov

A\\T/,B
C

A: :C
B D

Taxony

e

Nezakorenené
stromy

CLOWoO~NOOUTP~W

=

30

1

3

15

105

945
10,935
135,135
2,027,025

3.58 x 103




Kazdy nezakor:eneny strom moéze byt’ (teoreticky)
zakoreneny pozdlz ktoréhokolvek konara al. medziuzla

A C
Nezakorenené © Zakorenené
Taxony stromy X Korene _ stromy
B D 3 1 3 3
C 4 3 5 15
5 15 7 105
A D 6 105 9 945
7 945 11 10,395
8 10,935 13 135,135
9 135,135 15 2.027.025
B ] . ]
C 30 ~3.58x103° 57 ~2.04x1038
A D ] ; ; -
135 . 11x10267>
/
B -
- presahuje poéet €astic v celom znamom vesmire!!!



Metody tvorby stromov

B E

Branch-and-bour:d<<<A B\<c \E<<C<A
(ohrani¢ovanie % ? \ . 5N/
vetiev) \<° / N X

strom, ktory =~ ™ 5
sluzi ako \<<C<E \<<D<E
vychodiskové ) A
Kriterium |

\]

pri poéte \Q/ {%C B\Dzy B\}>/ B\Z;E
taxonov do 25 R A R . A




Heuristicke algoritmy
Priblizné (quick-and-dirty) metody, ktoré
vS§ak nezarucuju najdenie najkratSieho

stromu HFadanie
globalneho
Hradanie maxima
globélneho
minima GLOBALNE

MAXIMUM

lokalne
minimum GLOBALNE

MINIMUM

Pridavanie po krokoch (Stepwise addition)

l

GLOBALNE
MAXIMUM

GLOBALNE
MINIMUM

Vymena vetiev (Branch swapping)



Heuristicke algoritmy

Pridavanie po krokoch (stepwise addition)

. . A B
Najprv sa spoja tri objekty \l/

C

Potom sa nahodne vyberie Stvrty a postupne sa pridava k
trom existujucim vetvam (konarom, branch)

Jednotlivé stromy sa posudzuju podla optimalizacného
Kritéria a jeden alebo viaceré najkratsie sa ponechaju do
d’alSieho kola, kde sa pridava piaty objekt, atd’.



Proces pokracuje az do vyCerpania vSetkych objektov

Heuristické hPadanie mozno viackrat zopakovat’ s inymi
vychodiskovymi objektmi — opakovaneé replikacie (Nreps v
PAUP)

Heuristicky algoritmus mo6Ze zacat’ aj s \Wagnerovym stromom,
na ktorom ktorom v jednotlivych krokoch roznymi metodami
vymiename vetvy (branch swaping), pricom aj tu sa v kazdom
kroku ponechava obmedzené mnozstvo stromov, ktoré d’alej
,Swapujeme*,



Vymena vetiev (branch swapping)

A, C D

1 7~
Y
\
N [ s s—_  ©
T e 7K

G A\
F G

'\\/

A

Vymena susednych objektov — nearest neighbor interchange (NNI)



S y; Af\@ic @A
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/ \
AK{SC; R

C F

Vymena susednych objektov — nearest neighbor interchange (NNI)



Vymena vetiev (branch swapping)

AL ¢ 0 ¢
>||/
8 F
T
-‘?CDE
Y
e
AN
c. B OF &
>||/

Prerezavanie vetiev (podstromov) a vrublovanie (roubovani) —
subtree pruning and regrafting (SPR)



N\

| FG EBGC D A
G E'FE A \

Prerezavanie vetiev (podstromov) a vrublovanie (roubovani) —
subtree pruning and regrafting (SPR)



Vymena vetiev
(branch swapping)

Delenie a znovuspajanie
stromov —

tree bisection and reconnection

(TBR)

A, S D
> L. 7
B F
" l_
A E
e
SR
+ G
B G
A> | | F
C D
T



G D C BE F A
\

Rozne Zakorenuje

G C D BE F A

)/ Y/

Delenie a znovuspajanie stromov — tree bisection and
reconnection (TBR)



TBR vyskusa ovel’a viac stromov ako SPR

TBR je teda efektivnejSia v hPadani najkratSieho stromu,
ale hl’adanie aj ovel’a dlhSie trva

TBR nie je ovela efektivnejSou metodou, ak swapujeme
strom, ktory je ve’mi vzdialeny od optimalneho stromu —
potencialne kazdé SPR swapovanie moze najst’ kratsi
strom



Konsenzualne stromy (consensus trees)

— A A A
] —B +| —B + | —C
—C —C —B

vacSinové stromy (majority-rule)

striktné konsenzualne stromy (strict)




VicSinové stromy (majority-rule)

AE | BCDF vicSinovy konsenzualny strom nezakorenenych

ACE | BDF stromov.
ACEF | BD
AC | BDEF
AEF | BCD
ADEF | BC
ABDF | EC
ABCE | DF




Striktne konsenzualne
stromy (strict consensus

trees) 14
/

o (ao)]

» (o)

b

[ ’/] A 8 ¢ o e
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! ]N/
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|

A BC DE F G H

AB
CD
ABCD
GH
FGH
EFGH

AB
CD
ABCD
FG
FGH
EFGH

komponenty

Striktne konsenzualne stromy (strict consensus trees)

A BC DE F G H

A BC DE F G H

striktny konsenzualny strom



Nejednoznacna pozicia jediného jedinca moze zapricinit’
kolaps (aj silny signal v datach moze byt naruseny pridanim
problematického jedinca do suboru)

* l
A BC DE F G H A HB C DE F G
AB AH A BC DE’ F G H
CD ABH
ABCD | [CD
GH ABCDH |~
FGH FG
EFGH | |EFGH

komponenty striktny konsenzualny strom



Polytomia je dosledkom:

1. Chybajucich dat — nemame dostatok znakov
(variability), aby sme rozlisili skupiny

2. Konfliktu v datach — znaky rovnako podporuju
umiestnenie objektu na strome na dvoch roznych
miestach ( => chybajuce data)

Polytomiu neinterpretujeme ako rychlu radiaciu — ide
0 neurcitost’ v datach !!!



Adamsove konsenzualne stromy (Adams consensus trees)

Taxony sposobujuce konflikt sa premiestinuju
do uzlov, kde uz nie su v konflikte s niektorym
Z povodnych stromov



ABCDEFGH B C DE F G

RO

A BC DE F GH ABCDHEFG
WW

striktny konsenzualny strom  Adamsov konsenzudlny strom




Bootstrap

« Zo0 znakov vytvorime variacie n-tej triedy z n prvkov s
opakovanim (kde n je pocet znakov) — ,,resampling with
replacement® (t.j. vytvorime nove replikované datove subory)

* Analyzuje sa kazdy replikovany datovy subor

e Hl'adame, ktoré zhluky sa v jednotlivych analyzach opakuju

povodna matica dat replikovany datovy subor

znaky znaky
taxbny 1 2 3456 7 8 taxéony 1 2 2556 6 8
A RRYYYYYY A RRRYYYYY
B RRYYYYYY B RRRYYYYY
C YYYYYRRR C YYYYYRRR
D YYRRRRRR D YYYRRRRR
outgp RRRR R R R R outgp RRRRR R R R




Bootstrap

Original
Data

i

1l

sequences

[ e ——

H——————

Bootstrap

%

#1

N
\

\

Bootstrap - \\“‘\
sample

#2

sequences

(and so on)

Estimate of the tree

sample same number
of sites, with replacement | _._""
|

Bootstrap estimate of
the tree, #1

sample same number
of sites, with replacement

Bootstrap estimate of
the tree, #2




Jack-knife

Jack-knife je ve'mi podobné bootstrapu a 1iSi sa iba v stratégii
vyberu znakov

Nahodne sa vybera ur¢ité mnozstvo znakov (napr. 50%), ktore
sa vypustia z analyzy

Jack-knife je v programoch k dispozicii len zriedka a pouziva sa
tiez ovel'a menej

Jack-knife a bootstrap maju tendenciu produkovat’ podobné

vysledky



Bremer support = decay analysis

Bremerova podporu (Bremer support) mozme vyjadrit’ ako
pocet d’alSich krokov na strome, ktoré su potrebné na to, aby
prislusna vetva na strome v striktnom konsenzualnom strome
skolabovala do polytomie.

Vetvy na strome, ktore skolabuju pri tvorbe striktného
konsenzualneho stromu zo vSetkych najkratsich
(najparsimonickejsich) stromov maju Bremmer support = 0,
tento sa vSak nezvykne uvadzat’, podobne ako vetvy s takouto
podporou (uvadzaja sa iba vo vac¢Sinovych stromoch).

Ked’ k existujucim najkratSim (najparsimonickejSim) stromom
pridame vsetky, ktoré su o jeden krok dlhsie, pri tvorbe
striktného konsenzualneho stromu niektoré vetvy skolabuju,
tie maju Bremmer support = 1, atd’.



Bremer support = decay analysis

Su dve mozné stratégie vypoctu Bremerovej podpory:

(1) Vypocitat’ (zostrojit’) vSetky kladogramy, ktoré su dlhsie o
isté poCty krokov ako najparsimonickejSie stromy a hPadat’
pri akej diZke stromu prislu§na vetva v striktnom
konsenzualnom strome mizne

(2) Vypocitat’ (zostrojit’) vSetky kladogramy, ktoré neobsahuju
prislusnu vetvu a zistit’ ich dlzku (metoda ,,reverse
constraints®)

POZOR: vypocty su naroc¢né na kompletnost’, pokial’ hPadanie
nedokonCime a predc¢asne prerusime, ziskame prilis vysoké
hodnoty Bremerovej podpory



Ciboria caucus® 1572
L Monilinia fructicola® 782

Ovulinia azalae* 1835

Sclerotinia tetraspora 642

Dumontinia tuberosa* 870

Bootstrap

Sclerotium cepivorum 1889
Selerotinia glacialis 1128
Selerotinia trifoliorum 1888
Sclerotinia
Selerotinia sp.1 1358 sensy Stricto

Sclerotinia minor 1884

Sclerotinia sclerotiorum™ 926

Myrioscleratinia scirpicola* 1435

Coprotinia minutula™ 1916

63, Boirytis cinerea 1061
Botryotinia

1a" 3232 | nd Botrytis

87 Botrytis cinerea "linnagj

2| Botryotinia convoluta® 137

I Sclerotinia boreglis 2125

Pycnopfziza sympodialis* 1688

100 3200 (apothecium) B re m e r S u p p O r-t

0 — 3886 (apothecium) | Kohninia linnaeicola

3887 (sclerotium) J

Valdensinia heterodoxa* 485

Encoelia fascicularis 2153

Ciboria betulae 1145

Monilinia padi 923
56 Ciborinia whetzelii* 1927

1 Monilinia oxycocci 1087




Pravidla
1. Klasifikovane su len monofyletické skupiny.

2. Klasifikacia musi byt’ logicky konzistentna s fylogenetickou
hypotézou prijatou autorom.

3. Nezavisle od prijatej konvencie, kazda klasifikacia musi byt’
schopna vyjadrit’ sesterské vzahy medzi klasifikovanymi
skupinami.



Konvencie
1. Pouziva sa Linného systém kategorii.

2. Pri konsStrukcii klasifikacie sa robi minimalne nutné mnozstvo
taxonomickych rozhodnuti a modifikacii existujucich klasifikacii.

3. Sekvenc¢na konvencia: taxony obsiahnuté v asymetrickej Casti
kladogramu mozu byt klasifikované v tej istej kategorii a
usporiadaneé v poradi podl’a ich odvetvovania (prvy taxonon je
sestersky vSetkym ostatnym, d’alsi je sestersky vSetkyvm

zostavajucim atd’.). N
Myxiniodea Petromyzontia Gnathostomata

Subphyllum Vertebrata
Infraphyllum Myxinioidea
Infraphyllum Petromyzontia
Infraphyllum Gnathostomata



4. Taxony, ktorych vzt’ahy su polytomicke sa umiestiiuju do
toho isteho ranku (kategorie) ako sedis mutabilis

& &y . Subphyllum Vertebrata
> o & L . .
@ v & 3 Infraphyllum Myxinioidea (sedis mutabilis)
.0b (‘\\\\ O é\ . . -
_~\§\\ O o(\b - Infraphyllum Petromyzontia (sedis mutabilis)
) ® & K Infraphyllum Gnathostomata (sedis mutabilis)

Superclass Chondrichthys
Superclass Teleostomi

5. Monofyletické taxony s nejasnymi vz€ahmi sa umiestiuju
ako incertae sedis na ta uroven hierarchie, kde su ich vt’ahy
Zzname aspon s istou urcitost’ou



6. Skupina, o ktorej nie je jasne ¢i je monofyleticka,
parafyleticka alebo polyfyleticka moze byt’ zaclenena do
fylogenetickej klasifikacie s tym, ze sa povazuje za incertae sedis
a je] meno je uvedené v uvodzovkach

A B “Cus& Dus Eus
us Bus l u




7. S fosilnymi taxonmi sa zaobchadza inak ako s recentnymi. V
pripade, Ze sa umiestiuju do sekvencie podl’a konvencie 3
oznacuju sa bud’ krizikom alebo sa umiestnia v pozicii
neutralneho ranku (kategorie) ,,plesion®.

d Infradivision Theria
Supercohort Marsupialia
Supercohort Eutheria

b Infradivision Theria C Infradivision Theria
Plesion Kueneotherium tSupercohort Kueneotheria
Plesion Symmetrodonta TSupercohort Symmetrodontia
Plesion Dryolestoidea tSupercohort Dryolestia
Plesion Paramus tSupercohort Paramia
Supercohort Marsupialia Supercohort Marsupialia

Supercohort Eutheria Supercohort Eutheria



8. Druhy, ktoré su predkami nejakej skupiny (ancestral species,
stem species) sa umiestiiuja do zatvorky vedl’a skupiny, ktora
obsahuje ich potomkov.

N A o
o S

) K (\0

N v Q @)

Superclass Teleostomi

Class Actinopterygii

Class Sarcopterygii (Sarcopterygius primus)
Subclass Actinistia
Subclass Dipnoiformes \

Infraclass Dipnoi
Infraclass Choanata
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