Genove a druhoveé stromy
(genealogie a fylogeneze)
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idea fylogenetického stromu (tj. evoluéniho), stromu Zivota:

Darwin, 1859:
(mmch. jediny obrazek v jeho knize o plivodu druhu)
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=>y této pfednasce jsme na mezidruhové trovni

Genealogical Tree of Humanity.
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Genoveé stromy (genealogie)

Rodokmeny jednotlivych kopii urCitého genu v populaci.
Popisuji vztahy mezi kopiemi urcitého genu v populaci napfi¢ generacemi.
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Genoveé genealogie
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Genoveé genealogie



Genoveé genealogie
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Mitochondrialni Eva

= Posledni spoleCny
predek pro
soucasnou lidskou
mt DNA

Genoveé genealogie

Posledni spoleCny predek (MRCA)

i

5

Adam chromosomu Y

= Posledni spole¢ny
pfedek pro soucasny
lidsky chromosom Y



Genoveé genealogie
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Vychazime ze
soucasnosti a

sledujeme, co se {\ I/
delo s populaciv
minulosti v 0// \ / \-\-



Genoveé genealogie

Muazeme rekonstruovat diky mutacim
cas T

4
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Prubéh genealogii je ovlivnén demografickymi faktory

zmény ve velikosti populace

Time ’J_

"1 le erﬁl H

(a) Constant (b) Declining (c) Expanding




Z prubéhu genealogii I1ze zjistit zmény ve velikosti populaci v minulosti

o
g

|
| :
Redi
_ egion I 400 g
Africa 2
Andes | 1
Central Asia - 300 =g
Europe I =
g
Mear-East & Caucasus I §_
Southeast & -opp &
East Asia o
Siberia | 5
South Asia &
-100
-~ — - —= o  Karmin et al. 2015

Thousands of Years Ago Thousands of Years Ago



Bayesian Skyline Plot

Zmeény velikosti populaci

Population size (N.1)

(a) (b) ©)

YY) Ly

TRENDS in Ecology & Evolution

Figure 2. Growth signature in genealogies. Genealogies sampled from (a) constant-size, (b) exponentially shrinking and (c) exponentially growing populations.
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Sortovani linii
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Prumeérna doba fixace neutralni mutace

pro chrX: t = 3N,
pro chrY, mt DNA: t = 1N,

t = 4N, generaci

« U druhu s velkou N, pretrvava neutralni polymorfismus delSi dobu.
* Pomalejsi sortovani genealogii
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Trans-species polymorfismus:

Microtus
Arvicola
Clethrionomys

7-8 milionu let 2E

* MHC: stejné nebo podobné
alely byly nalezeny u
riznych druhd

100
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vyhodné sekvence udrzi i
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Nesrovnalost mezi genovym a druhovym stromem zplisobena
neuplnym sortovanim genealogickych linii
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Nesrovnalost mezi genovym a druhovym stromem zplisobena

neuplnym sortovanim genealogickych linii
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Nesrovnalost mezi genovym a druhovym stromem zplisobena
mezidruhovou introgresi

« Geny maji nezavislé

osudy nejen v ramci
populace, ale do urcite
miry i na napric
fylogenezi.

« RuUzné geny mohou
ukazovat rizné
fylogeneze.

* Na druhové stromy je
treba nahlizet jako na
vysledek demokraticke
vétSiny genovych \

stromu.



Jak zjistit, zda je nesrovnalost mezi genovym a druhovym
stromem zpusobena introgresi ¢i ancestralnim polymorfismem?
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Koalescencni model izolace s migraci (IM)

Program IMa2 (Jody Hey)

Na zakladé genetickych dat (sekvence)
program odhadne parametry IM modelu.



Heuristic approach to estimate posterior probabilities of parameters
Markov-chain Monte Carlo (MCMC)
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Model izolace s migraci

Slavik obecny Slavik tmavy

N, = 450 000 N, = 850 000

12 intronic loci

Large Z-effect = 15
E £E
autozomy: m, = 0,081, m, = 0,763 = {Eé
chromozom Z: m, = 0,034, m, = 0,002 = _:EE
= ——
2 — 12

Storchova et al. 2010. Evolution chromozom Z autozom



Isolation with migration (IM) model for multiple populations

Programs:

IMa — two populations

IMa2 — multiple populations

IM — locus specific migration rates Hey J (2010).
Mol.Biol.Evol.



Approximate Bayesian Computation (ABC)

a Isolation b Isolation with migration c lIsolation after migration d Secondary contact
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Nezakorenéné stromy,
Haplotype network, sit’ haplotypu (€asto nevime, co bylo dfiv)

X

Toto jsou sice stromy,
ale beznée se jim rika site.

Predpokladany Pt
nikoliv vSak pozorovany
haplotyp

Konkrétni zjistény haplotyp
Velikost krouzku = pocet jedincu s timto haplotypem
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Phylogeography

Barbary macaques (Macaca sylvanus) and
the origin of the Gibraltar colony

Mediterranean Sea
Agiers _Bejaia

‘ Middle Atlas @ Kherrata
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Fylogeneze

Vztahy mezi druhy a vysSSimi taxonomickymi jednotkami.




fylogeneticky strom = zaznam evoluce zkoumanych taxonii:
fylogeneze (to Stépeni) vs. fylogenetika (pristup, ktery to zkouma)
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znaky pro rekonstrukci fylogeneze - nap¥. morfologie, anatomie, fyziologie, atd. - miiZe to byt cokoliv

X, <
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) \l_O (%

7,3 \ég N '\\Q N 00

P LS &

O R @
ryba 1 0 0 O O O
zaba 1 & 1 0 9 0
ptak 11 1 1 0 0
kralik 1 149 T 1T 9 1
clovek 1 1 1 1 1 1

vznik znaku u spolecného predka —__

naopak: napf. mnohobuné¢nost by byla tzv.
pleziomorfie, tedy zdédénym znakem od predki,
ktery vtomto kontextu nema Zadnou informaci pro
rekonstrukci evoluce, jelikoZ ho nesou vSichni

t

4dilné srdce

hrudni kost

_I_

kostra

H

— kralik

apomorfie
(nové odvozeny znak, nese

informaci o pfibuznosti),
funkcné jde o homologii

Clovék

ptak

zaba
ryba

pavouk
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znaky - napf. morfologie, anatomie, fyziologie, atd. - miiZe to byt cokoliv

X o4
(\0% & &
<\ o~
% \ESQ’ l\\*" "\S\e‘o@ 2
FPXISLS s &
W@t N B @ E
ryba 1 0 0 0 O O O
Zaba 1 0 1 0 0 0 O -,
. ranice
ptak 1 1 1 1 0 0 1 srst kralik
kralik 11 1 1 1 1 0 R ;
e 5 eplokrevnos
Covek 1 1 1 1 1 1 0 4dinésrdce “lovik
netopyr 1 1 1 1 1 1 1 gl ——— Clove
hrudni kost - netop\,?r
J— ~ —f- ptak
pritomnost znaki “branice” a "srst” nam pomuze odhalit to, kostra kﬁdl;
ze kiidla nevznikla jednou, ale nezavisle dvakrat (a tedy Ze >aba
nejsou homologni, ale je to tzv. homoplazie) 'I
ryba
pavouk

Ipolarizace znaki - co je ancestralni vime aZ poté co zname fylogenezi, zaloZzenou i na jinych znacich...



znaky molekularni = sekvence DNA - alignment = sefazeni do matice

tvorba matice pro nasledné analyzy = srovnani sekvenci pod sebe...

AATGCCCTAAA AATGCC-CTAAA
AATGCGGCTAAA ,  AATGCGGCTAAA
AACGCGCTAAA AACGCG-CTAAA
ATGCTAA -ATG---CTAA-

pri alignmentu: program hleda nejlepsi rozmisténi, dostava body:
za kazdou shodnou bazi plusové body,

za kazdou mezeru minus body,

za otevreni mezery specialni minus body...

=> cilem je ziskat co nejvice bodu!




metody vypoctu fylogenetickych stromii:

1) distanéni metody

2) maximalni aspornost = parsimonie
3) maximalni vérohodnost = likelihood
4) Bayesovské metody vypoctu

42



Distanéni metody: UPGMA (Sokal & Michener 1958), Neigrlbor-Joining (Saitou and Nei, 1987)

‘ jiZ castecné zaneseni evolucni info o potencialné
Cisté hierarchickeé clusterovani odlisné rychlosti zmén v riiznych vétvich

z DNA & morfologie: &

SN O X

AATGCC-CTAAA SRR
AATGCGGCTAAA ryba 1 0 0 O O O
AACGCG-CTAAA saba 1 0 1 0 0 O
-ATG---CTAA- ptak 1 1 1 1 0 0
krdlik 11 1 1 1 1
dovek 1 1 1 1 1 1

priklad



distanéni metody vypoctu stromu:

- vypocet vzdalenosti kazdé sekvence od kazdé — vznikne matice vzdalenosti:

l P morfo_priklad.txt - Poznamkovy blok

Soubor Upravy Formét Zobrazeni Napovéda
#FNEXUS Pairwise distances between taxa

begin data; S el T S e
dimensions ntax=5 nchar=6; :

o ww wmm v -

format datatype=standard; 1 2 3 4 5
| matrix 1 ryba - 9.16667 0.50000 0.83333 0.83333
: 2 zaba 1 - ©9.33333 0.66667 0.66667
: ;ZEZ iggggg 3 ptak 3 2 - 9.33333 9.33333
: 4 kralik 5 4 2 - ©.00000
tak 111100 5 clovek 5 4 2 8 -

palle HLITEL M h ter diff dist tri itten t
v . ean character difference distance matrix yritten to
glg B ek 111111 . "1:\_ZUZA\_prezentace\CZU_geneticke metody’\pokus_muj*
L -

/

| . : —

/

nejmensi vzdalenost = spojeni

=> matice se pak znovu prepocita, kralik+Clovék se ted berou
jako jeden taxon s primérnou hodnotou
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1) 2) - 3)
i ptak i o
nezakoreneny strom:

ryba A
34ba . zaba ryba 34hg ryba

ptak S \

ptak

N\ /\ AN

kralik clovekg kralik  Clovék
kralik  Clovék

-nyni se vezmou druhy s nejmensi vzdalenosti a spoji se, maji spolecnou vzdalenost
a pokracuje se, dokud nejsou vSsechny druhy ve stromu...
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zakorenéné a nezakorenéné fylogenetické stromy:

ooe\é‘ a}b&
N O°
> A& AP
S P ob(\&\ S &
NSIECARN R G RN R
nezakorenény strom: ryba 1 0 0 0O O O
Zaba 1.0 1 0 0 O
zaba ryba ptak 11 1 1 0 0
kralik 1T 1 1 1 1 1
\ govek 1 1 1 1 1 1
pavouk 0 0 0 0 0 O

pték outgroup

7\

kralik ~ Clovek




nezakofenény strom:

Zaba ryba
ptak

krallk  Clovek

kralik
Clovék
ptak

W r

zaba

ryba

pavouk

predek soucasnost

zakoreneéné stromy:

zakorenéné a nezakorenéné fylogenetické stromy:

— kralik

L Cloveék

_ ptak

zaba

predek

ryba

pavouk

soucasnost

a7



co se stane, kdyZ zvolime Spatny outgroup?

nezakorenény strom:

— zaba

Zaba ryba =
\ / —— ryba
ptak

slon —

kralik
/ \( Slovek

kralik  Clovék slon

ptak




- mame 3 zvirata: vlaStovka, netopyr a kocka

- bez jakékoliv matice: existuji 3 mozZné zpiisoby, jak si mohou byt pfibuzni:

netopyr
__ kocCka

vlastovka

netopyr

| v]astovka

koCka

koCka

- maximalni parsimonie = nejmensi pocet zmén znakii

_ vlastovka
netopyr

49



- maximalni parsimonie = nejmensi pocet zmén znaku:

viastovka

Jetad” 00000 a0--—-—————

o R = | ek
miécné Hazy

_________ ﬂ netopyr
5 zmen

vlastovka

kocka

1 : viastovka

L85 netopyr
swvonanm e, 2b 3b 4b

1a2a3ada
) - _._ - netopyr

- ———— vlastovka
ib

e = - = KOCka
2b3b4b

8 zmeén

1 = letadlio®

12 = bezjaderne cervené krvinky
3 = mlééné Zlazy
4 srst




Metody rekonstrukce fylogeneze

Metoda maximalni uspornosti (parsimonie)

Sekvence

oY O b W DN

TAGCA
TAGCA
CAGCA
TTCTA
TTCTA
TTGT



ACCTRAN/DELTRAN optimalizace - pro situace, kdy je poéet zamén stejny, ale jsou riizné varianty

‘)}/ Parsimony problem

DELTRAN ACCTRAN
8|
| ACCTRAN = preference zmény co nejdrive
? | DELTRAN = zména co nejpozdéji
\
. |
Change
early
?
Change .
late
zpétna zména

0->1

DELTRAN

zmeéna co nejdrive
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problém: vSechny stromy jdou udélat do max. 11 druhd...
(2n - 3)!

exponencialni

; narust poctu
2"4(n-2)! potencialnich

~ species
stromu

3 taxony: (6-3)!/2(1)! =6/2 = 3 stromy

6 taxond: (12-3)!/24(4)! = 945 stromi

I E W -~

-~
-~

9 taxonu: (18-3)!/27(7)! = 2027025 stromil

==

12 taxond: (24-3)!/2%°(10)! = 13‘749'310'575 stromii

—
—

12
13

B ¢

fa—
($ ]

=> maximalni pocet, kdy je realné
prohledavat vSechny kombinace je 11
taxond

15

105

945

10,395

135,135

2,027,025

34,459,425

654,729,075

13,749,310,575

316,234,143,225

7.905,853,580,625

213,458,046,676,875

6,190,283,353,629,375

191,898,783,962,510,625

6,332,659,870,762,850,625

221,643,095,476,699,771,875

8,200,794,532,637,891,559,375

49518 x10%%

1.00985 x 1057
[

2.75292 %1076

e




heuristicky pristup - kdyZ nelze prohledat vSechno:

neni tedy mozZné prohlédnout vSechny stromy, spoéitat pro né
pocty evolucénich zmén a vybrat ten nejlepsi

—heuristické hledani strom

tj. - vytvofi se nahodny strom,

- spocitaji se evoluéni zmény,

- ndhodné se v ném prehodi dvé vétve,

- spocitaji se evoluéni zmény

- dal postupuje jen ten, ktery mél méné zmén!!! atd. atd.
- na konci fady je strom s nejméné zménami

vyb&r nahodného stromu se opakuje nékolikrat, porovnani vyslednych stromi
- miZe byt i nékolik nejlepSich stromi

- heuristicky postup se uplatiiuje u vSech dalSich metod, tj. nejen parsimonie, ale i max.
likelihood a Bayesovském pfistupu



1)
2)
3)
4)

metody vypoétu fylogenetickych stromi:

distanéni metody - na zakladé distanci, vysledkem 1 strom
maximalni uspornost = parsimonie - vice moznjch stromii, bereme konsensus
maximalni vérohodnost = likelihood,- vjsledkem 1 strom

Bayesovské metody vypoCtu - vjsledkgfn 1 strom vé. statistické podpory

tyto dvé metody jsou statisticky nejodvozenéjsi, pouZivaji obecny
statisticky aparat nevyvinuty pfimo pro fylogenetiku

existuji myslenkové Skoly, které uznavaji jen prvni dvé metody, které maji dle nich jasné
zadani: bud’ pouZivam znaky a chci dosahnout nejmensiho po¢tu zmén, nebo délam vzdalenosti
(napf. Willi Hennig Society, ¢asopis Cladistics; jde rozhodné o menSinovy nazor, vadi jim i toto:

metoda 3 a 4 jsou momentalné nejodvozenéjsi a nejcastéji vyuzivané

olucni
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Maximum Likelihood method:

= the probability = LIKELIHOOD of observing our data (=matrix) under the given model, P(D | M)
model = tree + parameters (evolutionary events taken into account) ——

“* =>parameters taken into account in the model (e.g.

Bayesian approach: purin oyrimidin
= it can be seen as a modified version of likelihood i o o H_NTH .
= simplified: the probability/likelihood of observing the tree given the data (matrix) + parameters o N _cj: J° c;
=> it's the opposite to the Maximum Likelihood, it uses so-called inverze probability o c u e

LE— ru1 Cybosine

» Jransversions 4

=> hoth approaches search for the best tree . ‘X| o

2 Transversions “T,

Guanine l‘N e [+] \c1'
purin pyrimidin
the transition is more likely to be preserved in the DNA
sequence than the transversion because the molecule

doesn’t change stability and the mutation doesn’t lead tha
often to the change of amino acid in the resulting protein
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v modelu (paralela ,.cinknutosti“ mince) jsou matematicky zainkorporovany:

1) pravdépodobnosti jednotlivych zamén (A->T, A->C, A->G, T->C, T->G, C->G),
maximalné muiZe byt aZ Sest riiznych pravdépodobnosti;

(= Sest riiznych substitucnich typii)

2) poméry jednotlivych bazi

3) pomér nevariabilnich mist vii¢i variabilnim

4) pravdépodobnost zamény jednotlivych pozic (napf. morfologie - stejna pro
viechny znaky; DNA - riiznd, napt. dle pozic v kodonu atd.)

5) korekce distance (vychazi i z bodu 3).

to vSe je vlastné popis evoluce DNA




p-distance vs. g-distance - pokus o optimalni

i d Transiti
korekci; saturace Expected Transitions

Expected Transversions

Joserved Transttions

AATGCCGTATCGCGTTAATTTGAGCGCTTTCGAT ﬂbsewad

// Trasversions
¥

AATGCCATATCGCGTTAAGTTGAGCCCTATCGAT — T T —

Tr.ms\'l-rs WOES

—Time —y

# of Mutations of Type

I' Arpe

T rassiton

AAAGCCATATCGCATTAAGTTGAGCGCTATCGAT
®

N\
N\

™,
tato mutace nebude detekovana, protoze

je zpétna, tedy zménila se na plvodni stav

=> saturované sekvence jiZ nesou hodné sumu, saturované pozice pak malo fylogenetické informace. Nejéastéji
jsou satuorvany 3. pozice kodoni. Model se snazi korigovat tento jev tim, Ze predpovi miru saturace



statistické podpory - mira diivéryhodnosti topologie; bootstrapovani a BPP

P. westermani NE India *
P. westermani AP india
100 90— P. westermani Thailand
L P siamensis Thaiand

S
P. skrjabini Manipur India
EY P. bangkokensis Thailand
{nmm
f P. heterotremus Thailand
/ P. heterolremus Manipur india

statisticka podpora existence uzlu
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statistické podpory - BPP = Bayesian Posterior Probability

Bayesovska analyza - zpracuje vSechny stromy v plateau fazi = kolik % strom{i obsahuje dany uzel
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statisticka podpora - bootstrapovani

vyuZiva se pro metody Maximalni parsimonie a Max. Likelihood

— kralik

— Clovék jaka je statisticka podpora
jednotlivych uzli?

ptak

e r

zaba

ryba

pavouk




statisticka podpora - bootstrapovani

predstavte si situaci, kdy je néktery uzel podporen témér vSemi znaky, a jiny jen nékterymi, které
zrovna prevaii...

ooo}é‘ c}b&
&
> TP
& P S 1{\6\ S o
W@ P S
ryba 1 0 0 O O O
zaba 1 0 1 0 0 O
otak 1 1 1 1 0 0
kralik 1 1 1 1T 1 1
Clovek 1 1 1 1T 1 1
pavouk 0 0 0 0 0 O



a vyroba tzv. pseudomatic,
které maji stejny pocet

druhu i znaku;
znaky se mohou opakovat

nasleduje “losovani”

@0\.\6 QOO0
N\mv ||||||||||||||||||||

.................... VAM

Y OO+~ vO

R, wememmremsenseaneaes
QO11110

—>
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Bootstrap - pseudomatice:

500 - 1000x
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\9 \\\
%, 0%
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...strom 1000
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strom 1
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v kolika % z 1000 stromii z pseudomatic se uzel vyskytl ?

a0

kralik

91 —— Clovék

68

ptak

all

zaba

— ryba

pavouk

morfologie i DNA - nékteré znaky se opakuji a jiné se do pseudomatice nedostanou, béhem 1000
opakovani by mélo padnout dostatecné mnozstvi kombinaci

pokud je topologie (=uzel) zaloZena jen na malo znacich, bude podpora bootstrapu mala
(pravdépodobnost, Ze se vylosuji tyto znaky do pseudomatice je mensi neZ kdyz je topologie zaloZzena na
mnoha znacich napfic datasetem).
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rozieSeny strom - zaloZen na dichotomickém vétveni:

A B\ C

polytomie

=> v uzlu, kde je polytomie nemame dostatek
informace abychom byli schopni vyresSit vztahy mezi
potomky uzlu; jen velmi vyjimeéné miZe jit o
biologicky jev (vyvinulo se vice druhil najednou z 1
predka = napf. adaptivni radiaci)

realny strom:

0.81
55:52
074 T
6755
P 088
99:97
1.0
99:92
1.0
4
-
95:96
(.96
~
—
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molekularni fylogeneze zaloZenda na sekvenci DNA riiznych gend:

- mame-li vice genii, pak miZeme bud'vSechny sekvence jednoduse spojit za sebe (=konkatenovat)
nebo pocitat strom pro kaZzdy gen zvlast

- pocitat zvlast je spravnéjsi - poté se udéla konsensus z jednotlivych genii

gene trees vs. species tree:
species free
gene free &
) ¢ . i

V7 «
4
N



fylogenomika = fylogenetika na celych genomech!

EE 4?, | ﬁ?@j‘j@ﬂlj@imlﬁ 11&_ i T—ﬂﬁ—

! O 1) ]
outgroup

S

=)

cely genom (statisice SNPs)
analyza podél genomu — jednotlivé zamény, &i sliding window, postupné stromy, vétiina podporuje jednu topologii:

dominantni topologie: - .
polog alternativni topologie:
druh 1 druh 2 druh 3 outgroup

B B A A A B B A B A B

rF3

.

ABBA-BABA test:

=> testuje pozorované alternativni topologie - tedy ABBA nebo BABA => jsou-li v rovnovaze, jde jen o
stochasticitu, ale nejsou-li v rovnovaze => odhaleni pfipadnych hybridizaci



fylogenomika = fylogenetika na celych genomech!

topologie se miize ménit podél chromozomdi

A B
topo1 topo2

cras cras
hisp tet A teta
teta teta tetA

N. tetrasperma N. tetrasperma N. hispaniola N. crassa tet A hisp hisp

mat a 'tet a' mat A ‘tet A' ‘hisp’ ‘cras’

LGl LGl LGVII

(LG = linkage group, jakoby chromozom)

WMWW”VV/\WWWWWNMV"WMVW

WWP\M’YWYW“\M

RS O VIO [ V| IR | ] R | I VA FZ 8 VA T [N RS i N KON TR Vi | I S

F RS .E 8§ 7 90 B E A0 1 2 &8 4850 718 5 A48 0T BAEEE0 T2 E DA ES
Position on Chromosome (Mb)

Neurospora - detekce introgrese a nerekombinujiciho tseku v genomu

Martin, S. H., & Van Belleghem, S. M. (2017). Exploring evolutionary relationships across the genome using topology weighting. Genetics, 2061), 429-438.




fylogenomika = fylogenetika na celych genomech!

topologie se miize ménit podél chromozomii

A B topo1 topo2 topo3 topo10 topo15
sif st sif Sil sif
ama " aros n chi txn
] - _sama chi i3t chi
xn olxn ama ma
chi “chi ros 105 ros

topod topo5 topo6 topoi1 topoi4
sl sif sif sil sif

ama txn ros ros
on ama chi os ama
/—\ 105 ros ama ama xn
chi chi txn txn hi

3 ¢ N/ topo7 topo8 topo9 topo12 topo13
(w v v w Silvaniforms “sil’ i i i sil sil

- r0s xn ama chi ma
H. cydno H. timareta  H. melpomene H. melpomene o r0s ohl ama 05

chioneus 'chi'  thelxinoe "txn’ rosina 'ros' amaryllis 'ama’ ama ama ros ros txn
(Panama) (Peru) (Panama) (Peru) chi chi ten on chi

Chromosome 21 (Z)

0 1 2 8 4 5 8 7 8 9 1011 12 13 14 45 16 0O 1+ 2 3 4 5 6 7 8 9 10 VN 12 13
Position on Chromosome (Mb)

Martin, S. H., & Van Belleghem. S. M. (2017). Exploring evolutionary relationships across the genome using topology weighting. Genetics. 2081), 429-438.



Fylogeneticke site

cichlidy z kraterového jezera Barombi Mbo v Kamerunu:

pravdépodobné stale
probihajici genovy tok
nebo velmi mlada

—  speciace

‘ roli | ‘l 3 'a : £l
CY / / e Bl »

/Sarotherdon IinneUii//

T

Sarotherodon

situace na pocatku evoluce této
skupiny nejasna, slo pravdépodobné o
rychlou adaptivni radiaci

Sarotherodon steinbachi

Konia eisentrauti

Stomatepia pindu

druhti nebo 2 speciace
velmi rychle po sobé, |
nedetekovatelné daty A

/)
/ 7/
/ TR\
Pungu maclareni \ -
i s \
‘ Konia dikume

Sto;;-natepia mariae . . .
RAD-seq (9280 SNPs) SplitsTreed: NeighbourNet
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Strom zivota

Sit’ zivota




