
Genové a druhové stromy

(genealogie a fylogeneze)





Genové stromy (genealogie)

• Rodokmeny jednotlivých kopií určitého genu v populaci.

• Popisují vztahy mezi kopiemi určitého genu v populaci napříč generacemi.











Dědičnost hemofilie v sasko-koburské dynastii

Poslední společný předek „Most Recent Common Ancestor“ (MRCA)
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Genové genealogie 

Koalescence 

= splývání linií
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Poslední společný předek (MRCA)

Genové genealogie 
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Genové genealogie 

čas

Vycházíme ze 

současnosti a 

sledujeme, co se 

dělo s populací v 

minulosti



Genové genealogie 
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Průběh genealogií je ovlivněn demografickými faktory

změny ve velikosti populace



Karmin et al. 2015

Z průběhu genealogií lze zjistit změny ve velikosti populací v minulosti
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• Změny velikostí populací

Bison priscus

Bayesian Skyline Plot 



Genealogie a selekce

Neutrální Pozitivní 

selekce

Balancing 

selekce
Negativní 

selekce



druh 1 druh 2

polyfilie

parafilie

monofilie

Sortování linií

ancestrální

polymorfismus



Průměrná doba fixace neutrální mutace

t = 4Ne generací pro chrX: t = 3Ne

pro chrY, mt DNA: t = 1Ne

• U druhů s velkou Ne přetrvává neutrální polymorfismus delší dobu. 

• Pomalejší sortování genealogií



Trans-species polymorfismus:

• MHC: stejné nebo podobné 

alely byly nalezeny u 

různých druhů

• když působí selekce, tak se 

výhodné sekvence udrží i 

přes období divergence 

druhů

Microtus

Arvicola

Clethrionomys

Microtus

Arvicola

Clethrionomys

7-8 miliónů let



druh A druh B druh C

druh A druh B druh C

Nesrovnalost mezi genovým a druhovým stromem způsobená 

neúplným sortováním genealogických linií



Nesrovnalost mezi genovým a druhovým stromem způsobená 

neúplným sortováním genealogických linií

druh A druh B druh C

neúplné

úplné

Sortování 

genealogických linií

druh A druh B druh C
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• Geny mají nezávislé 

osudy nejen v rámci 

populace, ale do určité 

míry i na napříč 

fylogenezí. 

• Různé geny mohou 

ukazovat různé 

fylogeneze. 

• Na druhové stromy je 

třeba nahlížet jako na 

výsledek demokratické 

většiny genových 

stromů. 

Nesrovnalost mezi genovým a druhovým stromem způsobená 

mezidruhovou introgresí



Jak zjistit, zda je nesrovnalost mezi genovým a druhovým 

stromem způsobená introgresí či ancestrálním polymorfismem?

Slavík obecný

Slavík tmavý

Z-linked locus autosomal locus



Koalescenční model izolace s migrací (IM)

m1

m2N1
N2 t

Na

Na základě genetických dat (sekvence) 

program odhadne parametry IM modelu. 

Program IMa2 (Jody Hey)



Heuristic approach to estimate posterior probabilities of parameters

Markov-chain Monte Carlo (MCMC)



Storchová et al. 2010. Evolution

N1 = 450 000 N2 = 850 000

0,326

0,119

Slavík obecný Slavík tmavý

1.8 Mya• 12 intronic loci 

Model izolace s migrací

chromozom Z autozom

Large Z-effect

autozomy: m1 = 0,081, m2 = 0,763

chromozom Z:    m1 = 0,034, m2 = 0,002
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Hey J (2010).

Mol.Biol.Evol.

Isolation with migration (IM) model for multiple populations

Programs:

IMa – two populations

IMa2 – multiple populations

IM – locus specific migration rates



Approximate Bayesian Computation (ABC)



Nezakořeněné stromy,

Haplotype network, síť haplotypů (často nevíme, co bylo dřív)

Toto jsou sice stromy, 

ale bežně se jim říká sítě.

Konkrétní zjištěný haplotyp

Velikost kroužku = počet jedinců s tímto haplotypem

Předpokládaný

nikoliv však pozorovaný

haplotyp





Phylogeography

Barbary macaques (Macaca sylvanus) and 

the origin of the Gibraltar colony



Fylogeneze

Vztahy mezi druhy a vyššími taxonomickými jednotkami. 
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=> matice se pak znovu přepočítá, králík+člověk se teď berou
jako jeden taxon s průměrnou hodnotou
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outgroup
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Metoda maximální úspornosti (parsimonie)

Sekvence

1     TAGCA

2     TAGCA

3     CAGCA

4     TTCTA

5     TTCTA

6     TTGTC
1 2 3 4 5 61 2 3 4 5 6

Metody rekonstrukce fylogeneze
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Fylogenetické sítě



Strom života Síť života


