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Filogenetyka molekularna — zastosowania

Krzysztof Spalik
Zaktad Filogenetyki Molekularnej i Ewolucji

Réznorodnosé biologiczna

Wykorzystanie markeréw molekularnych i metod taksonomicznych w
taksonomii i badaniach réznorodnoéci biologicznej

Czy ston afrykanski to jeden gatunek?

= Ston afrykanski jest
dos¢ szeroko
rozprzestrzeniony i
wystepuje w dwéch
formach - le$nej i
sawannowej.

= Czy to jeden, czy moze
dwa gatunki?
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3. Minimum spanning network : haplotypes for the
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the number of nucleotide Gifferences rating each haplotype. Haplotypes were determined
using 7 Asian (EMA), 74 Afrcan savannoh (LAF) 31 Afrcan focest slephants (LCY) foe whichthe
sex was known (a total of 55 males and S7 females). Haplotypes unique to each of the three taxa
are identified by Hferences in shading the number of chromosomes & Indicated for each
haglotype.
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Wetersice

sy Taksonomia:
od genu do
genomu

§ g = Obecnie w taksonomii

F .

§ standardem sg analizy
wielogenowe, a coraz czesciej

pojawiajg sie genomowe

W miare mozliwosci drzewa sa
kalibrowane skamieniato$ciami

Drzewa stuza nie tylko
wyréznieniu kladéw

I3 (taksonéw), ale i do analiz
% ewolucyjnych

Whole-genome analyses resolve
early branches in the tree of life
of modern birds sciencemag.org SCIENCE

1320 12 DECEMBER 2014 « VOL 346 ISSUE 6215

Testowanie
hipotez

Nawet w wypadku
analiz genomowych
pewne klady moga
by¢ stabo wsparte
albo moga
wystepowac
konflikty
topologiczne

Sebacied clades fom TENT (rabds

TENT Vg

Przyjmujac
okreslone hipotezy
topologiczne warto
tez sprawdzi¢, na ile
wsparte sg hipotezy
alternatywne
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Rodzaj tubi

nus) liczy ol
gatunkow, z czeg
stepuje 1

Andyjskie
tubiny

= Mimo mtodego
ewolucyjnie wieku
andyjska linia tubinu
(Lupinus) jest
niezwykle
zréznicowana pod
wzgledem
morfologii oraz
liczby gatunkéw

= Przyczyny szybkiej
radiacji to
prawdopodobnie
dostepnos¢ nisz
ekologicznych

(Hughes, Eastwood 2006, PNAS)

26.12.2018



Filogeografia

= Filogeografia to analiza powinowactwa obszaréw
geograficznych

= Dokonujemy jej, podstawiajac zamiast nazw taksonéw ich
zasiegi

= Je$li drzewa dla réznych takson6w sa spdjne, to oznacza to, iz
dana topologia odzwierciedla ogélny wzorzec r6znicowania
sie (spowodowany np. wydarzeniami geologicznymi)

Historia lasow
w Europie

= Podczas zlodowacen
ro$linno$¢ lesna
zachowata sie jedynie w
ostojach na potudniu
Europy

= W okresie interglacjatéw
roéliny migrowaty na
pooc

= Na terenie Polski drzewa
pojawity sie ok. 10-12
tys. lat temu

Deby w Europie

= DNA (a)
chloroplastowe
europejskich
gatunkéw debow
jest zréznicowane
na 3 podstawowe
haplotypy,
wykazujace
odmienne
rozprzestrzenienie
geograficzne

Rozmieszczenie geograficzne
i taksonomiczne haplotypu 1 u Quercus

——~, N Rt
R.J. Petit et al./Forest Ecology and Management 156 (2002) 49-74 2
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Migracja debdéw z ostoi

= Deby prawdopodobnie przechwycity
od siebie chloroplasty w trakcie
wedréwki do i z ostoi w trakcie
zlodowacen i interglacjatéw

Oznacza to silng hybrydyzacje i
introgresje, ktéra niekiedy zatarta
réznice miedzygatunkowe

Podobne zjawisko wystepuje u debéw
amerykanskich

Zjawisko przechwytu organelli
(mitochondriéw i chloroplastéw)
stwierdzono u wielu gatunkéw roslin i
zwierzat

hydrophytic umbellifers (Apiaceae

trib

enantheae)

Keapnof Spuh Lok Banmi’, My Ana E. P
nd Stpben R Do’

w e e Gaorane ke _journal of Biogeography (. Biogeogr.) (2014) 41, 1559-1571

Testowanie hipotez biogeograficznych

Szes¢ hipotez o
dyspersji
wodnych roélin z
rodziny
baldaszkowatych,
testowanych za
pomocg metody
wiarygodnosci

Bazg obliczen
byta wydatowana u
filogeneza grupy

Najwyzsza
wiarygodno$¢ ma
hipoteza M4 "

Czy mozliwy jest Park Jurajski?

Czy DNA zachowuje sie w materiale kopalnym na

tyle dobrze, aby umozliwi¢ badania filogenetyczne?

age of amplified DNA (ycars)

Kluczowy test — powtdrzenie

red: not independently replicated _
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Degradacja DNA w materiale kopalnym

)
= DNA kopalne moze ulec: ’

1) hydrolizie faficucha
cukrowego,

2) depurynacji,

3) deaminacji,

4) oksydacji podwojnych
wiazan puryn lub
pirymidyn

5) cross-linkingowi

TS Mcmtoogy

Mamuty ze zmarzliny

= 7Zrédtem DNA do badan
sa szczatki albo wrecz
cate zwierzeta z
wiecznej zmarzliny

= Wiek niektoérych jest
szacowany na ok. 50
tys. lat

Biogeografia
historyczna
mamuta

Raegrnp B Sy A

chase 1

e Palkopolou i wsp. (2013) Proc. R Soc. B280

Acipenser sturio

Dawniej powszechny wzdtuz atlantyckiego wybrzeza Europy.
Obecnie istnieje jedna populacja, sktadajaca ikre w dorzeczu
Garonny (Francja)

Czy do tego samego gatunku nalezata wymarta populacja
jesiotra z Balttyku?
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Z Ameryki?

= Badania mtDNA
Swiadczg, ze
battycki jesiotr to
amerykanski
A. oxyrinchus, a nie
A. sturio.

= Zastgpienie
A. sturio przez jego
kuzyna zaszto w
$redniowieczu

E. geranoides

E. curtus

@ E. crassus * A

A. didiformis * A

. . mappini (lineage 1) A‘T"’
A P. mappini (lineage 2)

88
A P. australis 29 % .
A P elephantopus (lineage 3) Pachyomis % * 1 { ¥
A P elephantopus (lineage &) * AA \ur-/
y <

@ D. robustus (lineage 9)
@ D. robustus (lineage 10) O

'@ D. robustus (lineage 11) - o e &
D. novaezeallandiae * Euryapteryx x * o g
7 M. didinus * * H »

% M. benhami ? - *
: Emeus—ﬂ{? %.‘_
i G

8 [‘;cﬁ
|
Megalapteryx 59
| et £ ‘Lr’

Historia moa

® Badania molekularne
pozwolity nie tylko na
wyréznienie gatunkéw i
odtworzenie filogenezy, ale
i na datowanie radiacji oraz
analizy biogeograficzna

Megalapteryxy b
%

250

Spor
o kurczaka

= Czy archeologiczna ko$¢
kurczaka z Chile
$wiadczy o kontaktach
cywilizacji
prekolumbijskich z
Polinezjg?

= (Czy lokalne rasy drobiu
z Ameryki Potudniowej
(np. rasa araucana)
majq polinezyjski
rodowod?
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MJNs showing the relationships and clustering the mtDNA CR (205 bp) from worldwide, -
Chilean Araucana, pre-Columbian, and ancient Pacific/Polynesian chickens.
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Jaime Gongora et al. PNAS 2008;105:10308-10313

Figure 2. Map showing the relative proportions of haplogroups sequenced from archaeologi
derived remains.
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Storey AA, Athens JS, Bryant D, Carson M, Emery K, et al. (2012) Investigating the Global Dispersal of Chickens in Prehistory Using

Ancient Mitochondrial DNA Signatures. PLoS ONE 7(7): €39171. doi:10.1371/journal.pone.0039171
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Vicki A. Thomson et al. PNAS 2014;111:4826-4831

Krasula, indyjskie zebu i tur

® Rozejscie sie bydta domowego i zebu jest szacowane na ok. 100
tys. lat temu, a zatem udomowienie tych zwierzat zaszto
niezaleznie

® Brytyjskie tury stanowig osobng galaz, zasadniczo rézng od
bydta domowego

Bos prmgendss
® MtDNA wykazuje duze zréznicowanie loinct)
geograficzne haplotypow

Bos makcus
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http://journals.plos.org/plosone/article?id=info:doi/10.1371/journal.pone.0039171
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Bydto — dalsze badania

Haplotypy = = <@ P
mtDNA
Bos taurus

= Najwieksza
réznorodnos$¢
haplotypow
mtDNA
bydta wystepuje
na Bliskim
Wschodzie

= Haplotyp T1
moze by¢
pochodzenia
afrykanskiego
(zrédto: Troy i in.
2001)

Dwa udomowienia plus ,,$wieza krew”
Brak haplotypu T u europejskich turéw PIUS.,
= Dane z sekwencji catego mtDNA potwierdzaja udomowienie bydta na Bliskim

' ¥ Wschodzie, niezalezne udomowienie zebu w Indiach (czas rozejscia sig obu linii
no DNA ok. 330 tys. lat temu) oraz domieszke mtDNA tura (PQ) w Europie
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= P S8 Vel
"/? A = ¥ : /\f} Haplotypy N1la

Central Asia

o

= Haplotypy kopalne nie tworza
kladu, ale grupuja sie ze
wspotczesnymi sekwencjami. 25%

Najstafsze osadtwo"

¢
haplotypéw kopalnych to grupa “
Nla (na illustljacji), ktc’)_ra e& ”’a, o35
wystepuje dzi$ zaledwie u 0,2%
populagji Africa/South Asia
Figure 3. Genetic matrilineal distances between 55 modern Western Eurasian
populations (Table S6) and Neolithic LBK samples.

Obecne rozmieszczenie grup haplotypéw Nla

- - . ————— .~ ——

TEARAEAS 2 AR IR N Y 0

Haak W, Balanovsky 0, Sanchez JJ, Koshel S, et al. (2010) Ancient DNA from European Early Neolithic Farmers Reveals Their Near Eastern
Affinities. PLoS Biol 8(11): €1000536. doi:10.1371/journal pbio.1000536
Ditos AVA i rg/article/info:dei/10.1371/iournalpbio 1000536
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http://www.plosbiology.org/article/info:doi/10.1371/journal.pbio.1000536

Paleoepidemiologia -

[ryverrppe— Lol Meanetis
polyrmorphisms

P DL Ancestst M ruberoubsis

Lost common ancessor 2 ol.ec Sore
of the tuberce tasth fwwcraf(_x:@‘l 2. 05 COC1851 } Modern
W ndencuosiy
o3 e HITRY
= Badania } M aticanm
filogenetyczne .
podwazyty hipoteze s
o pochodzeniu O tociates
ludzkiej formy Gost inclatos ]
gruzlicy od bydlecej
7 M boves

(Brosch i wsp. 2002)

Filogeneza

HIV

Castro-Nallar et al. (2012), Mol
Phylogenet Evol. 62: 777-792.

= Dane molekularne $wiadcza o odmiennym pochodzeniu réznych szczepéw
HIV od szczepéw SIV, w tym o kilkukrotnym (niezaleznym od siebie)
powstaniu réznych szczepéw HIV-1 z wiruséw wystepujacych u
szympansow i goryli.

Metody filogenetyczne pokazujg
postep zakazenia wirusem

= Sie¢ uzyskana
metoda
statystycznej
parsymonii
pokazuje
zaleznos$ci
filogenetyczne
miedzy
szczepami HIVw
tkankach chorej
osoby

Azjatycki
Adam

= W kilku krajach azjatyckich
wystepuje w stosunkowo
duzej czestosci pewien
podtyp chromosomu Y,
ktérego wiek oszacowano
na ok. 1000 lat (Zerjal
2003)
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Dziedzictwo mongolskie

= Wystepowanie badanego haplotypu pokrywa sie mniej
wiecej z zasiegiem mongolskiego imperium Czyngis-Chana

Potomkowie
Czyngis-Chana

= Duza czesto$¢ wystepowania
omawianego haplotypu
wskazuje na jego silna
selekcje

= Zerjal i wsp. (2003) uwazaja,
ze ,gwiazda haplotypéw” to
mescy potomkowie Czyngis-
Chana - a selekcja byta
zwigzana z pozycja spoteczna
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