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Filogenetik Agaclandirma Metotlar
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Ozet: Bu derlemede; filogenetik bilimi ve esaslari, temel terminolojisi, aga¢ gosterim sekilleri hakkinda bilgi verilip,
bir filogenetik analizde izlenmesi gereken adimlar anlatildi. Analizde kullanilacak verinin tagimasi gereken baglica
kriterler, veri tabanlarindan referans birimlerin elde edilmesi ve genlerin analiz siireci ele alindi. Filogenetik agac olus-
turmada kullanilan bilgisayar tabanli metotlarin baslica 6zellikleri ve iistiinliikleri belirtildi. Analiz sonucu elde edilen
agacin giivenilirligi ve bu degerin yorumlanmas: iizerinde duruldu. Ozetle bu derlemede temel filogenetik bilgisinin
verilmesi amaglandi.

Anahtar kelimeler: Agaclandirma metotlari, filogenetik, takson

Phylogenetic Tree Construction Methods

Abstract: In this review; the knowledge about the phylogenetic science and its principles, basic phylogeny terminology,
type of phylogenetic tree presentations were given and also the steps that must be followed in a phylogenetic analysis
was mentioned. The main criteria for the data to be used in analysis, obtaining the reference units from databanks and
the process of data analysis were described. The main features and advantages of the computer-based methods that were
used to create phylogenetic trees were also showed. The reliability of the phylogenetic tree obtained from the results of
analysis and the interpretation of these values were described. In summary it was aimed to give the basic phylogenetic
knowledge.
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Giris

“Filogenetik”, tiim organizma gruplar1 arasindaki
evrimsel iligkiyi ata-soy iliskileri seklinde ortaya
¢ikarmay1 amaglar. Organizmalarin sahip oldugu
molekiiler mekanizmalar, tek bir ataya sahip olduk-
larin1 gostermektedir. Ortak atadan evrimlesmeleri
sayesinde tiirler, birbirleriyle iligkilendirilebilirler
[6,7]. Filogenetik sistematiginin kurucularindan
Alman biyolog Emil Hans Willi Hennig, bu ilis-
kilendirmenin; tiirler arasi morfolojik, fizyolojik,
genetik, cografik ve ekolojik farkliliklar dikkate
almarak gergeklestirilebilecegini ortaya koymustur
[12]. Saptanan filogenetik iliskinin, grafiksel olarak
gosterimi ise “filogenetik agaclar” araciligiyla olur.
Organizmalar arasi evrimsel iligkileri gdsteren bu fi-
logeniler, “evrim agac1” ya da “yasam agac1” olarak
da bilinmektedir. Yasam agac1 kavrami, tek atadan
koken almis ve dallanarak farklilagmas tiirleri tek bir
konsept halinde gostermek i¢in, ilk kez Ingiliz biyo-
log Charles Darwin tarafindan (1809-1882) evrim
teorisi kapsaminda kullanilmigtir (Sekil 1) [1].

Sekil 1. Charles Darwin’in “Tiirlerin kokeni (1859)” bo-
liim I'V’de kulland1g1 yasam agaci.

Alman biyolog Ernst Haeckel, Darwin’in go-
rislerini benimseyerek biyogenetigin temelini attig1
caligmalarinda (1834-1919) daha kapsamli ve ay-
rintili yasam agaglar1 olugturmustur (Sekil 2).
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1970’1erin sonunda ise Carl Woese ve George
Fox, prokaryot ve dkaryot ayrimini 16S rRNA ana-
lizleriyle ortaya koymus ve filogenetik agacin ii¢
pargali evrensel halini onermistir (Sekil 3) [1].

Bacteria Archaea Eucarya
Green
Filamentous Slime
Spiroghetes  bagteria Enta Ids Apimals

Ciliates
Planctomyce:! Flagellates
Bacteroide:
Cytophisga Trichomonads
Microsporidia

Thermotoga

Aquifex Diplomonads

Sekil 3. Carl Woese tarafindan ortaya konan “Yasamin
filogenetik agac1”

Filogenetik’te Kullanilan Temel Terminoloji
Takson

Canlilarin siniflandirilmasinda, alemden tiire kadar
bir hiyerarsi i¢inde diizenlenmis birimlerin (sube,
sinif, takim, familya, cins) her birine “takson” denir.
Bir gruba takson denilebilmesi i¢in, belirli bir kate-
goriye girebilecek derecede ayirt edici farkliliklara
sahip olmas1 gerekir. En iist kategorilerde yer alan
taksonlar, daha asagidaki taksonlari i¢cine alan basa-
maklar seklinde gosterilirler. Filogenetik agaglarda
dallanma noktalarinda bulunurlar (Sekil 5) [20]. Fi-
logenetik agagta ortak bir atadan kdken alan, birbi-
riyle yakin iliskili taksonlara da “kardes taksonlar”
denir (Sekil 4) [6].

D1s Grup

Filogenetik agagta diger tiim taksonlardan evrimsel
stirecte agik bir bicimde en erken ayrilan taksona

Sekil 2. a) Ernst Haeckel;
1866°da bitki, protista ve hay-
vanlari kapsayan yagam agacini,
b) 1879°da ise insan yasam aga-
cini olusturmustur [18].

denir. Diger taksonlar, dig grupla kiyaslaninca bir-
biriyle daha yakindan iligkilidir. Bu nedenle agacin
kokiine yakin bulunur (Sekil 4).

A ve B kardeg takson C, Ave Bigin dig grup
Takson A Takson B Takson C
| d oo | |
B
ortak ata

Sekil 4. Filogenetik aga¢ birimleri

Klan

Ortak bir atadan gelen takson grubuna (Tir ya da
popiilasyonlar) “klan” ya da “monofiletik” denir.
Bir monofiletik gruptaki taksonlarin paylastigi1 bir
ata, bagka herhangi bir takson tarafindan paylasila-
maz. Bu nedenle “tek kokenlilik” olarak da bilin-
mektedir (Sekil 5) [7].

Polifiletik ve Parafiletik grup

Birden fazla atadan olusan tiirlere “polifiletik grup”
ya da “cok kokenlilik” denir. Ortak atanin biitiin tii-
revlerini icermeyen bazi gruplara ise “parafiletik”
grup denir (Sekil 5) [3].

Soy

Bir filogenetik agagta ata-torun iligkisini tanimla-
yan ve monofiletik gruba giden dala denir.

Diigiim noktasi

Filogenetik agacgta komsu iki taksonun kesistigi
noktadir. Her diiglim bir taksonomik birimdir. “Hi-
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potetik taksonlar “ya da “catallanma noktas1” olarak
da adlandirilabilirler (Sekil 5).

Sekil 5. Filogenetik agag birimleri

Diktomi ve Politomi

Filogenetik agacin dallanama modeline ya da de-
senine denir. Bu model ayrik iki ana dal {izerinde
olustugunda “diktomi”; tek bir diigiim noktasindan
koken alan ikiden fazla ana dal iizerinde olustugun-
da “politomi” adin1 alir (Sekil 6) [7].

AN

A politomi

diktomi

Sekil 6. Filogenetik agag¢ birimleri

1962 yilinda Emile Zuckerkandl ve Linus Pa-
uling tarafindan ortaya konulan “Molekiiler Saat
Hipotezi” (MSH); jeolojik ge¢miste iki tiirlin veya
taksonlarin birbirinden ne zaman ayrildiklarin1 tes-
pit etmek i¢in, molekiiler degisim oranlarinin kulla-
nildig bir tekniktir. Molekiiler saat belirlemede kul-
lanilan molekiiler veriler, niikleik asitlerde niikleo-
tid dizileri veya proteinlerdeki aminoasit dizileridir
[21]. “Gen saati, genetik saat ya da evrimsel saat”
dendigi de olur [1].

Filogenetik Aga¢ Gosterim Sekilleri
Koklii ve Koksiiz Agaclar

Filogenetik agaglar, koklii ya da koksiiz formatlar-
da hazirlanabilir. Koksliz agacta, her bir taksonun
digeriyle iligkisi goriiliir ancak ortak ata tahmin
edilemedigi i¢in evrimsel yonii yoktur. Bu evrimsel
iligkiyi belirlemek i¢in kullanilan kokli agaclarda
ise taksonlar, ortak bir atadan koken alarak yerlesti-
rilir. Bundan dolay1 koklii agag, koksiiz filogenetik
agaclara oranla daha fazla bilgi saglamaktadir (Se-
kil 7) [7].

cC D
B
A €
B: :D
kok
a b

Sekil 7. a) Koksiiz, b) Kokli filogenetik agag

Dendrogram, Kladogram ve Filogram

Filogenetik agaclarda, taksonlar arasi iligkiler ta-
nimlanir. Bu goésterim, dendrogram, kladogram ve
filogram gibi farkl yollarla gerceklestirilebilir.

“Dendrogram”, yunanca aga¢ (dendro) ve ¢i-
zim (gramma) kelimelerinden koken almaktadir.
Kiimeleme ile hiyerarsik diizen halinde ele alman
verileri bir araya getiren en temel gosterimdir. Obek
agaci olarak da bilinmektedir [23].

“Kladogram”, dal uzunluklarinin 6nemli ol-
madigr filogenetik agac sekilleridir. Bu nedenle dal
uzunluklar1 farkli degildir ve evrimsel yakinlik i¢in
bir anlam1 yoktur. “Filogram”, ise dal uzunluklari-
nin 6nemli oldugu filogenetik agac¢ sekilleridir. Dal
uzunluklar ile evrimsel uzakliklarin dogru orantili
olarak ifade edildigi gosterimdir (Sekil 8) [9].

Kladogram

Filogram

Sekil 8. Kladogram ve Filogram

L5
R
R

(((B,C),A),(D,E)) (((B:1,C:2),A:2),(D:1.2,E:2.5))

B Newick Formati /

Sekil 9. Newick formati.

Kladogram ve filogram gizimleri i¢in gelistiril-
mis bir format olan “Newick Formati” ile taksonlar,
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i¢ ice parantezler seklinde yazilir. Bir monofiloge-
netik gruba ait taksonlar virgiil ile ayrilarak parantez
icinde belirtilir. Filogramlar 6lgekli agaglar oldugu
icin, uzaklik 6nemini vurgulamak i¢in de sayilardan
yararlanilir (Sekil 9) [7].

Filogenetik Analizde izlenecek Adimlar
Gen secimi ve gene ait 6zellikler

Karsilastirma yapmak icin analiz edilecek 6rneklere
ait genomik ya da proteomik veriler (DNA, RNA ya
da aminoasit dizileri) toplanir. Bu asamada referans
birimin (Orn; belirli genler) secilmesinde dikkat
edilmesi gereken noktalar vardir. Baz1 diziler di-
gerlerinden birka¢ noktayla 6ne ¢ikar ve filogenide
daha kullanigh hale gelir.

Ele aliacak dizi tiim organizmalarda yap1 ve
fonksiyonunu korumus olmalidir. Ornegin; 16S
rRNA, ribozomal kii¢iik alt birimin yapisina katilan
16S ribozomal RNA molekiiliiniin sentezinde kalip
olarak kullanilarak, tiim hiicrelerde ayn1 fonksiyon-
da bulunur. Ayn1 zamanda kompleks sekonder ya-
pisin1 da korudugundan filogenetik agaclandirmada
siklikla tercih edilir. Okaryotik hiicrelerde ise fonk-
siyonel olmayan diziler yani intronlar, ¢ok yakin
akrabalarim filogenetik analizini saptirdigi i¢in kul-
lanilmamaktadir.

Elde edilen sekans verisi, yeteri kadar var-
yasyon gostermesinin yaninda kolay siralamanin
miimkiin olabilmesi i¢in benzer diziler de -homolog
kalmtilar- icermelidir. Ornegin; 16S rRNA, diger
iki ribozomal RNA molekiilii ve pek ¢ok saperon
protein ile katlanmis kendine 6zgii bir kuaternar ya-
piya sahip oldugundan; yapisinda tiim bakterilerde
korunmus dizileri bulundururken, yakin tiirler ara-
sinda bile degisebilen ve degisken bolgeler olarak
bilinen dizileri de igerir. Bu da, hem dizileri ben-
zerliklerine gore siralamanin hem de farkliliklarina
gore tiir ye da bagka bir taksonomik birim diizeyin-
de ayirt edebilmenin miimkiin olmasin1 saglar.

Soylar arasi iliskilendirmede kriter olabilmesi
icin agaclandirmada kullanilacak dizi, horizontal
olarak aktarilmamali yani yalnizca ata bireyden
yeni nesle vertikal olarak aktarilmalidir. Organiz-
malar arasinda horizontal gen aligverisinin olmasi,
onlarin evrimsel agidan ata-soy iligkisinde gosteril-
mesini engeller [7,24].

Secilen genin karsilagtirilmasi icin kullanilan
veri tabanlar

Secilen sekans verisinin karsilagtirilmasi ve filoge-
netik agaclandirma icin kullanilacak olan “referans
diziler” cesitli veri tabanlar1 aracigiyla elde edilir.

Amerikan Ulusal Kiitiiphanesinin bir pargasi
olarak olusturulmus NCBI (National Center for Bi-
otechnology Information); yerel veritabanlari, bilgi-
sayar destekli arastirmalar, dizi analizi yapan yazi-
limlara odaklanmig bir kurulustur. Yapisina BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool), GenBank ve
Pubmed gibi uygulamalari ekleyerek daha kapsamli
hale gelmistir. INSDC’nin (International Nucleo-
tide Sequence Databases) bir parcasi olarak DNA
dizilerini toplayan GenBank; DDBJ ve EMBL ile
isbirligi igerisindedir [13].

EMBL (European Molecular Biology Labora-
tory), Avrupa Birligi iiyesi devletlerin bilimsel top-
luluklarina egitim ve hizmet vermektedir. Avrupa’y1
bir uctan diger uca kapsayan; ana laboratuvar, Avru-
pa Biyoinformatik Enstitiisii (EMBL-EBI), yapisal
biyoloji arastirmalart lizerine ve fare biyolojisi tize-
rine ¢alisan 5 enstitiiden olusturmaktadir [14].

DDBJ (DNA Data Bank of Japan), niikleotid
dizi verilerini toplayarak; yasam bilimleri arastirma
aktivitelerine, siiper bilgisayar sistemleri ve serbest-
¢e kullanilabilir verileri ile destek saglamaktadir
[15].

PDB (Protein Data Bank), niikleik asitler ve
proteinleri kapsayan biyolojik molekiillerin ii¢ bo-

yutlu yapilarmi arastirmakta ve bunlar1 toplamak-
tadir [13].

Genlerin analizi

Hizalama: Ele alinan dizileri karsilastirmak i¢in ilk
olarak hizalama yapilir. Dizilerin hizalanmasi, fi-
logenetik analiz siirecindeki en kritik adimdir. Ciin-
kii evrimsel siiregte dizinin uygun pozisyonlarmi
saptamak, yalnizca dogru hizalama ile dogru filoge-
netik ¢ikarim elde edildigi i¢in olduk¢a 6nemlidir.
Yanlis hizalama, final agacinda sistematik hatalara
ya da tamamen yanlis bir agaca neden olmaktadir.
Bu nedenle diziler dogru bir sekilde hizalanmalidir.
Genel olarak dogru bir hizalama, benzer kalintila-
rin eslesmesini ve benzer fizikokimyasal 6zelliklere
uymasini saglamalidir. Sekonder yapisal elementler
bilinir ya da tahmin edilirse, bunlar hizalamaya reh-
berlik edebilir.
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Manuel diizenleme, hizalama kalitesinin yiik-
seltilmesinde Onemlidir. Belirsiz hizalanmis bdl-
gelerin, filogenetik analizin 6ncesinde kaldirilmasi
gerekir. Hizalamanin hangi bdliimiinde bunlarin
kaldirilacagini, arastirmacinin taktigi belirler. Bu
nedenle oldukga siibjektif bir siiregtir.

Bunlara ek olarak, hizalama hatalarimin dii-
zeltilmesini ve iliskisiz ya da yiiksek derecede ba-
gimsiz dizilerin ortadan kaldirilmasini saglayarak
hizalama kalitesinin iyilestirilmesinde 6nemli olan
otomatik yaklagimlar vardir. Cesitli programlar ile
dogru hizalanmis diziler, filogenetik analize hazir
hale gelir [7].

Coklu Yer Degistirmeler: iki dizi aras1 fark-
liligin basit bir 6lglimii, hizalamadaki yer degistir-
melerin sayilmasiyla belirlenir. Tki dizi arasindaki
gbzlenen uzakligi, bu yer degistirme orani belirler.
Ancak gozlenen bu sayi, gercek evrimsel olayla-
r1 yansitmayip rastgele bir mutasyon ile olugsmus
olabilir. Coklu yer degistirmeler ve bireysel pozis-
yonlarda degisimler diziler arasi evrimsel uzakligin
saptanmasini zorlastirir. Bu etki “homoplazi” olarak
bilinir ve yanlis homoplazi, yanlis filogenetik agag
olusturmaya neden olur. Dogru homoplazi, yani di-
ziler arasi uzakligi evrimsel olarak dogru sekilde
bulmak i¢in ¢esitli istatiksel modellere ihtiya¢ du-
yulur.

Yer Degistirme Modellerinin Secimi: Dogru
homoplazi i¢in, yer degistirme modelleri veya ev-
rimsel modeller olarak da bilinen istatiksel model-
ler kullanilir. DNA filogenileri olusturmak igin, cok
sayida yer degistirme modeli vardir. Bu modellerde,
her bir niikleotid i¢in uygulanan ¢oklu yer degistir-
meler yani mutasyonlar farklidir. Birbirinden ¢ok
uzaklagmis dizilerde, ¢ok sayida ¢oklu yer degistir-
me tespit edilir. Yer degistirme modelleri ile bu po-
zisyonlar dogru olarak saptanir. Bu, evrimsel uzak-
ligin istatiksel metodun dogruluguna bagli oldugu
anlamina gelir. Bu nedenle, yalnizca uygun diziler
filogenetik agaglandirmada kullanilabilir [7].

Jukes-Cantor Modeli (JC Modeli): 1969 y1-
linda olusturulan ve tek parametreli model olarak
adlandirilan bu yer degistirme modelinde; DNA
dizilerinin, esit olasilikla birbirine doniistiigii var-
sayilir. Bu nedenle esit olasilikla niikleotidlerin yer-
lestirilmesine dayanir. En basit niikleotid yer degis-
tirme modelidir. Evrimsel uzakliklar1 kullanan bir
formiille ¢alisir.

Kimura Modeli (K2P Modeli): 1980 yilinda
olusturulan ve iki parametreli model olarak adlandi-
rilan bu yer degistirme modelinde; DNA dizilerinin,
transisyonlar ve transversiyonlar i¢in farkl olasilik-
larda birbirine doniistiigiinii yani yer degistirdigini
varsayar. Bu nedenle daha karmasik ama daha ger-
¢ekei bir modeldir. Bu modele gore, transisyonlar
transversiyonlardan daha sik meydana gelir ve bu
da evrimsel uzakliklarin saptanmasinda énemli bir
kriterdir. Model, daha kapsamli bir formiile dayan-
maktadir [7,16].

Filogenetik Agaclandirma Metotlar:

Filogenetik agaglandirma metotlari, dayandiklar
esaslara gore “uzaklik tabanli” ve “karakter tabanli”
olmak tizere ikiye ayrilirlar. Uzaklik tabanli metot-
lar, taksonlarin aralarindaki uzakliklara gore kiime-
lendirilerek yerlestirilmesi ya da olusturulan birden
fazla agactan optimal olanin secilmesine gore kendi
icerisinde ikiye ayrilirken; karakter tabanli metotlar
tek baslik altinda toplanabilen metotlardir (Sekil 10).

FILOGENETIK AGACLANDIRMA METOTLARI

I

UZAKLIK TABANLI KARAKTER TABANLI
METOTLAR METOTLAR

Optimalitetabanlt
metotlar

—Eaksimum Parsimoni

Kumeleme tabanli
metotlar

Fitch-Margoliash Maksimum
RGN e argene _q Likelihood
Minimum
NI Evolution Bayesian Analizi

Sekil 10. Filogenetik agaclandirma metotlar:

Uzakhik Tabanh Metotlar

Tim taksonlarin, aralarindaki uzakliklar dikkate
alinarak yerlestirildigi filogenetik agaclardir. Ge-
netik uzaklik yontemi, filogenetik agaci olusturmak
icin dizi grubunda her bir ¢ift arasinda degisiklikle-
rin sayisini temel alir. Birbirlerine genetik uzakligi
en az olan tiirler birlestirilerek bir agac olusturulur.
Uzaklik metotlar1 ile hizalanan diziler arasindaki
farkliliklarin miktarina gore aga¢ olusturulur [10].
Uzaklik metotlari, diger yontemlerden daha kolay
ve hizhidir [3].

Kiimeleme tabanhh metotlar (Unweighted
Pair Group Method Using Arithmetic Average
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(UPGMA)): “Aritmetik Ortalama ile Agirliksiz Cift
Grup Metodu” olarak ¢evrilir. Kiimelemenin en ba-
sit ve en hizli metodudur. Koklii agaglar olusturan
ultrametrik (kokten tiim uglara esit uzunlukta dallari
olan) bir agaclandirma bir metottur. Verileri uzak-
lik bakimindan algoritmik olarak diizenleyerek tak-
sonlar1 kiimeleyen bu metot, bu uzaklig: elde eder-
ken bir formiil kullanir [7]. En yakin iki taksonun
gruplandirilmasindan baglar. Artan uzaklik dikkate
almarak, tiim taksonlar1 gruplamaya dayanir. Kade-
meli olarak uzaklik arttik¢a taksonlar yeni gruplara
girmeye ve birbirinden farklilasmaya baslar [2]. Ne-
ighbor Joining (NJ) “Komsu Birlestirme Metodu”
olarak cevrilen bu metot, 1987’de Saitou ve Nei ta-
rafindan Onerilmistir [11]. Verileri, genetik uzaklik
bakimindan kiimeleyerek analiz eden bu kiimelen-
dirme metodu, evrimsel saate dayandirilmadigi i¢in
kokstiz agaclar olusturulur. Koksiiz filogenetik agag
olusturan en basit metottur [7].

Sonug olarak algoritmik uzaklik metotlari; op-
timal agac1 bulamaz ¢linkii alternatif agaclar olus-
turmaz tek tip agag¢ olusturur, olusturulan agacta her
hangi bir dal degistirilemez, hizli ve kolay oldugu
icin baslangi¢ analizleri i¢in kullanighidir. UPGMA
kokli ve dal uzunluklar esit agaclar olusturan en
hizli ve basit yontemken, bu metodun koksiiz ve dal
uzunluklar farkli agaglar olusturan formati ise Nei-
ghbor Joining metodudur [22].

Tablo 1. Kiimeleme tabanli metotlarin karsilagtiriimasi

UPGMA NJ
Esas Uzaklik, kiimeleme Uzaklik, kiimeleme
Agag sayist Tek Tek
Format1 Kokli, kladogram Koksiiz, filogram
Neden Baslangi¢ analizi Baslangi¢ analizi
bu metot? yapilacaksa koklii basit bir yapilacaksa koksiiz basit bir

agac elde etmek istenirse  agag elde etmek istenirse

Optimalite tabanl metotlar: Ozellikle genis
veri setleri kullanilarak filogenetik agaglandirma
yapilacaginda tercih edilen metotlardir. Bu nedenle
kapsamli ve daha yavag bir hesaplama ile ayrintili
aragtirma gerektirir. Fitch-Margoliash ve Minimum
Evolution olmak tizere iki temel metottan olusur.

Fitch-Margoliash: Orijinal veri kiimesi i¢inde
uzakliklar1 ve agacin tiim dal uzakliklarinda mini-
mum sapmaya dayanarak muhtemel agaglardan en
iyisini secer. Iki taksonun rastgele bir diigiim nok-
tasinda kiimelendirilmesiyle baglar ve uzakliklar

tanimlamak icin esitlikler olusturur. Kiimelenen iki
takson, yeni bir matriks olusturmaya yardim eder.
Bu islem, aga¢ tamamlanincaya kadar devam eder.
Tiim agag topolojilerini arastirir ve gergek uzaklik-
lardan en kii¢iik sapmayla dal uzunluklarini hesap-
lar.

Minimum Evolution: Minimum Evrim yon-
temi, benzer bir prosediir ile aga¢ olusturur ama
muhtemel agaclar arasindan en uygun olani seger-
ken farkli bir optimalite kriteri kullanir. Farki, dal
uzunlugunu bulurken kullandig1 cebirsel esitlige
dayanir [19].

Sonug olarak Fitch-Margoliash ve Minimum
evolution metodu, farkli aritmetiklerle uzakliga da-
yali birden fazla aga¢ olusturan optimalite metotla-
ridir.

Tablo 2. Optimalite tabanli metotlarin karsilastirilmast,

Fitch-Margoliash Minimum evolution

Esas Uzaklik, optimalite Uzaklik, optimalite

Agac sayist  Cok Cok

Formati ilaveli ilaveli

Neden Daha genis veri setlerinde, Daha genis veri setlerinde,
bu metot?  daha yavas bir hesaplama daha yavas bir hesaplama
Farklar1 Cebirsel esitlik

Karakter Dayalh Metotlar

Karakter dayali metotlar, daha karmasik oldugu
i¢cin daha fazla emek ve zaman isteyen metotlardir.
Bunlar Maksimum parsimoni (MP), Maksimum li-
kelihood (ML) ve Bayesian analizidir.

Maksimum Parsimoni: Bir gézlemin en az
karmagik olarak agiklanmasi “parsimoni” seklinde
tanimlanir. Bu nedenle bu agaglandirma yontemi de
incelenen diziler ile uyumlu bir agag elde etmek i¢in
gerekli en az mutasyonlarin saptanmasini esas alir.
Bagka bir deyisle “tutumluluk” olarak tanimlana-
bilme yani, biyolojik degisim siireci boyunca kar-
masiklik yerine basit bir agiklama yaparak verilerin
yorumlanmasidir. MP yontemi uygulanirken, dizi
pozisyonlarimin farkli puanlamalari tercih edilebilir.
Ornegin; korunmus bolgede gerceklesen bazi mu-
tasyonlar, degisken bolgedeki mutasyonlardan daha
cok vurgulanmak istenebilir. Ya da transversiyonlar
transisyonlardan daha onemli olarak vurgulana-
bilir. MP ile agaclarin olusturulmasinda ‘kesin’ ve
‘tahmini’ yaklagimlar s6z konusu olmaktadir. Cok
zaman alicidir ve ¢ok sayida drnek ele alindiginda
kullanima uygun degildir [3].
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Maksimum Likelihood: Joseph Felsenstein
tarafindan 1981 yilinda MP’ye alternatif olarak or-
taya konulmus bir yontemdir [4]. Birgok olas1 agag
icerisinden en iyi agaci se¢cmede istatiksel testler
kullanma olanag1 ortaya konmustur. Bu nedenle,
maksimum likelihood metodu, her agac topolojisini
degerlendirir veya gdzlenen verinin olusturulmasi
olasiligini hesaplar. Eger aga¢ dogruysa her dalin
olusturulma olasiliklar1 toplami, goézlenen veri-
nin olusturmasi olasiligini temsil eder. Bu olasilik,
agaclarin olasilig1 olarak kabul edilir. [3].

Bayesian Analizi: Ingiliz istatistik¢ci Thomas
Bayes (1702-1761) tarafindan olusturuldugu i¢in

“Bayes Teoremi” olarak da bilinmektedir. Olasilik
kurami icinde incelenir ve biitiin istatistik¢iler icin
kabul edilir bir iliskiyi aciklar. Bu teorem bir ras-
sal (rastgele) degisken i¢in olasilik dagilimi i¢inde
kosullu olasiliklar ile arasindaki iligkiyi gosterir.
Olasilik teorisi i¢inde incelenen bir olay olarak B
olayma, kosullu bir A olay1 (yani B olay1 bilindigi
durumdaki A olay1) i¢in olasilik degeri; A olayina
kosullu olarak B olay1 (yani A olay1 bilindigi du-
rumdaki B olay1) i¢in olasilik degerinden farklidir.
Ayrica Bayes teoremi, olasilik degeri hakkindaki
subjektif inanislarin giincellestirilip degistirilmesini
saglayan temel bir gerectir [17].

Tablo 3. Karakter tabanli

Maksimum Parsimoni

Minimum Evolution Bayesian Analizi

metotlarin karsilastirilmasi

Esasi Karakter
Agag say1s1 Cok
Formati Tlaveli

Neden bu metot?

Puanlama ile vurgulanmak
istenen nokta 6ne ¢ikarilir

Karakter Karakter
Cok Cok
Tlaveli Tlaveli

Agagtaki her dalin
olasilig1 goriiliir.

Daha genis veri setlerinde
objektivite maksimum

Filogenetik Aga¢ Dogruluk Ol¢iimii
Filogenetik aga¢ olusturduktan sonraki adim, ista-
tiksel olarak filogeninin giivenilirligini degerlen-
dirmektir. Bu amaca hizmet eden ¢esitli analizler
mevcuttur. En ¢ok kullanilan “Bootstrapping”,
bilgisayar tabanl tekniklerin dogruluklarini yansi-
tan istatiksel bir deger bulmaya yarayan bir analiz
olarak tanimlanir. Bootstrap, elde edilen agaclarin
dallar1 tizerinden parsimoni kriterini kullanarak is-
tatistiksel yonden en giivenilir olan dallar1 belirle-
mede kullanilir [5]. Bootstrap degeri %0 ile %100
arasinda degisir. Kress ve arkadaslarinin karakteri-
ze ettigi bootstrap destek degerlerine gore, %85’den
biiyiikse ¢ok giiclii, %70-85 arast gii¢lii, %50-70
aras1 zayif ve %50’den kiiciikse ¢ok zayif seklin-
de tanimlanmistir. Bootstrap desteginin %70 ya da
daha biiyiik olusu genellikle dogru filogeninin ta-
nimlanmasi ile iligkilendirilir. Eger belli bir dal i¢in
bootstrap destegi % 50’nin altinda ise, dali olustu-
rulan taksonlarin birbiriyle dogru olarak iliskilendi-
rilemedigi diigtiniliir [8].
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