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A filogenetika az evoliciés leszarmazasi kapcsolatok vizsgalataval
foglalkozik. Célja az evolicids torténet feltarasa (indirekt becslé-
se), ilyen médon a biolégia szemléletmddjanak alapvetd eleme. A
leszarmazasi kapcsolatokat a filogenetikai faval (torzsfaval) szemlél-
tetjik. Azonban alkalmazhatésaganak feltételei vannak, a faknak
kiilonbozo tipusai léteznek, a leszarmazason tul tovabbi informaciét
is hordozhatnak. Célunk elsésorban ez utébbiak elméleti hatterének
bemutatasa.

Az el6adason a filogenetika fa evollciébioldgiai alkalmazasara és
alkalmazhatésaga korlataira mutatunk be példak.
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Filogenetika

@ Divergens evollcié — leszadrmazas szemléltetése filogenetikai fakkal
@ Taxonok evolicioja — torténet becslése tulajdonsagok alapjan

o filogenetikai rekonstrukcié — kilonb6zé mddszerek

e kladisztika

e Osi allapotok ismerete nem feltétel, nem része a rekonstrukciénak
o Karakterek evoltciéja — alkalmazott filogenetika

e ha a filogenetikai fa ,ismert”

o kovetkeztetés az Osi karakter allapotokra

o karakter allapotok valtozasanak szemléltetése
@ De a fa alkalmazhatésagara, rekonstrukcidra feltételek

e az evolicié mindig ,fa jellegli”?
e a torténet megismerhetd?

Filogenetika és evoliicié

A modern taxonok kialakuldsa multbeli médosulds és divergencia
|épések sorozatdnak eredménye. A folyamatra indirekt médon tu-
dunk kévetkeztetni, torténeti rekonstrukciot végziink a taxonokra
jellemz6 tulajdonsagai alapjan. Az eredményt filogenetikai fak-
kal szemléltetjiik, feltételezve hogy az evoliicié folyamata divergens
jellegli. A rekonstrukcidhoz kiilonb6zo, eltéro logikan és részben
feltételeken alapulé médszerek allnak rendelkezésre. A kladisztikai
elemzésben példaul feltételezett sziinapomorfidk alapjan allitottuk
el6 a kozos 6sokkel definidlt monofiletikus csoportok hierarchikus
rendszerét, a valodi torténet becslésének tekintve. A gyakorlatban a
rekonstrukcié példaul maximalis parsziménia mddszerrel torténhet,
minimalizalva az adathalmazban a homoplazidk szamat.

Adataink az osztalyozandd taxonok és tulajdonsagaik (karakter al-
lapotok). Minden elemzésbe bevont taxon a kapott fa egy-egy le-
velét képezi, a rekonstrukcié soran (4ltaldban) nem tudunk tulajdon-
sagokat rendelni a fa csomépontjaihoz — a kdzés 6sok tulajdonsagai
nem részei az elemzésnek.

A kapott filogenetikai fa szamos tovabbi elemzés alapjaul szolgalhat,
mint példaul karakterek torténetének rekonstrukciéjdhoz (karakter
evolucid), vagyis a koztes, kdzds 6sokhoz rendelt karakter allapotok
becsléséhez.

Filogenetika és evolicié
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Filogenetika

@ Rekonstrukcié hasonlésag (— tavolsag) alapjan

e 0roklodo tulajdonsagok — leszarmazasra utalé markerek

e logika: fokozatos divergencia esetén a hasonlésag mértéke csokken

e a karakter evolicié sebességében kiilonbségek — megfeleld mértéki
valtozatossag egy adott idoléptékre

e minél tobb fliggetlen karakter, annal jobb becslés

e Morfoldgiai és molekularis karakterek

e morfoldgia: komplex expresszié (— hatasa a véltozatossagra,
kornyezeti hatas), atmeneti formak

e DNS szekvencia pozicié: azonos allapottér, egyértelmii allapotok, sok

karakter, modellezhetd allapot dtmenetek (pl. neutrélis elmélet)

e molekuldris vagy morfolégia — ma mindketté egyforman fontos

o a leszarmazas ,fiiggetlen becslése” (evoliicids tényezdk szerepe, mas
jellegli problémak, stb.)

@ Ma elsésorban molekularis filogenetika DNS szekvencidk alapjan —

egyértelmii elonyei: standard eljarasok, nagyobb id6lépték

Filogenetika és evoliicié

Az élolények kiilonb6zo tulajdonsagait felhasznalhatjuk arra, hogy
az élélények leszadrmazasi kapcsolataira kovetkeztethessiink hason-
|6sdgaik (pontosabban a hasonlésigok alapjan szamolt tavolsaguk)
alapjan. A kérdés tehat nem a tulajdonsagokra, hanem az azok-
kal rendelkezo élolényekre vonatkozik — ezek a tulajdonsagok a le-
szarmazasra utalé markerek. Markerek egyebek mellett lehetnek
morfolégiai és molekuléris jellemz6k egyarant. Fontos szempont a
valtozatossdga és annak evollicids értelmezhetsége (a mddosulas
mechanizmusa).

Kovetkez6 fontos kérdés lehet az alkalmazhatésag (univerzalitas)
szintje. Lassan evolvalédé, konzervativ tulajdonsag alapjan nagyobb
idoléptékre kovetkeztethetiink, kis idoléptékben nem hasznalhaté
(hiszen véltozatlan). Ez utdbbiakra gyorsabban valtozé karakterek
lehetnek alkalmasak.

Erdemes elkiiloniteni a karakterek két nagy csoportjat, mindkettét
hasznaljak a gyakorlatban, mindketto egyforman hasznos lehet. A
klasszikus kladisztikai elemzések morfoldgiai jellemzékon alapultak.
A modern filogenetika elsésorban a DNS szekvenciakat részesiti
elonyben. Nagy léptékii evollcids vizsgalatokban kizardlag az utob-
bit tudjuk hasznalni, valtozasa modellezhetd.

o Karakter és karakter allapot — szem és szine (tulajdonsag)
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Filogenetika és evolicié — példa

Evollcids leszarmazas divergens evoliciéval — pl. gének.
Az ember globin géncsaladjanak kladogramja.
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Filogenetika és evoliicié

A |, leszdrmazas egy kozds 6sbol” koncepcié nem csak taxonokra al-
kalmazhaté. Példaul az egy géncsaladot alkot6 gének, igy a globin
gének is egy Osi génbol szarmaznak. A géncsaldd kialakuldsa gén-
duplikaciék, majd az egyes gének fokozatos mddosulasat eredmé-
nyezd egyéb evoliicids események (mutacid, természetes szelekcid,
stb.) sorozatara vezethetd vissza.

A gének leszdrmazasi kapcsolatait is szemléltethetjiik filogenetikai
faval, ahol a fa levelei a gének, a rekonstrukcié alapjaul szolgalé
tulajdonsagok a génszekvencidk, a DNS szekvencia poziciéi. A fen-
ti kladogram az ember globin génjeinek feltételezett leszarmazasi
viszonyait abrazolja. A fa eldgazésai a kozOs 6soket (6si géneket)
szemléltetik, a szdmok a szétvalas (duplikécid) becsiilt idejére utal-
nak. A csalad 0Osi génjeinek duplikaciéi fokozatosan kovetkeztek be
a gerincesek evollcidja soran egy génbdl kiindulva. Példaul az a—
és B—hemoglobin alegység génjei az 6si allkapcsosokban (Gnathos-
tomata) valhattak szét egymastdl egy génduplikiciés eseménnyel,
joval az Osi hemoglobin és mioglobin gén szétvalasa utan. A ké-
sObbiekben szadmos tovabbi génduplikaciés esemény tortént, az igy
meg jelent gének egy része az ember genomjaban ugyan azonositha-
td6, de mar nem funkcionalé pszeudogén.
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Greya
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Példa a filogenetikai fak értelmezésére. A neotropikus elterjedésii
jukkak (Yucca, palmaliliom) beporzasat a jukkamoly (Tegeticula
és Parategeticula) ndstények végzik. A beporzast kovetden a juk-
ka virdgaba rakjak , petéiket”, larvaik a fejlodé magkezdeményekkel
taplalkoznak. A szdmtalan magkezdeménynek csak egy részét fo-
gyasztjak el. A jukkamolyok kiilonb6zé morfoldgiai adaptacidkkal
rendelkeznek a beporzashoz, latvanyos példai az extrém adaptaciot
eredményezé mutualisztikus koélcsonhatasnak.

Kozeli rokonaik (pl. Greya) magpredatorok, igaz alkalmanként a be-
porzashoz is hozzajarulnak. A leszdrmazasi kapcsolatok arra utal-
nak, hogy a szoros mutualizmus a jukkamolyok Osében jelenhetett
meg és parazita jellegli kapcsolatbél szarmazik. A modern fajok egy
monofiletikus csoportot alkotnak, a mutualisztikus kapcsolat egyedi
eredetli a kérdéses csoportban.

A mutualizmus evoliciés idoléptékben nem biztos hogy stabil, a
Tegeticula jukkamolyoknal két leszdrmazasi sorban (vagyis egymas-
tél flggetlendl) is megjelentek ,,csalék”, ezek nagyszami larvéja az
Osszes magkezdeményt elfogyasztja.

Filogenetika és evolicié — példa

Jukkamolyok filogenetikaja és evollcidjuk alapvetd lépései.
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Filogenetika és evolicié — példa

A Darwin-pinty fajok leszdrmazasi kapcsolatai (Galapagos-szigetek),
él6helyiik (zardjelben) és életmddjuk (szinek).

Certhidea sp. (2 faj)

- Platyspiza crassirostris

Geospiza difficilis (Fernandina, Santiago, Pinta)

Camarhynchus sp. (5 faj)
Geospiza difficilis (Darwin, Wolf)

Geospiza fuliginosa

Geospiza fortis
Geospiza difficilis (Genovesa)

B rovarevé fuzikepintyek Geospiza scandens
I névényevd fapinty —E

mindenevé kokuszpinty Geospiza conirostris (Genovesa)
B rovarevd hegyescsord foldipinty ; . .
Il novény- és rovarevd foldipintyek, kaktuszpintyek Geospiza magnirostris
Il n6vény- és rovarevo fapintyek

Geospiza conirostris (Espahola)

Filogenetika és evoliicié

A Darwin-pintyek (Thraupidae, tangarafélék) az adaptiv radiacié
klasszikus példai. 15 faja morfolégiailag nagyon hasonlé, elsésorban
a csoriik alakjaban és testméretiikben kiilonbéznek egymastél. Egy
faj a Kbkusz-szigeten, a tobbi a Galapagos-szigeteken él. Felteheto-
en csoriilk mérete és alakja adaptacié az egyes taplalék tipusokhoz.
Emellett hatdssal van a himek énekére is, ami a parvalasztas alap-
ja. A csOr méret és alak valtozatossdga folytonosnak tekinthetd két
extrém forma kozott, a valtozatossag molekuldris hattere is részben
ismert.

Egyes fajok, példaul hegyescsérii foldipinty (Geospiza difficilis) kii-
|16nb6z06 szigeteken él6 populacidi onallé egységként jelennek meg a
filogenetika fan, nem monofiletikusak. Ellenben monofiletikus cso-
portot alkotnak a kiilénb6z6 szigeteken él6 fapinty fajok (az 5 Ca-
marhynchus faj, az dbran egy csoportként jelolve), feltehetéen az
utébbiak egy kozos 6sbdl szarmaznak.

A Darwin-pintyek tradiciondlis rendszerezése nem tiikrozi a rokonsa-
gi viszonyokat, a leszarmazasi kapcsolatokat — a modern fejlodés-
torténeti (filogenetikai) rendszerek kizarélag monofiletikus egy-
ségeket fogadnak el.
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Filogenetika és evolicié

Adott kladogram (A) — de tobb lehetséges valddi torténet (B).
A, B és C modern fajok, a korok fajképzddésre utalnak.

A B

A B C A C B C C
¢B B¢

A A
4 4

Filogenetika és evoliicié

A jukkamolyok és Darwin-pintyek filogenetikai faja ma él6 fajok
tulajdonsagainak hasonlésaga alapjan késziilt, jelenlegi ismereteink
szerint a valddi leszarmazasi kapcsolatok (a ténylegesen megtortént
divergencia események) legjobb becslései. Amennyiben rendelkezés-
re allnanak fosszilidk, azokat is hasonlé médon tudnank a torténeti
rekonstrukcié soran figyelembe venni, vagyis végeredményben ezek
is a filogenetikai fa levelei lennének. Ezért a leszarmazasi kapcso-
latokat szemlélteté kladogram tobb kiilonb6zo torténetnek felelhet
meg.

A bal oldali (A) kladogram tébb kiilonb6zé médon is értelmezhetd.
A (B) éabra erre néhany példa, balrél jobbra:

e C faj B-bdl szdrmazik (de B is fennmaradt);
o B és C kozods Ose A-bdl szarmazik;

e ( Ose B és B 0se A — szélsoséges esetben a kladogram egy
linearis leszarmazasi sort is abrazolhat.

Az additiv filogenetikai fan az Ost és modern leszarmazottat 6sszeko-
té 4g hossza alapjan is csak azok hasonlésdgara kovetkeztethetiink.
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A B C D A B C D

Autapomorfia és identifikacid

Filogenetika és evoliicié

A Darwin-pintyek szdmos tekintetben nagyon hasonléak, ennek
egyik lehetséges oka az, hogy a Galdpagos-szigetek kolonizalasat
koveto divergencidjuk viszonylag recens esemény. Az ehhez hasonlé
radiaciékra sok példat ismeriink. A korai radiacidk (pl. a Darwin-
pintyeket is magaba foglalé énekesmadaraké, Passeriformes) rekonst-
rukciéja soran azonban Gjabb problémaval szembesiiliink: kevés a
leszarmazasi kapcsolatokra is informativ karakter, a kezdeti gyors
evolicié nyomai mar régen eltlinhettek. Jelentdsek a kiilonbségek
a modern taxonok kozétt, a hosszi id6 alatt szdmos eltérés hal-
mozddott fel kozottiik, de nincsenek kdzods szarmaztatott jellemzok
(szinapomorfidk). Ezt a filogenetikai fan politomiaként jelenitiink
meg.

Az dbran a (B, C,D) csoport monofiletikus, két szarmaztatott karak-
ter allapot erre utal. Ez A-val ellentétben mindhdromban azonosit-
haté. B, C és D elkiiloniilésére tovabbi karakterek utalnak, azonban
nincs olyan karakter ami a testvércsoport viszonyokra utalna: B-nek
C-vel, B-nek D-vel vagy C-nek D-vel van fiatalabb kozos Gse, vagyis
melyik kettd kozelebbi rokona egymasnak.

Az egy leszarmazasi sort azonosité apomorfia (autapomorfia) ugyan
a rokonsagra nem informativ, de lehet6vé teszi a leszarmazasi sor
egyértelmii azonositasat.

Filogenetika és evolicié

Radiacié: gyors divergencia, kdzos szarmaztatott tulajdonsagok hidnya
(politémia)
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Leszarmazasi sorok rendezddése

1d6

1. populacio

izolacio

2. populacio

Hibridizacio

A

A

B

C

Génfak és fajok leszarmazasi kapcsolatai
B

B

Faj: A
Gén:

A

B

C

A

C

A

2a

1b

Faj: A B C A B C A

Az evollcié folyamat azonban nem sziikségszeriien dichotém jelle-
gl. Hibridizacid esetén a kilonb6zo karakterek eltérd leszarmazasi
kapcsolatokra utalhatnak annak fliggvényében, hogy a hibrid tulaj-
donsaga melyik 6sétol szarmazik. Az abran a B fajnak egyes apomorf
jellemz&k alapjan inkabb a C (A abra), masok alapjan inkdbb az A
(B abra) a testvérfaja. A taxonok evoldcids torténetét a megszokott
médon nem tudjuk filogenetikai faval szemléltetni (C &bra).

A baloldali dbra két populacié fokozatos elkiiloniilését szemlélteti
izolacidjuk megjelenésével. Az izolacid kezdetén (t; idépont) nagy
valészintiséggel mindkét populdcidéban megtaladlhatbéak az Osi leszar-
mazasi sor elemei, ha a kozos 0s polimorf, beleértve a D 0Osi haplo-
tipus masolatait is. Azonban idovel minden valtozatot egy popula-
cidbeli 6sre vezethetiink vissza, vagyis az Osi polimorfizmusnak mar
nincs nyoma a populaciéban. A t3 idéponttdl mar mindkét populacié
monofiletikus (G és F kozos 6sok). A folyamatot a leszarmazasi
sorok rendezodésének nevezziik.

Ha a kozds 6s polimorf (jobb alsé 4bra), a leszdrmazasi sorok Gse
eltéré valtozat is lehet. Ez, a teljes rendez6dés hidnya, a DNS szek-
vencidkra gyakori. Ez esetben az igy kapott génfak nem biztos,

hogy a valddi taxon leszarmazasi kapcsolatokat tiikrozik (B és C
abra).
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@ Rendszerezés — cél: torzsfejlodési mintdzat megismerése
o Karakter evollcié — kovetkeztetés a kozos dsok tulajdonsagaira
e molekularis és morfolégiai jellemzok, pl. Tetrapoda végtag

o kolcsonhatasok (— kozosségek szervezddése), pl. jarvanyok eredete és

terjedése
e torténeti biogeografia, elterjedési mintazatok értelmezése
e kulturalis evollcidé — pl. nyelvek eredete, elterjedése

@ Pl. bioldgiai védekezés természetes ellenségekkel
e karantén, tesztek — hatasuk a nativ fajokra?
e pl. a kozel rokon gazdanévény fajokon is tulélhet
e parlagfii

Filogenetika és evollicié — karakter evoliicid

Filogenetikai rekonstrukcié célja lehet egy specidlis osztalyozas kivi-
telezése, ahol az osztalyozas az evollciés leszarmazas alapjan torté-
nik. Példaul fajok osztalyozasa soran felépitiink egy evolicién ala-
puld filogenetikai (fejlédéstorténeti) rendszert.

A kapott filogenetikai fa szamos kiilonb6z6 céllal alkalmazhaté, az
evollcidbiolégiaban egyik alapvetd célja a karakter evolicio re-
konstrudldsa — a karakter mikor és milyen médosuldsokon, karakter
allapot valtozdson ment keresztil. Ez a logika barmely, a fa leve-
leihez rendelhetd tulajdonsagra alkalmazhatd, beleértve példaul az
elterjedési teriiletet (mint a taxon tulajdonsigat). Ez utébbi az alap-
ja a torténeti biogeografiai rekonstrukcidonak. De ezt alkalmaztuk a
jukka és pollindtorai mutualizmusa eredetének értelmezésénél is.
Invaziv fajok elleni biolégia védekezés egyik mddja természetes
ellenségeik betelepitése. Azonban ez utébbiak az invazivval rokon
Oshonos fajokra is hatassal lehetnek, igy a betelepités alapos elOvizs-
galatokat igényel (egyéb tekintetben is). A rokonsdg megéllapitasa
a leszarmazasi kapcsolatok ismeretében torténik. Példaul a parlag-
fir (Ambrosia fajok) a Heliantheae nemzetségcsoportba tartozik, a
napraforgéhoz hasonléan. A parlagfii az Ophraella communa levél-
bogar faj elsddleges tapnovénye, igy egy potencialis jelolt a bioldgiai
védekezésre. Azonban veszélyt jelenthet pl. a napraforgéra is.
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Karakter evollcid
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Karakter evollcid

Malaria eredete emberben.

—)

@ Plasmodium filogenetika -

e tulajdonsag: gazda (C.: csimpénz, G.

gorilla, H: ember)

@ eredmény: egy gorilla specifikus

leszarmazasi sorbdl

Osi karakter allapot rekonstrukcidja a parszimoénia elv alapjan.

(A) (B)
A B C D A B C D

Filogenetika és evoliici6 — karakter evoliicié

Az emberben malariat okozé Plasmodium falciparum egyik gorilla
specifikus leszarmazasi sorbdl (G1) szarmazik, melyre a leszarmazasi
kapcsolatok alapjan kovetkeztethetiink — testvércsoportja alapjan.
A parszimoénia elve alapjan legjobb becslésnek a legkevesebb val-
tozast feltételezd hipotézist fogadjuk el. A kordk az abrazolt fan a
karakter allapotokat szemléltetik, kérdésiink a karakter evoldcidjara,
vagyis a valtozasok sorozatara vonatkozik, beleértve a kézos Osok
tulajdonsagait is. Altalaban csak a recens fajok dsszehasonlitasaval,
kozvetve tudunk a karakter evoliciéra is kovetkeztetni. Az abran
A-D kiilonb6z6 recens fajok, ezek karakter allapotat és leszarmazasi
kapcsolataikat ,,ismerjiik”. Kiilonb6z6 hipotéziseket fogalmazhatunk
meg a tulajdonsag evolicidjara. Példaul az dbra két kilonbozo le-
hetséges torténetet szemléltet a szdmos lehetéség kozil. (A) Ha az
0j tulajdonsag C és D kozos Osében jelent meg, a tapasztalt minta-
zat két valtozassal értelmezheté (C leszdrmazasi sordban karakter
reverzio tortént). (B) Mivel a mintdzat egy valtozassal is értelmez-
hetd, ezt tartjuk valdszinlibbnek a parsziménia elve alapjan.

Az Gsi allapotok becslésére, igy a karakter evollcié rekonstrukcidjara
is kiilonb6z6 mdédszerek allnak rendelkezésre.
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2. Evolicié

Filogenetika

Ellenorzo kérdések

o
2]
o

o

© 00

Mit értiink filogenetikai marker alatt?
Miért nem j6 filogenetikai marker a testtomeg?

Milyen el6nyei vannak a DNS szekvencia markereknek a morfolégiai
jellemzékhoz képest?

Miért kockazatos egy génfa alapjan faj leszarmazasi kapcsolatokat
becstilni?

Mit értlink fejlodéstorténeti rendszer alatt?
Linnaeus rendszere miért nem fejlodéstorténeti?

Milyen okai lehetnek a rekonstrudlt filogenetikai fa és a valodi
evollcids torténet kozotti kilonbségnek?

Mire utal egy autapomorfia?

Mi lehet az ugyanazon taxonokbdl szarmazé génfak kozotti
kilonbségek oka?

Mi a karakter evollcié elemzések célja?
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2. Evolicié

Filogenetika

JELEN TANANYAG A SZEGEDI TUDOMANYEGYETEMEN
KESZULT AZ EUROPAI UNIO TAMOGATASAVAL. PROJEKT

AZONOSITO: EFOP-3.4.3-16-2016-00014

SZECHENYI @
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KORMANYA BEFEKTETES A JOVOBE
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