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Terminolodgia

zakoreneny strom, rooted tree
nezakoreneny strom, unrooted tree
hrana, vetva, edge, branch

vrchol, uzol, vertex, node

list, leaf, leaf node, tip, terminal node
vnutorny vrchol, internal node
koren, root

podstrom, subtree, clade
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Realne ukazky stromov z ¢lankov (zakoreneny/nezakoreneny)

[Margulies et al. 2007]

Human 29.9
Chimpanzee 28.2 h
Macaque 25.5
Baboon 34.9 ﬁ o
Colobus monkey 1.9 5
)
Owl monkey 2.1 ’8 9‘
Marmoset 35.6
Euarchontoglires Dusky titi 2.1
\ Mouse lemur 1.6
Galago 33.5 %
. Rat 31.4
Boreoeutheria o)
Mouse 30.5 g =
Rabbit 23. 8 b
Dog 26.1 —
[S)
Cow 25.0 S
&
Bat 25.1 =
Eutheri 5
utheria \ Shrew 29.1 3
Hedgehog 3. 4 o
Ma m mal ia Armadillo 25.7 Xenarthra
I Elephant 27.0 m
Afrotheria
\ Tenrec 18.5 ‘% |

Monodelphis 37.3
Platypus 17.2

Chicken 11.0
Xenopus 10.8
 — Tetraodon 4.2 %
, L Fugusa e

Zebrafish 9.5 @
zakoreneny pomocou

vonkajsej skupiny (outgroup)

[Pace et al 1997]
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Zopar faktov o stromoch

e Majme zakoreneny strom s n listami, v ktorom ma kazdy vnutorny vrchol 2
deti. Takyto strom vzdy ma n — 1 vnGtornych vrcholov a 2n — 2 vetiev
(preco?)

e Majme nezakoreneny strom s n listami, v ktorom ma kazdy vnutorny vrchol 3

susedov. Takyto strom vzdy ma n — 2 vnatornych vrcholov a 2n — 3 vetiev.

e Kolkymi spdsobmi mdzeme zakorenit nezakoreneny strom s 1 listami?
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Bootstrap

N&hodne vyberieme niektoré stipce zarovnania, zostrojime strom
Celé to opakujeme vela krat

Znacime si, kolkokrat sa ktora hrana opakuje v stromoch

(v nezakorenenom strome je hrana rozdelenie listov na dve skupiny)

Nakoniec zostavime strom z celych dat a pozrieme sa ako ¢asto sa ktora jeho

hrana vyskytovala
Mébzeme zostavit’ aj strom z Casto sa vyskytujucich hran

Bootstrap hodnoty su odhadom spofahlivosti, hlavne ak mame celkovo malo

dat (kratke zarovnanie)

Ak vSak data nezodpovedaju vybranej metéde/modelu, tak aj pre zly strom

mdbzeme dostat vysoky bootstrap



Bootstrap

Robili sme 100 X bootstrap, dostali sme tieto vysledky:
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Doplnte bootstrap hodnoty hranam vysledného stromu (iii)

Ktoré d’alSie vetvy maju podporu aspon 20%?
Aky strom by sme dostali, ak by sme chceli nechat’ iba vetvy s podporou aspon

80%7?



Opakovanie pravdepodobnostnych modelov

Ked' pocitame pravdepodobnost, rozmysfame o myslienkovom experimente,

v ktorom hadzeme kockou, tahame gulé¢ky z vreca a pod.
e DOdlezité je vzdy si poriadne uvedomit, ako tento experiment prebieha

e Experimenty nastavujeme tak, aby odzrkadlovali nejaké aspekty reality, napr.

skutoénych DNA sekvencii, ich evollcie a pod.

e Pravdepodobnosti, ktoré spocitame v idealizovanom svete nam mozno nieCo

povedia o realnom svete

e Slavny citat Statistika Georga Boxa:
All models are wrong, but some are useful.



Aké sme doteraz videli modely

e Skorovacie matice: porovnavame model nahodnych sekvencii a model

nahodnych zarovnani

e E-value v BLASTe: nahodne vygenerujeme databazu a dotaz (query),

kolko bude v priemere medzi nimi lokalnych zarovnani so skore aspon S'?

e Hladanie génov: model generujlci sekvenciu+anotaciu naraz (parametre
nastavené na znamych génoch).

Pre danu sekvenciu, ktord anotécia je najpravdepodobnejsia?

e Evolucia, Jukes-Cantorov model: model generujlci stipec zarovnania.
Nezname parametre: strom, dizky hran.
Pre dant sadu stipcov zarovnania, ktoré parametre poved( k najvagsej

pravdepodobnosti? max,qqm Pr(data|param)



Evolucia, Jukes-Cantorov model

Model generujici stipec zarovnania.
Nezname parametre: strom, dizky hran.
Pre danu sadu stipcov zarovnania, ktoré parametre povedut k najvacse;

pravdepodobnosti? max,qrqm Pr(data|param)

e Pravdepodobnost zmeny/nezmeny na hrane dizky ¢:
Pr(A|A,t) = (1 + 3e~3t)/4,
P(C|A,t) = (1— e 3%)/4

e Ak pozname ancestralne sekvencie, vieme spocitat’ pravdepodobnost dat

e Ancestralne sekvencie su nahodné premenné, ktoré nas nezaujimaju:

marginalizujeme ich (uvazujeme vsetky ich mozné hodnoty)



