
ΜΑΘΗΜΑ: Εξέλιξη

Κεφάλαιο: Φυλογένεση 

Εθνικό & Καποδιστριακό Πανεπιστήμιο Αθηνών

Τμήμα Βιολογίας

Τομέας Γενετικής & Βιοτεχνολογίας

Βασίλης Ν. Κουβέλης

Αναπληρωτής Καθηγητής



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Ορισμός

Πλάνο

✓ Γενικά: τι είναι φυλογένεση 
 – που χρησιμοποιείται 
 – πως δημιουργείται ένα δένδρο 
 – τι σημαίνει  και τι συμπεράσματα εξάγουμε

✓ Ποια στάδια χρειάζεται 
 – τι ερώτημα θέτουμε
 – τι εργαλεία έχουμε 
 – πως θα επιλέξουμε
 
✓ Εφαρμογή
  
✓Έμφαση θα δοθεί σε μικροοργανισμούς (βακτήρια – μύκητες)



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Ορισμός

Ορισμός

✓ η μελέτη των εξελικτικών σχέσεων μεταξύ ομάδων οργανισμών 
(ειδών, γενών, τάξεων, φύλων κ.λπ)

Μπορεί να στηρίζεται: 
1. Σε μήτρα (matrix) μορφολογικών 

χαρακτηριστικών
2. Σε μήτρα βιοχημικών δεδομένων
3. Σε μήτρα μοριακών δεδομένων 

(αλληλουχίες γονιδίων)

✓ Κοινά στοιχεία με τη Ταξινομική, αλλά διακριτοί κλάδοι της Επιστήμης [π.χ. η 
μεθοδολογία της κλαδιστικής με τα συναπόμορφα χαρακτηριστικά χρησιμοποιείται για να 

κάνουμε κλαδογράμματα και να οριοθετήσουμε taxa (κλαδιά)].



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Χρησιμότητα

✓ Εξέλιξη και Γονιδιωματική και Ταξινομική

Nature (2015) - doi: 
10.1038/nature15638



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Χρησιμότητα

✓ Εξέλιξη και Οικολογία και Βιοποικιλότητα

Nature (2014) 515: 406-409



Χρησιμότητα

✓ Εξέλιξη και Βιογεωγραφία

Nature (2010) 465: 431-432



Χρησιμότητα

✓ Εξέλιξη και Γενετική και Περιβαλλοντική Μικροβιολογία

Nature (2015) 523: 208-211



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Ορισμοί - Χαρακτηριστικά

❖ Τι σημαίνει ένα δένδρο;

❖ Ένα δένδρο αποτελείται από κλαδιά (branches) και κόμβους (nodes)

Άνθρωπος

Ποντίκι

Μύγα

Κλάδοι (clades)

Κόμβος (node)

Κλαδί (branch)

Ρίζα (root) «Ταξινομική μονάδα» (taxon)
OTU (=operational taxonomic unit)
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ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Ορισμοί - Χαρακτηριστικά

❖ Δεν δείχνουν σειρά ή «μεγαλύτερη εξέλιξη»

❖ Τα δύο δένδρα είναι ίδια; ❖ Ο άνθρωπος είναι πιο εξελιγμένος 

από το γορίλλα ή το χιμπαντζή;

❖ Ο άνθρωπος έχει προέλθει από το  

χιμπαντζή ή το γορίλλα;



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Ορισμοί - Χαρακτηριστικά



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Ορισμοί - Χαρακτηριστικά

❖ Πως επηρεάζεται ένα δένδρο;

❖ Υπάρχει η «οριζόντια μεταφορά γονιδίων» (Horizontal / Lateral Gene 

Trnasfer) που περιπλέκει τη στενή εικόνα του δένδρου ΑΛΛΑ  αποτελεί καίριο 

τμήμα της Εξέλιξης των οργανισμών.

❖ Υπάρχει η «γενετική παρέκκλιση» (Genetic Drift)



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Ορισμοί - Χαρακτηριστικά

❖ Εμπεριέχεται η ιδέα της εξέλιξης:

  –  πρόγονος / απόγονος 

 

–  η δημιουργία του είδους (ομάδας)

–  η εύρεση της καταγωγής (ομάδοποίησης – κοινού προγόνου)



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Είδη δένδρων

Ακτινωτό Δένδρο

(Radial tree)

Ορθογώνιο Κλαδόγραμμα

(Rectangular cladogram)
Κλαδόγραμμα

(Cladogram)

«Κυκλικό» Δένδρο

(Polar ree)



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Είδη δένδρων

Φυλόγραμμα

(Phylogram)



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Τι χρειάζεται

1. Διακριτά χαρακτηριστικά που θα μπορούσαν να δώσουν πληροφορία 

για τους υπο μελέτη οργανισμούς 

Π.χ.: Μορφολογικά χαρακτηριστικά, περιοριστικά πρότυπα (Restriction Fragment Length 

Polymorphisms - RFLPs) 

1    2      3      4     5     6     7     8     9    10    11    12   13   14  15  16   17  18

2. Μήτρα (matrix) των δεδομένων : 1 = υπάρχει, 0 = δεν υπάρχει 

Οδηγεί σε κλαδογράμματα 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

1. Διακριτά χαρακτηριστικά που θα μπορούσαν να δώσουν πληροφορία 

για τους υπο μελέτη οργανισμούς 

Επαναλήψεις απλής αλληλουχίας (Inter  Simple Sequence Repeats – ISSRs) 

2. Μήτρα (matrix) των δεδομένων : 

1 = υπάρχει, 0 = δεν υπάρχει 

Οδηγεί σε κλαδογράμματα 

Δεδομένα μήτρας



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ Τι χρειάζεται

3. Στοιχισμένες νουκλεοτιδικές ή αμινοξικές αλληλουχίες γονιδίων ή 

πρωτεϊνών αντ/χα από τους υπό μελέτη οργανισμούς 

Taxa
(OTUs)

Sites (Θέσεις)



Φυλογενετικοί δείκτεςΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Φυλογενετικοί «δείκτες» – Γονίδια/Πρωτεΐνες/Διαγονιδιακές Περιοχές 

ενδιαφέροντος για Δημιουργία Φυλογενετικού Δένδρου 

Για μικροοργανισμούς (Βακτήρια και Μύκητες)

1. Ριβοσωμική Επανάληψη (Πυρηνική )

3 περιοχές:

• ITS (ITS1-5.8S-ITS2) = ταυτοποίηση είδους

• 18S ή 28S rRNA γονίδια και τα εσώνια τους = κατάταξη σε ομάδες

• IGS = κατάταξη σε ομάδες ή/και σε επίπεδο στελέχους



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

2. “House keeping” Γονίδια (Χρωμοσωμικά)

Γονίδια ή Πρωτεΐνες:

Στα ευκαρυωτικά

β- τουμπουλίνης (benA)

Ακτίνης

Καλμοδουλίνης

RNA πολυμεράσης (μικρή ή μεγάλη υπομονάδα – rpb1 ή rpb2)

Παράγοντα επιμήκυνσης μεταγραφής (Elongation factor EF-1)

Στα προκαρυωτικά

Recombinase A (recA)

Παράγοντας επιμήκυνσης μεταγραφής (Elongation factor subunit G)

DNA gyrase (gyrA και gyrB)

DNA εξαρτώμενης RNA πολυμεράσης (rpoB)

Φυλογενετικοί δείκτες



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Φυλογενετικοί «δείκτες»:

3.  mt Γονιδίωμα 

Beauveria bassiana

32265 bp

rnl

rps3
trnT
trnE
trnM

trnM
trnL
trnA
trnF
trnK
trnL
trnQ
trnH
trnMnad2

nad3

atp9

cox2

cox  i12

trnR

nad4L

nad5

cob cob i1

trnC

cox1

cox i11 

trnR2

nad1

nad  i11

nad4

atp8

atp6

rns

trnY

trnD

trnS
trnN

cox3

trnG

nad6

trnV
trnI

trnS
trnW
trnP

➢ 3α. Πρωτεϊνικά γονίδια που 

εμπλέκονται στην αναπνοή

cox1-3, cob, nad1-4,4L,5,6, 

atp6,8,9 

➢ 3β. RNA γονίδια

rns, rnl

25 tRNAs

➢ 3γ. Εσώνια:

rnl (1)

cox2 (1)

cob (1)

cox1 (1)

nad1 (1)

Ομάδας Ι

IntronsProtein genes RNA genesGhikas et al, 2010 – BMC Microbiology 10: 174

Φυλογενετικοί δείκτες



http://mitofun.biol.uoa.gr

ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Φυλογενετικοί «δείκτες»:

3.  mt Γονιδίωμα 

➢ 3δ. Διαγονιδιακές 

περιοχές

Φυλογενετικοί δείκτες



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

3β. rns γονίδιο (16S 

rRNA).

Διαφορές πιο εμφανείς 

σε συγκρίσεις δομών.

Υψηλή ομολογία μεταξύ 

μιτοχονδριακών rRNA

μυκήτων, αλλά ΚΑΙ περιοχές 

με ποικιλλόμορφες 

επικράτειες ακόμα και για το 

είδος.

2ταγής δομή:

Κοινά στοιχεία με 

βακτηριακά αντ/χα 

γονίδια.

Φυλογενετικοί δείκτες



• Ομάδας Ι & ΙΙ.

• ORFs εντός εσωνίων ομάδας Ι (και ΙΙ) – 

Eνδονουκλεάσες 4 κύριων οικογενειών

(GIY-YIG, LAGLI-DADG,  His-Cys, HNH).

• Αυτοκατάλυση. 

• Γονίδια με εσώνια: cox1, cob, rnl.

• Μετάθεση. 

• ORFs εντός εσωνίων ομάδας II (gag, pol, env, RT).

ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Φυλογενετικοί «δείκτες»:

3γ.  Εσώνια 

Φυλογενετικοί δείκτες



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Φυλογενετικοί «δείκτες»:

4.  cp Γονιδίωμα 

Lee et al, 2006 – BMC Genomics 7: 61

➢ Πρωτεϊνικά γονίδια

➢ RNA γονίδια

➢ Διαγονιδιακές περιοχές

Φυλογενετικοί δείκτες



4. Μεθοδολογία που θα χρησιμοποιήσω

Βασισμένη στους «χαρακτήρες» 

ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Α. Maximum Parsimony (Μέθοδος Μέγιστης Φειδωλότητας) 

Η μέθοδος  φειδωλότητας στηρίζεται στο γεγονός ότι το καλύτερο 
δέντρο που περιγράφει τα δεδομένα είναι το δέντρο που 
ελαχιστοποιεί την ποσότητα των συγκρούσεων χαρακτήρων 
(λιγότερα βήματα). 

Παράγει πολλά διαφορετικά δένδρα ισοδύναμης αξίας συνήθως. 

Β. Maximum Likelihood (Μέθοδος Μέγιστης Πιθανοφάνειας) 

Η μέθοδος  Μέγιστης Πιθανοφάνειας υπολογίζει τις παραμέτρους του 
δέντρου και την εξελικτική δυναμική που μεγιστοποιούν την 
πιθανότητα των παρατηρούμενων δεδομένων . 

Προϋποθέτει Εξελικτικό Μοντέλο. 

Παράγει ένα δένδρο συνήθως. 

Χρησιμοποιείται κυρίως σε «βαθιά» φυλογένεση. 

Χρησιμοποιείται  σε όλες τις περιπτώσεις φυλογένεσης. 

Οδηγίες κατασκευής



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Γ. Bayesian Analysis («Μπαεσιανή» Μέθοδος) 

Η μέθοδος  στηρίζεται στην «εκ των υστέρων» πιθανότητα (Posterior 
Probability). Γίνονται δοκιμαστικές στοιχίσεις των χαρακτήρων 
της μήτρας  λαμβάνοντας και το εξελικτικό μοντέλο. 

Αφετηρία τυχαίο δένδρο που το τροποποιεί ώσπου να βρεθεί η πιο 
πιθανή. 

Εξ’ ορισμού η αναζήτηση αυτή γίνεται για 4 δένδρα (τροποποιείται) 
και αναζητείται η σύγκλιση. Αν προκύψει τότε αυτό είναι 
πιθανότερα το σωστό δένδρο βάσει του Εξελικτικού Μοντέλου.
 

Παράγει ένα δένδρο συνήθως. 

Χρησιμοποιείται  σε όλες τις περιπτώσεις φυλογένεσης. 

Οδηγίες κατασκευής



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Δ.  Distance methods (Μέθοδος Απόστασης ) 

Όλες οι Μέθοδοι Απόστασης μετατρέπουν τα δεδομένα σε μια μήτρα 
αποστάσεων ανά ζεύγη, μια απόσταση για κάθε δυνατή 
αντιστοίχιση του υπό μελέτη taxa. Προσεγγίζει τη φυλογένεση ως 
ένα στατιστικό πρόβλημα, και χρησιμοποιείται σχεδόν 
αποκλειστικά με τα δεδομένα της μοριακής.

Πιο γνωστή η Neighbour – Joining Μέθοδος & παράγει  ένα δένδρο συνήθως.

Χρησιμοποιείται  σε φυλογένεση εντός του είδους/γένους. 

Απλά: η απόσταση δίνεται ως κλάσμα των θέσεων που διαφέρουν 
μεταξύ δύο αλληλουχιών σε μια στοίχιση πολλών αλληλουχιών.

Π.χ. Αν 2 αλληλουχίες διαφέρουν 10% των θέσεων τους, τότε αυτές 
είναι πιο συγγενικές από το ζευγάρι που διαφέρει 30%. 

Επομένως  όσο περισσότερο χρόνος έχει περάσει που το ζευγάρι 
αποκλίνει από τον κοινό πρόγονο, τόσο περισσότερο θα 
αποκλίνουν. 

Οδηγίες κατασκευής



ΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Δ.  Distance methods (Μέθοδος Απόστασης ): Neighbour-Joining 

Οδηγίες κατασκευής

Α: Όλα τα taxa έχουν την ίδια απόσταση.

Β: Βρίσκεται το κοντινότερο ζεύγος, 
ενώνεται και σχηματίζεται ο 
πρώτος κόμβος του δένδρου.

C-D: Με τη σειρά ενώνονται τα 
υπόλοιπα τάξα σε κόμβους μέχρι 
να μείνει μόνο ένα τελικό ζευγάρι.

Ε: Οι κόμβοι αναπτύσσονται για να 
σχηματιστεί το φυλογενετικό 
δένδρο.



Σημασία αλλαγώνΦΥΛΟΓΕΝΕΣΗ

Έχει σημασία/βαρύτητα και το είδος των αλλαγών
Π.χ. στο DNA:

Αλληλουχία προγόνου

Μεταβάσεις

Μεταστροφές



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Αξιολόγηση δένδρου

Η πιο συνηθισμένη μέθοδος για να αξιολογήσουμε μια τοπολογία είναι η 
ανάλυση κατά bootstrap

351 2512 34 5

Αντίγραφα 
δεδομένων

replicates



Η πιο συνηθισμένη μέθοδος για να αξιολογήσουμε μια τοπολογία είναι η 
ανάλυση κατά bootstrap

ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Αξιολόγηση δένδρου



Μονοφυλετικό

outgroup

ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Άλλες έννοιες

Πολυφυλετικό



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ Οδηγίες κατασκευής

ΒΗΜΑΤΑ για τη δημιουργία ενός φυλογενετικού δένδρου 

1. Ταυτοποίηση της νουκλεοτιδικής ή αμινοξικής αλληλουχίας ενδιαφέροντος (π.χ. 

γονίδιο ή πρωτεΐνη)

2. Εύρεση άλλων αλληλουχιών που σχετίζονται με την αλληλουχία ενδιαφέροντος

3. Απόκτηση των αλληλουχιών αυτών σε συγκεκριμένη μορφή (format)

4. Στοίχιση όλων των αλληλουχιών

5. Με βάση τη στοίχιση, παραγωγή του φυλογενετικού δένδρου

6. Εκτύπωση των αποτελεσμάτων – παρουσίαση του δένδρου. 

Παραδείγματα ΠΡΟΓΡΑΜΜΑΤΩΝ για την εκτέλεση των βημάτων 

1. Βήματα 1-2: BLASTn, BLASTp, Nucleotide  Database, Protein Database, κ.λπ

2. [Βήματα 3: ΣΥΝΗΘΩΣ σε μορφή FASTA (.fas). ]

3. Βήμα 4: ClustalW, gblocks, MAFFT, Clustal Omega, κ.λπ

4. Βήμα 5: MrBayes, PAUP, MEGA, BEAST, PHYLIP, κ.λπ

5. Βήμα 6: TreeView, Archaeopteryx, Figtree κ.λπ 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 

Φυλογενετικός δείκτης είναι 
DNA – διαγονιδιακή περιοχή

Φυλογενετικός δείκτης 
είναι πρωτεΐνη 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 

Όλα τα αποτελέσματα ήταν B. bassiana 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 



Εφόσον ζητάω εντός του γένους μπορώ να κάνω «αποκλεισμό» του B.bassiana 

ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 1.-2. Ταυτοποίηση & Εύρεση 

Επίσκεψη στη σελίδα BLAST του NCBI 

ΠΡΟΣΟΧΗ!!!!



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 3. Απόκτηση αλληλουχιών

Επιλογή και απόκτηση αλληλουχιών 

Επιλογή και απόκτηση αλληλουχιών όλων των αλληλουχιών ενδιαφέροντος



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 4. Στοίχιση αλληλουχιών

Μήτρα για στοίχιση 



http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo/

ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 4. Στοίχιση αλληλουχιών

Στοίχιση με Clustal Omega 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 4. Στοίχιση αλληλουχιών

Στοίχιση με Clustal Omega 

HELP!!!!

????????????



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 4. Στοίχιση αλληλουχιών

Στοίχιση με Clustal Omega 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 4. Στοίχιση αλληλουχιών

Στοίχιση με Clustal Omega 

Χρήση του “download” 

με αντιγραφή και σε 

«νέο» αρχείο του 

PAUP 

Δένδρο ενδεικτικό 

ΜΟΝΟ ενδείξεις!!!



http://people.sc.fsu.edu/~dswofford/paup_test/

ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 5. Κατασκευή δένδρου

Δημιουργία φυλογενετικού δένδρου με τη NJ μέθοδο στο PAUP 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 5. Κατασκευή δένδρου

Δημιουργία φυλογενετικού δένδρου με τη NJ μέθοδο στο PAUP 

Edit: Αν θέλω να αλλάξω το nex αρχείο που είχα αποθηκεύσει κάποια στιγμή

Execute: για να τρέξει  το πρόγραμμα



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 5. Κατασκευή δένδρου

Δημιουργία φυλογενετικού δένδρου με τη NJ μέθοδο στο PAUP 

Για να πληκτρολογήσω 

τις εντολές μία μία 

(execute) 

Αφού φορτώσω το αρχείο 

*. nex 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 5. Κατασκευή δένδρου

Δημιουργία φυλογενετικού δένδρου με τη NJ μέθοδο στο PAUP 

Αφού φορτώσω το αρχείο 

*. nex

τροποποιημένο 

ΏΣΤΕ να 

εμπεριέχει όλες τις 

εντολές

Όλες οι απαραίτητες 

εντολές 



ΦΥΛΟΓΕΝΕΤΙΚΟ ΔΕΝΔΡΟ 5. Κατασκευή δένδρου

Δημιουργία φυλογενετικού δένδρου με τη NJ μέθοδο στο PAUP 

TREEVIEW

Πρόγραμμα απεικόνισης 

δένδρου

Αποτέλεσμα του δένδρου (log)
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