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Milos Macholan: Zaklady fylogenetické analyzy

V nedévné dobé se mi do rukou dostala
kniha genetika a evolu¢niho biologa z Ma-
sarykovy univerzity v Brné prof. Milose
Macholéna Zaklady fylogenetické analyzy.
Jde o prvni knihu rozebirajici podrobné
toto téma vydanou v ¢eském jazyce. Fylo-
genetika je védni obor zkoumajici evoluc-
ni historii organismu a pfibuzenské vztahy
mezi jedinci nebo skupinami organismu
(populacemi, druhy a vy3simi taxony), tedy
fylogenezi (z feckého phylon — kmen, gene-
sis — pavod). Tyto vztahy graficky znézor-
nuji fylogenetické stromy, které ziskdvame
za pomoci riznych metod a pocitacovych
programt. A k ¢emu ale jsou vlastné tyto
stromy dobré?

Kromé pfimého vyuziti v systematické
biologii na nich lze také mapovat rtizné
znaky (sledovéani vyskytu rtiznych stavi
urcitého znaku a rekonstrukce jejich zmén
ve fylogenetickém stromu) a vyvozovat
pak evoluéni trendy — jako znak mtzeme
povazovat i rozsifeni taxont, a na zakladé
hypotetické pfibuznosti (protoZe fylogene-
ticky strom je stale jen hypotéza) dovodit
historii $ifeni taxont nebo sledovat koevo-
luci hostitele a parazita. Miizeme také stu-
dovat historii populaci uvnitf konkrétni-
ho druhu ¢i odhalit pfipadné hybridiza¢ni
udélosti, vyuziti existuje mnoho. Zékla-
dem v8ech védeckych hypotéz podobného
druhu je vSak vzdy spravné vytvofeny
a interpretovany fylogeneticky strom (p¥i-
padné stromy). Diky fylogenetickym me-
toddm doslo k revoluci v systematice, ale
maji, jak jsme zminili vyse, mnohem $irsi
spektrum aplikace — staly se nepostrada-
telnym nastrojem v evolu¢ni biologii, eko-
logii nebo biogeografii.

Vytvoreni fylogenetického stromu se
muze zdat byt banalni zalezitosti, kdy sta-
¢ ,,nékolik kliknutf mysi“ a strom je ho-
tov. Jak je uvedeno na obalu knihy, velké
mnozstvi dostupnych dat i softwaru svadi
k aplikovani metody ,,vloz data — stiskni
klavesu — publikuj vysledky“. Je tfeba si
uvédomit, Ze z kazdého takového programu
ndm po tspésném vlozeni dat a zmacknu-
ti piislusného ,tlacitka“ néjaky ten fylo-
geneticky, byt tfeba naprosto mylny, strom
,vyleze“. Vzhledem k tomu, Ze fylogeneze
je historicky vyvoj organismu, ktery nelze
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pfimo pozorovat, musime ji rekonstruovat
na zékladé ndm dostupnych tidajt a kazdy
fylogeneticky strom je tedy pouhda hypoté-
za. Jak vérohodné bude hypotéza odpovidat
skutecné fylogenezi studované skupiny,
muZeme ovlivnit tim, jak dobfe porozumi-
me fylogenetickym metodam. O hypotéze
vygenerované pouhym stisknutim tlacitka
muZeme Uspésné pochybovat. Pro vytvore-
ni stromu, ktery co nejvystiznéji popisuje
zkoumanou skutecnost, je tfeba porozumét
povaze dat, kterd méme k dispozici, doka-
zat zvolit spravnou metodu, zvolit vhodné
vstupni pfedpoklady, sprdvné vybranou
metodu aplikovat a spravné interpretovat
vysledky. Pfedstavovana kniha, 1épe fece-
no ucebnice, je ur¢ena studentiim biologie
i védeckym pracovnikiim, ktefi ve svém
badani aplikuji, nebo chtéji aplikovat fylo-
genetické metody, ale i tém, ktefi védecké
interpretace opirajf o fylogenetické stromy.

Utebnice je pfehledné ¢lenéna na 10 ka-
pitol déle délenych do podkapitol (jejichz
nézvy jsou pro snadnou orientaci navic
uvedeny v zdhlavi kazdé stranky), a postup-
né zasvecuji ¢tenére do taji fylogenetiky.
V tvodni ¢asti nechybi definice a vysvétle-
ni zédkladnich pojmt, rozdéleni dat, do-
zvime se, jak pracovat se sekvencemi i jak
vyhledavat data ve vefejné dostupnych
databazich. Dalsi kapitoly se zabyvaji kon-
krétnimi analytickymi metodami (distan¢ni
metody, metody maximalni{ spornosti —
maximum parsimony, maximalni vérohod-
nosti — maximum likelihood, Bayesovskéa
analyza), evolu¢nimi modely, testovanim
hypotéz a zpisoby porovnavani ziskanych
fylogenetickych stromt. V kazdé z téchto
kapitol autor podrobné a srozumitelné vy-
svétluje principy a mozZnosti dané meto-
dy a rozebira jeji pfednosti, pfipadné ne-
vyhody. Samostatné kapitola je vénovéna
koalescenci — procesu, ktery sleduje osud
genu ¢i alel ndhodné vybranych z popu-
lace zpétné k jejich nejbliz§imu spolecné-
mu pfedkovi. Pfidanou hodnotou je kapi-
tola zaméfena na analyzy morfologickych
a morfometrickych znakt a jejich vyuzi-
ti ve fylogenetice. Cely text doprovazeji
obrazky, grafy a p¥iklady pro snazsi po-
chopeni konkrétniho tématu a dopliiuje
ho rozsahly prehled literatury.
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Rozsahem a kvalitou se toto poctivé dilo
muze sméle postavit po bok anglicky psa-
nych, podobné koncipovanych ucebnic,
jako jsou Molecular Evolution and Phylo-
genetics (Nei a Kumar 2000) nebo Mole-
cular Evolution: A Phylogenetic Approach
(Page a Holmes 1991), jez patii mezi
,povinné“ ¢teni pro zac¢inajici fylogene-
tiky. Knihu Milose Macholdna by méli
prostudovat vsichni, kdo chté&ji pochopit
principy fylogenetiky nebo aplikovat fylo-
genetické metody. Jisté bude bézné uzi-
vanym studijnim materidlem na biolo-
gickych fakultach i védeckych dstavech
a nepochybné se stane ,,bibli“ ¢esky mlu-
vicich (a gesky ¢toucich) studenti a védec-
kych pracovnikia zabyvajicich se nejen
fylogenetikou.

Munipress, nakladatelstvi Masarykovy
univerzity, Brno 2014, 292 str.
Doporucena cena 380 K¢

1 Schéma principu parametrického
bootstrapu — jedné z metod posuzovani
spolehlivosti fylogenetickych stromti.

Z datového souboru vyvodime fylogene-
ticky strom. Provedeme n pocitacovych
simulaci a vytvofime n novych soubori
o stejné velikosti jako ptvodni. Z kazdého
souboru pak vyvodime jeden strom. A ze
vSech simulovanych stromi vytvofime
konsenzualni (vétsinovy) strom.

2 Vliv migrace na proces koalescence.
Obrazek ukazuje strukturu dvou popula-
ci, mezi nimiz ¢as od ¢asu dojde migraci
k vyméné genovych kopii. BliZe v textu.
Ukézky z recenzované knihy
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