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Yilan Gibi Gorunen Bir Kertenkele

- Avrupa cam kertenkelesi (Ophisaurus
apodus), dig goriiniisii nedeniyle yilana
benzeyen ancak aslinda bacaksiz bir
kertenkele turidir.
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- Bu canlida yilanlarda bulunan hareketli cene
yapisi, ¢cok sayidaki omur ve antisiin e
arkasinda yer alan kisa kuyruk gibi 6zellikler g
bulunmaz.

- Benzer goriiniis her zaman yakin akrabalik
anlamina gelmez; evrimsel iligkileri
belirlemek icin ortak 6zelliklerin birlikte
degerlendirilmesi gerekir.
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- Yandaki figlir, cam kertenkelesinin goriintisi
1le siniflandirilmasi arasindaki iligkiyi
sorgulayan baslangic 6rnegini sunmaktadir.

Bektas Tepe
gezimania_tr

Prof. Dr. Bektas TEPE




Evrimsel Iliskileri Izlemek:
Filogeni ve Sistematik

S
=
=
—
—
B
on
]
—
o
o=
M
=
D)
9
on
g
<
@)
N

. - Filogeni, bir tiirtin veya tiirler
grubunun evrimsel tarihini ve diger P .
canlilarla olan evrimsel iligkilerini oty No 'lmbs

1fade eder.

- Canli gesitliligini anlamak i¢in
yalnizca tirlerin giintimizdeki
ozelliklerine degil, bu ozelliklerin

. evrimsel gecmisine de bakilir. ' Convergent )
L . Evolution Mositar
- Yandaki flgur, cam kertenkeleleri ve of Limbless
yilanlara giden evrimsel soylarda Bodies
bacak kaybinin bagimsiz olarak Legless body form evolved
e e . . independently in the glass lizard
gerceklestigini gostermektedir. and in snakes. st
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- Evrimsel iligkilerin yeniden
olusturulmasiyla ilgilenen bilim

dalina sistematik adi verilir.
Bektas Tepe
gezimania_tr

Prof. Dr. Bektas TEPE




Filogeniler Evrimsel Akrabaligr Nasil
Gosterir?

- Canlilar ortak bir atadan geldikleri icin yakin akrabalar genellikle bircok
ortak 6zelligi paylasir.
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- Yakin akraba tiirlerin genleri, metabolik yollari ve yapisal proteinleri
arasinda da 6nemli benzerlikler bulunabilir.

- Bu nedenle evrimsel tarih, bir organizmanin hangi canlilarla daha yakin
1ligkili oldugunu anlamada 6nemli bir temel olusturur.

- Filogenetik iligkiler, canlilarin adlandirilmasi ve siniflandirilmasinin yani
sira evrimsel gecmiglerinin yorumlanmasini da saglar.
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Bilimsel Adlandirma ve Binominal
Sistem

- Yaygin adlar farkl tiirleri ifade edebildigi veya farkli dillerde degisebildigi
1cin bilimsel iletisimde belirsizlik olusturabilir.
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- Bu belirsizligi azaltmak amaciyla canlilar 1ki boliimden olusan bilimsel
adlariyla, yani binominal adlandirma sistemiyle, tanimlanir.

- Bilimsel adin ilk boliimii cins adina, ikinci b6liimii ise ayni cins i¢cindeki tiri
tanimlayan 6zgul epitete karsilik gelir.

- Ornegin Panthera pardus adinda Panthera cins adidir ve biiyiik harfle
baslar; bilimsel adin tamama i1talik yazilir.
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Linnaeus ve Hiyerarsik
Siniflandirma

- Linnaeus, tiirlerin adlandirilmasinin yaninda canlilar: giderek daha
kapsayici kategoriler icerisinde siniflandiran hiyerarsik bir sistem
geligtirmigstir.
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- Bu sistemde cinsler familyalarda, familyalar takimlarda, takimlar
smiflarda, siniflar filumlarda ve filumlar alemlerde bir araya getirilir.

- Daha sonra bu hiyerarsiye alemlerin lizerinde yer alan domain diizeyi de
eklenmigtir.

- Hiyerarsideki her adlandirilmis siniflandirma birimine takson adi verilir.
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Siniflandirma Y
HlyeraTS].Slnl Anlamak “  SPECIE§

0l
L) Panthera pardus
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. - Ornegin leoparin bilimsel ad1 Panthera pardus olup ‘ GENUS
Panthera cinsinde yer alir ve bu cins aslan, kaplan * R
ve jaguar gibi tirleri de icerir. /;;\3 e

i "U Felidae

- Cinslerin daha kapsayici gruplar altinda ’
birlestirilmesi, canl ¢esitliliginin hiyerarsik
bicimde diizenlenmesini saglar.

ORDER

Carnivora

CLASS

Mammalia

- Yandaki figlir, domain diizeyinden tiire kadar
uzanan Linnaean simiflandirma hiyerarsisini
gostermektedir.

 PHYLUM
Chordata
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- Bununla birlikte, siniflandirma basamaklarinin
kapsami farkli canli gruplarinda ayni diizeyde
biyolojik cesitliligl temsil etmek zorunda degildir.

DOMAIN
Eukarya

DOMAIN
Bacteria
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Linnaean Simiflandirmasinin
Sinirlar:

- Geleneksel siniflandirmada gruplarin belirlenmesinde kullanilan 6zellikler,
farkli organizma gruplarinda ayni 6l¢tide anlamli olmayabilir.

S
=
€3]
—
—
o0
on
]
—
o
o=
M
=
D)
9
on
g
<
@)
N

- Bu nedenle bir takimdaki morfolojik veya genetik cesitlilik, baska bir
takimdaki cesitlilikle dogrudan karsilastirilamaz.

- Daha 6nemlisi, bir tiirtin belirli bir siniflandirma grubunda bulunmasi her
zaman onun gercek evrimsel iligkilerini tam olarak yansitmayabilir.

- Yeni DNA verileri veya baska kanitlar, daha once yapilmis bir
siniflandirmanin degistirilmesini gerektirebilir.
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Siniflandirma 1le Filogeninin
Birlestirilmesi
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gmm - Bir organizma grubunun evrimsel ORDER FAMILY GENUS SPECIES
o tarihi, dallanarak ilerleyen bir :
-5 fllqger}gtlk agac 1le gorsel olarak ifade — g Feicee Panthera ———e Fontherapardus S
edilebilir.
N
(aa - Filogenetik agacin dallanma modeli, & rides —— P, L
S bazi durumlarda taksonomik —{ o i {
— smiflandirmadaki gruplarin ic ice Rl | & un | — i
 — gecmis yapisiyla ortiustr. ’
|
- Yandaki figur, Carnivora takimi &? Canis  ———e
f— icerisindeki baz1 taksonlarin — o conicee
(aa siniflandirilmasi ile evrimsel iligkileri & o o Canislupus
arasindaki baglantiy1 gostermektedir. ad e
A

- Evrimsel iligkiler esas alindiginda,
gruplarin ortak bir atayi ve onun
blitiin torunlarini icerecek bicimde

tanimlanmasi amaclanabilir.
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Visualizing Phylogenetic Relationships
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Kardes Taksonlar

- Kardes taksonlar, baska hicbir grubun

paylasmadig1 en yakin ortak atay:

paylasan gruplardir.

- Yandaki figliirde sempanzeler ve insanlar
kardes taksonlar olarak gosterilmektedir.

- Kertenkelelerin olusturdugu soy,
sempanze ve insan soylarinin olusturdugu

grupla ortak bir atay1 paylasmaktadir.

- Ortak atadan grubun diger tiyelerinden
daha erken ayrilan soy ise bazal takson

olarak adlandirilir.

Visualizing Phylogenetic Relationships

ve Bazal Takson

Alternative Fishes F9 Lizards ~ Chimps

Forms of Tree
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Filogenetik Agaclar Ne Soyler?

- Filogenetik agaclar temel olarak organizmalarin ortak atalardan tiireyen
soylarini ve bu soylarin birbirinden ayrilma o6riintiistini gosterir.
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- Yakin akraba organizmalar cogu zaman benzer 6zelliklere sahip olsa da
evrimsel degisim hizlarinin farkli olmasi bu benzerligi azaltabilir.

- Bu nedenle filogenetik iligkiler yalnizca dis goriiniise veya fenotipik
benzerlige dayanarak degerlendirilmemelidir.

- Ornegin timsahlar kuslara kertenkelelerden daha yakin akraba olmalarina
ragmen goriinis acisindan kertenkelelere daha fazla benzeyebilir.
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Filogeninin Uygulamasa:
Misirin Yabani Akrabalar

- Filogenetik analizler yalnizca evrimsel iligkileri aciklamak icin degil,
tarimsal acidan 6nemli uygulamalar i¢cin de kullanilabilir,
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- DNA verilerine dayal1 misir filogenileri, misirin yasayan en yakin
akrabalari olabilecek 1ki yabani ot tiirtiniin belirlenmesine yardimeci
olmustur.

- Bu yakin akrabalar, kiiltir bitkilerine aktarilabilecek yararl alleller i¢cin
potansiyel bir genetik kaynak olusturabilir.

- Yararlh alleller, melezleme veya genetik miihendislik yoluyla kiltiir misirina
aktarilabilir.
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DNA Daizileriyle Tir Kimligim
Belirlenmesi
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orneklerinin mitokondriyal DNA dizileri
kullanilarak incelendigi calismayi
gostermektedir.

o= - Filogenetik agaclar, farkli organizmalardan — Minke (Suthem
=) elde edilen DNA dizilerinin akrabalik
. . . . . cwe e ‘s Unknown mtDNA #1a,
-6 iligkilerini karsilastirarak tiir kimliginin —e 2.3,4,5,6,7,8
belirlenmesinde kullanilabilir. .
> Minke (;lorth
@ mecmen Atlantic) mtDNA
(aa - Bu yaklasim, piyasada satilan bir gida —— Unknown mtDNA #9
S Urininin hangi tiire ait oldugunu —
. . 7. — Humpback mtDNA
— arastirmak icin de uygulanabilir. I
: 1 === Unknown mtDNA #1b
|
==

Unknown mtDNA #10,
11,012,143

- Yandaki figiir, Japonya'da satilan balina eti ; Blue mtDNA

Fin mtDNA

> B

- Analiz sonucunda bazi bilinmeyen
orneklerin, avlanmasi yasal olmayan balina
tirleriyle yakin iligkili oldugu
belirlenmistir.

Prof. Dr. Bektas TEPE

Bektas Tepe
gezimania_tr



Filogeniden Yeni Verilere

- Filogenetik agaclar, canlilarin siniflandirilmasini yalnizca mevcut
gorinuslerine gore degil, ortak atalarina ve evrimsel iligkilerine gore
degerlendirmeye yardimeci olur.
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- Morfolojik 6zellikler, DNA dizileri ve diger biyolojik veriler birlikte
kullanildiginda evrimsel iligkiler daha ayrintili bicimde arastirilabilir.

- Yeni veriler elde edildikce daha 6nce olusturulmus filogenetik hipotezler
yeniden degerlendirilebilir.

- Boylece yasam agacina iligkin anlayis, yeni kanitlarla birlikte stirekli olarak
geligtirilebilir.
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Filogenileri Olusturmada Morfolojik
ve Molekiler Veriler

- Filogenilerin olusturulmasinda morfolojik 6zelliklerin yani sira genetik,
biyokimyasal ve diger molekiiler veriler de degerlendirilir.
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- Ortak atadan kaynaklanan benzer 6zellikler homoloji olarak adlandirilir ve
evrimsel akrabaliklarin belirlenmesinde 6nem tasir.

- Hem morfolojik hem de molekiiler 6zelliklerin birlikte incelenmesi,
organizmalar arasindaki evrimsel iligkilerin daha kapsamli bicimde
degerlendirilmesini saglar.
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Homolog Ozellikler Ortak Atadan
Miras Alinir

- Ortak atadan kaynaklanan fenotipik ve genetik benzerlikler homolog
ozellikler olarak tanimlanir.
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- Ornegin memelilerin 6n iiyelerindeki kemiklerin say1 ve dizilisindeki
benzerlikler, ortak bir atadan miras kalan temel yapiyla iligkilidir.

- Benzer sekilde, farkli organizmalardaki ayni gen veya DNA dizileri de ortak
bir atadan kalitilmigsa homolog kabul edilir.

- Bir 6zelligin homolog olarak degerlendirilmesi, onun ortak bir atadan
tiremis olmasina dayanir.
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Morfolojik Benzerlikler Evrimsel
Yakinhgr Her Zaman Gostermez

- Yakin akraba organizmalar genellikle birbirine benzeyen morfolojik
ozelliklere veya DNA dizilerine sahip olur.
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- Bununla birlikte, yakin akraba tiirler zaman icinde énemli morfolojik
farkhliklar gelistirebilir.

- Ornegin Hawaii gimiis kili¢ bitkileri, farkls biiyiime bicimlerine ve yapisal
ozelliklere sahip olmasina ragmen genomlarindaki benzerlikler yakin
akrabaliklarini ortaya koymaktadir.

- Bu nedenle belirgin morfolojik farkliliklar, tek basina uzak evrimsel
akrabalik anlamina gelmez.
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Genetik Veriler Evrimsel Uzakligl
Ortaya Cikarabilir

- Glumais kili¢ bitkilerindeki morfolojik farkliliklara ragmen genetik
benzerliklerin yiiksek olmasi, bu tiirlerin yakin bir ortak atadan tiiredigini
desteklemektedir.
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- Molekiiler veriler, goriiniisleri oldukca farkl olan organizmalar arasindaki
evrimsel iligkilerin belirlenmesine yardimeci olabilir.

- Benzer sekilde, genetik farkliliklarin birikimi tiirlerin ortak atalarindan ne
Olciide ayristigini arastirmak icin kullanilabilir.

- Boylece morfolojik ve molekiiler kanitlar birbirini tamamlayan bilgiler
saglar.
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Homoloj1 ve Analoj1 Birbirinden
Ayrilmalidir
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karigtirilmamalidar.

o= - Ortak atadan kaynaklanan benzerlikler homoloji, =
— Convergent evolution in burrowers
o farklh atalardan gelen soylarin benzer cevresel g
o ong body, large front paws, small eyes, and a pad of

= kosullara uyum saglamasiyla ortaya c¢ikan thick skin that protects the nose all evolved

— benzerlikler ise analoji olarak adlandirilir. dia i el i
[
=0 - Benzer cevresel baskilar, akraba olmayan aaken Y el

) organizmalarda benzer 6zelliklerin bagimsiz

E‘ olarak evrimlesmesine yol acabilir.
o= ) : _

- Bu stirec yakinsak evrim olarak adlandirilir ve ' ;

— ortaya ¢ikan benzer Q.zelh.kler filogenetik () i () s (@) e (D) Bt
laa) analizlerde homolog 6zelliklerle - =

A

- Yandaki figilir, Avustralya kostebegi ile Afrika
altin kostebeginde benzer yasam bi¢cimine bagh
olarak ortaya cikan yakinsak ozellikler1

g O Ster m ekte dlr ° /P, ( \ Large front paws Small eyes FYy 1

\H\‘ Long'body \ /) protecting the nose
Bektas Tepe
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Yakinsak Evrim Ortak Atalik Kaniti
Degildir
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e . Ayg.st].ttalya kostebegi ile Afrika altin késtebegi dig e T T R T
gorunus a§:1Slndan birbirine benzese de 1C A long body, large front paws, small eyes, and a pad of
anatomileri, fizyolojileri, ireme sistemleri ve LA e i

independently in these species.

gelisimleri birbirinden farklidir.

- Genetik ve fosil kanitlar, bu iki hayvanin yaklagik
100 milyon y1l 6nce yasamig ortak atasinin
kostebek benzeri olmadigini gostermektedir.

- Benzer 6zellikler, her 1ki soyda da benzer ¢evresel () i () v (@)t (D) P
kosullara uyum saglama sonucunda bagimsiz —
olarak ortaya cikmistir.
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- Bu nedenle benzer yasam bicimleri veya benzer
goriuntsler, tek basina yakin evrimsel akrabalik
kaniti olarak kabul edilmez.
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Karmasik Yapilar Homolojiyi
Destekleyebilir

. Iki organizmadaki karmasik yapilarin ¢ok sayida ayrintida benzer olmasi,
bu yapilarin ortak bir atadan miras kalmis olma olasiligini giiclendirir.
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- Insan ve sempanze kafataslarinda cok sayida kemigin birbirine kaynasmasi
gibl ayrintili benzerlikler, ortak bir kokene isaret eden giicli 6zellikler
olusturur.

- Bu tiir karmasik yapilarin ¢ok sayida ayrintisinin bagimsiz olarak ayni
bicimde ortaya cikmasi daha diisiik olasiliklidar.

- Bu nedenle karmasik yapilarin ayrintili karsilastirilmasi, homoloji ile
analojinin ayirt edilmesine yardimeci olur.
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Gen Diizeyinde Homoloj1

- Homoloji yalnizca morfolojik 6zellikler i¢cin degil, genler ve DNA dizileri i¢cin
de degerlendirilebilir.
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- Genler, dort bazdan olusan binlerce niikleotidin belirli bir sirayla
dizilmesiyle olusur ve bu diziler proteinlerin yapisini belirleyen kalitsal
bilgiyi tasir.

. Iki organizmadaki bir genin niikleotid dizilerinin biyiik bélimi benzerse,
bu genlerin homolog olma olasilig: yiiksektir.

- Molekiiler homolojinin degerlendirilmesinde DNA dizilerindeki
benzerliklerin rastlantisal olarak ortaya cikma olasilig: da dikkate alinir.
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Molekiiler Homolojiler:
Karsilastirmanin Zorlugu

- DNA molekiillerinin karsilastirilmasi, 6zellikle farkli uzunluklara sahip
diziler s6z konusu oldugunda teknik giicliikler icerir.
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- Tirler evrimlestikce DNA dizilerinde insersiyonlar, delesyonlar ve baz
degisimleri birikir.

- Bu degisiklikler homolog DNA boélgelerinin dogrudan karsilastirilmasini
zorlastirabilir.

- Bu nedenle farkli uzunluktaki DNA dizilerini uygun bicimde hizalamak i¢in
bilgisayar programlarindan yararlanilir.
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Yandaki figiir, i1ki tiirdeki homolog DNA
dizilerinin hizalanmasi sirasinda insersiyon
ve delesyonlarin nasil dikkate alindigini
gostermektedir.

Oncelikle iki tiirdeki homolog dizilerin
baslangic bolgeleri ortak atadan gelen
dizilerle eslestirilir.

Bir tiirdeki DNA dizisinde meydana gelen
delesyon veya insersiyonlar nedeniyle diziler
ayni konumlarda eslesmeyebilir.

Eslesen bolgeler bilgisayar programlariyla
hizalandiginda, iki dizinin evrimsel olarak
karsilastirilabilecek bolgeleri belirlenebilir.

Bektas Tepe
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o These homologous DNA

sequences are identical as
species 1 and species 2
begin to diverge from their
common ancestor.

Deletion and insertion
mutations shift what had

been matching sequences
in the two species.

0 Of the regions of the

species 2 sequence that
match the species 1
sequence, those shaded
orange no longer align

because of these mutations.

0 The matching regions

realign after a computer
program adds gaps in
sequence 1.

DNA Dizilerinin Hizalanmasi

ClE TATNE AT IGIVAYIGINTHIEHE

@ 1@ PATNHEG PAY GIPAT LG NTRILETA@

1 Deletion
erciailic A@A/G il

ElCARBIEIATGIATGININIEHIE

G T A) Insertion

:

C C A T [ERAWSGIINENGE

C C A T |GEEA] (CRANGRARG RN ERE

b

CCAT ---CA-IAGTCC

C C A T [GHISA (CRARGRANGC RINGEE
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DNA Daizilerindeki Farkliliklar
Evrimsel Ayrismay1 Yansitir

- Molekiiler karsilastirmalar, Avustralya kostebegi ile Afrika altin
kostebeginin karsilik gelen genlerinde ¢ok sayida baz degisikligi
bulundugunu ortaya koymaktadir.
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- Bu farkliliklarin birikmesi, 1ki soyun ortak atalarindan ayrilmasindan sonra
gerceklesen evrimsel degisimleri yansitir.

- Buna karsilik giimiis kili¢ bitkilerinde morfolojik farkliliklar belirgin
olmasina ragmen genetik benzerliklerin yliksek olmasi yakin akrabalig:
desteklemektedir.

- Boylece molekiiler veriler, yalnizca goriiniise dayanarak yapilamayacak
evrimsel karsilastirmalarin yapilmasini saglar.
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Molekiler Homoplazi: Benzerlik Her
Zaman Homoloj1 Degildir

- Bir DNA dizisindeki baz1 benzerlikler ortak atadan miras kalmak yerine
bagimsiz olarak ortaya cikabilir.
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- Farkli organizmalara ait diziler, aralarinda evrimsel homoloji bulunmasa
bile bazi niikleotidleri rastlantisal olarak ayni konumlarda tasiyabilir.

- Agsagidaki figiir, farkli organizmalardan gelen DNA dizilerinde rastlantisal
benzerliklerin nasil molekiiler homoplazi olusturabilecegini gostermektedir.

- Bu nedenle yalnizca birkac ortak bazin bulunmasi, iki DNA dizisinin
homolog oldugunu gostermek icin yeterli degildir.
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ACGGATAGTCACTAGGCCTA

TCACCGACAGT CTTTGACAG
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DNA Benzerliginin Anlaml Olup
Olmadig1 Nasil Degerlendirilir?

- Tki DNA dizisi ¢cok sayida niikleotid konumunda benzerlik gésteriyorsa, bu
benzerligin yalnizca rastlanti sonucu ortaya cikmis olma olasiligi
degerlendirilmelidir.
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- Agagidaki figiirde verilen 6rnekte, ik1i DNA dizisindeki bazlarin yaklasik
yuzde 23"Uinin rastlantisal olarak eglesebilecegi hesaplanmaktadir.

. Istatistiksel araclar, gézlenen DNA benzerliginin rastlantisal olarak
beklenenden daha ytiksek olup olmadigini belirlemek icin kullanilabilir.

- Boylece DNA dizileri arasindaki benzerligin gercek bir evrimsel 1ligkiyi
yansitip yansitmadigl arastirilabilir.
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ACGGATAGTCACTAGGCCTA

TCACCGACAGT CTTTGACAG
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Homoloj1 ve Analoji Molekiler
Verilerde de Onemlidir

- Morfolojik 6zelliklerde oldugu gibi molekiiler 6zelliklerde de homoloji ile
bagimsiz olarak ortaya cikan benzerliklerin birbirinden ayrilmasi gerekir.
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- Uzun DNA dizilerinin ¢ok sayida konumda birbirine benzemesi, homolog bir
kokene 1ligskin gticli kanit saglayabilir.

- Buna karsilik yalnizca birkac ortak bazin bulunmasi, 6zellikle farkl
tirlerde rastlantisal benzerlik olasilig1 nedeniyle dikkatli yorumlanmalidir.

- Bu nedenle filogenetik analizlerde DNA dizilerinin uzunlugu, dizilim
oriintisi ve benzerliklerin istatistiksel anlamlilig: birlikte degerlendirilir.

=)
(=)
i
(= -]
(1" ]
—
(o
|
2
A

Prof. Dr. Bektags TEPE

Bektas Tepe
gezimania_tr



Mortolojik ve Molekiiler Kanitlari
Birlikte Degerlendirmek

- Filogenilerin olusturulmasinda morfolojik 6zellikler ile molekiiler veriler
birbirini tamamlayan kanitlar saglar.

S
=
€3]
—
—
o0
on
]
—
o
o=
M
=
D)
9
on
g
<
@)
N

- Morfolojik benzerliklerin homolog mu yoksa yakinsak evrim sonucu olugsmus
analog 6zellikler mi oldugu dikkatle belirlenmelidir.

- Molekiiler verilerde de benzer dizilerin gercekten ortak atadan mi miras
kaldigi, yoksa rastlantisal benzerliklerden mi kaynaklandig:
arastirilmalidir.

- Bu ayrimlar dogru yapildiginda filogenetik agaclar, organizmalar arasindaki
evrimsel iligkileri daha giivenilir bicimde yansitabilir.
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Filogenetik Agaclarin Temelinde
Paylasilan Karakterler

- Filogenetik agaclarin olusturulmasinda ilk adimlardan biri, homolog
ozellikleri analog 6zelliklerden ayirmaktir.
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- Homolog 6zellikler ortak evrimsel gecmisi yansitirken, analog 6zellikler
farkl soylarin benzer cevresel kosullara uyum saglamasiyla bagimsiz olarak
ortaya cikabilir.

- Kladistik, homolog 6zelliklerden yararlanarak organizmalarin evrimsel
i1ligkilerini ortaya cikarmaya yonelik sistematik bir yaklasimdair.

- Kladistikte temel amac, canlilari ortak atalar: ve bu atalardan tiireyen tiim
soylari temelinde gruplandirmaktir.
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Kladlar ve Ortak Atalar

- Kladistik yaklasimda klad, bir ata tiir ile bu atadan tiireyen biitiin soylar:
1ceren bir organizma grubudur.
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- Kladlar, daha biiylik kladlarin icerisinde yer alabilen i¢ ice gecmis gruplar
olusturur.

- Ornegin kedigiller, Carnivora takimi icerisinde yer alan ve ortak bir atadan
tireyen tirleri kapsayan bir klad olusturur.

- Bu yaklasimda bir grubun evrimsel biitiinliigti, ortak atasinin ve onun tiim
torunlarinin birlikte degerlendirilmesine dayanir.

—
=
(=)
i
(==
(1" ]
—
(o
|
e
A

Prof. Dr. Bektas TEPE

Bektas Tepe
gezimania_tr



Monofiletik, Parafiletik ve Polifiletik
Gruplar
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=0 Ve oatadan treyen bt o) raspse o
—— torunlari icerir; bu tir gruplara pa— 1= N p—
=) klad da denir. Yy =
.a . . \_J_ . Group I | e : :'_ £ Group IIT
e - Parafiletik grup, ortak atay:1 ve — ¢ | = — ¢
bazi torunlari icerirken o atadan 1 — o0 o . R
(qw; tireyen biitiin torunlari i
E\ kapsamaz. —r_ : Ly et any
— F — — F
e | - Polifiletik grup, ortak bir atay: ve i o -
onun biitin torunlarini birlikte \ ) N
- icermeyen, farkl soylarin bir Group L, consising o three || Group s paraphyletic,mearing [
o0 araya getirilmesiyle olusan T @ e ™| pacie 4.5.€.0) s oty
gruptur. monophyletic group (clade), ‘ descend;.’ts (species D, E, F) meaning that the most r.ecent
meaning that it consists of an ‘ but not all of them (does not £ommon a.ncestor O ofits ‘
'\ - Yandaki figtir, monofiletik, ancestidl speciestandiaiiof | include species G). AR T T

parafiletik ve }l){olifiletik %ruplar () "o % )
arasindaki farklar karsilagtirmali
olarak gostermektedir.
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Monofiletik Grup Nasil Tanimlanir?

- Figir a'daki Grup I; A, Bve C
turlerini ve bunlarin ortak
atasini icermektedir.
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(a) Monophyletic group (clade) uj’_}“;"“‘ dfﬁﬁj‘?ﬁ y (c) Polyphyletic group

’—{— A —_— A —
u_ = Group I ’_—r i et Group III
- Bu grup ayni1 zamanda ortak o 1 S iy
atadan tireyen biitiin torunlari = o i = EDE
kapsadigi icin monofiletik bir . | - e [
grup, yani bir klad olusturur. ‘F_ . ® .
: “‘ = L

—
=
(=)
i
(==
(1" ]
—
(o
|
e
A

grubun i¢cinde bulunur ve bu

atadan tliireyen biitiin tiyeler
gruba dahildir.

Bu 6zellik, monofiletik gruplar:
evrimsel soylarin bitiiniini
temsil eden gruplar haline
getirir.

- Monofiletik gruplarda ortak ata | —

Group I, consisting of three
species (A, B, C) and their
common ancestor €, is a
monophyletic group (clade),
meaning that it consists of an
ancestral species and all of

@its descendants.

Bektas Tepe
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Group II is paraphyletic, meaning
that it consists of an ancestral
species @? and some of its
descendants (species D, E, F)
but not all of them (does not
include species G).

7 (‘i /
N’

Group III, consisting of four

species (A, B, C, D), is polyphyletic,
meaning that the most recent
common ancestor 9 of its

members is not part of the group. ‘
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Figbiir b'deki Grup II, ortak atay:
ve bazi torunlar: icerir ancak bu
atadan tlreyen biutiin turler:
kapsamadigi icin parafiletiktir.

Figiir c¢'deki Grup III ise ortak
atanin butin torunlarin
1cermedigi gibi, grup Uyelerinin en
yakin ortak atasini da grubun
disinda birakmaktadir.

Bu nedenle Grup III polifiletik bir
gruptur ve farklh evrimsel soylari
ortak bir grup altinda birlestirir.

Filogenetik siniflandirmada bu ¢
grup tipinin ayirt edilmesi,
evrimsel 1ligkilerin dogru
yorumlanmasi agisindan
onemlidir.

(a) Monophyletic group (clade)

—— B
Group I
— C
—— D
i
— F
S
— G

Group I, consisting of three
species (A, B, C) and their
common ancestor €, is a
monophyletic group (clade),
meaning that it consists of an
ancestral species and all of

@its descendants.
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[ (b) Paraphyletic group

(&d.\
\

HIC grouy
— A
f | — B
1 S
— D
' — E  GroupIl
— F
I
L

Group II is paraphyletic, meaning
that it consists of an ancestral
species @? and some of its
descendants (species D, E, F)
but not all of them (does not
include species G).

Parafiletik ve Polifiletik Gruplar

(c) Polyphyletic group

— A

Group III

Group III, consisting of four

species (A, B, C, D), is polyphyletic,
meaning that the most recent
common ancestor 9 of its

members is not part of the group. ‘
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1cermedigi icin polifiletiktir.

This group is paraphyletic because it does i
o . o N o \#%) not include all the descendants of the 0
Paraflletlk Ve PO]_lflletlk ~  common ancestor (it excludes cetaceans). %‘)
Gruplara Ornekler | 2
Common =
o ) ) o ) ancestor of = — - Other even-toed é)'g
Se— - Yandaki figtir, parafiletik ve polifiletik 3\&&23 ‘ ungulates =
O gruplarin gercek organizmalar iizerinden N
g nasil tanimlandigini géstermektedir. j ‘ f«
e . | ‘4 |
on - Su aygirlar: ve akrabalarini iceren ancak | [‘ 1:
e balinalar1 digsarida birakan grup, ortak | emm——
E\ atanin blitiin torunlarimi kapsamadigi icin ;‘
2 parafiletiktir. | —
- - Foklar ve balinalar1 bir araya getiren grup | | “
o ise bu canlilarin en yakin ortak atasini | e
A

s Other
carnivores

- Bu ornekler, canlilarin yalnizca benzer
ozelliklerine gore gruplandirilmasinin This group is polyphyletic because it
evrimsel iligkileri her zaman dogru S e e

. o, . . common ancestor of its members.
yansitmayabilecegini géstermektedir.
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Paylasilan Atasal ve Turetilmis
Karakterler

- Organizmalar degiserek evrimlestigi icin bazi 6zellikler hem glintimiizdeki
canlilarda hem de onlarin atalarinda bulunabilir.
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- Bir grubun ortak atasinda bulunan ve grubun tiyeleri tarafindan paylasilan
ozellik paylasilan atasal karakter olarak adlandirilir.

- Ornegin omurga, omurgalilarin ortak atasinda bulunmus ve daha sonra bu
grubun uyelerine aktarilmis bir karakterdir.

- Buna karsilik yalnizca belirli bir soyda ortaya cikan yeni bir 6zellik, o soy
acisindan paylasilan tiretilmis karakter olarak degerlendirilir.
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Turetilmis Karakterler Filogeniyl
Ayirt Etmeye Yardimci Olur

- Paylasilan tiiretilmis karakterler, belirli bir organizma grubunu diger
gruplardan ayirt etmek icin kullanilabilir.
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- Bir karakterin yalnizca grubun bazi iyelerinde bulunmasi, o karakterin
grubun daha sonraki bir boliimiinde ortaya ciktigini gosterebilir.

- Bir karakterin kaybi da evrimsel iligkilerin degerlendirilmesinde dikkate
alinabilir; 6rnegin bazi soylar atasal bir 6zelligi daha sonra kaybedebilir.

- Bu nedenle bir karakterin yalnizca bulunup bulunmadig: degil, evrimsel soy
agacinin hangi noktasinda ortaya ciktig1 da 6nem tasir.
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Turetilmis Karakterlerle Filogeni
Cikarmak

- Paylasilan tiiretilmis karakterler belirli taksonlara 6zgi olduklar: icin
filogenetik iligkilerin belirlenmesinde 6zellikle kullanighdir.
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- Bu yontemde incelenen grubun tiyeleri birbirleriyle karsilastirilir ve hangi
karakterlerin hangi dallanma noktalarinda ortaya ciktigi belirlenir.

- Incelenen organizma grubuna ingroup, bu grupla yakin iligkili ancak grubun
disinda bulunan karsilastirma grubuna ise outgroup adi verilir.

- Outgroup, karakterlerin atasal mi1 yoksa tliretilmis mi oldugunu belirlemeye
yardimci olur.
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Ingroup ve Outgroup Karsilastirmasi

- Bir filogenetik analizde outgroup, incelenen gruptan daha genis bir
akrabalik grubunun tiyesi olan ancak dogrudan ingroup icinde yer almayan
bir organizmadir.
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- Ornegin omurgalilar ingroup olarak inceleniyorsa, mizrak baligi uygun bir
outgroup olarak kullanilabilir.

- Outgroup'ta bulunan bir karakterin ingroup tiyelerinde de bulunmasi, bu
karakterin daha eski ve atasal olabilecegini diistindtirir.

- Buna karsilik karakter yalnizca ingroup'un belirli bir boliimiinde
bulunuyorsa, bu karakterin ilgili soyda tiiremis olabilecegi degerlendirilir.
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Karakter Tablosundan Filogenetik

Agaca

. Figiir a, mzrak bahig, tasemen,
levrek, kurbaga, kaplumbaga ve Q) Lokt
leopar: farkh karakterlerin varhig: s . ik e
veya yokluguna gore oINS e e m 8 &
kargilagtirmaktadair. i =< bass

Vertebral column 0 1 1 1 1 1
3/ (backbone) | Vartsbral

° Karakter tablosunda O, karakterln w Hinged jaws } 0 0 1 1 1 1 column - % Frog
bulunmadigini; 1 ise karakterin otibs | 0 | 0 | 0 4|1 | 1 jrg . Turte
bulundugunu ifade etmektedir. (- ol ool o IR rour Ly ® ...

| Amnion -
v g e . ! Hair o | o | o | o o [N —ﬂr

- Omurga, ¢eneler, dort tiye, amniyon i Heir
ve kil gibi karakterlerin farkl N | | (

- 0 A 0 indicates that a character is absent; G The character table in (a) leads us to infer the
taksonlarda daglllml a 1 indicates that a character is present. phylogenetic relationships shown in this tree. /\

karsilastirilarak evrimsel iligkiler
cikarilabilir.

- Bu karakterlerin evrimsel dagilimi

kullanilarak Figiir b'deki
filogenetik agac olusturulmaktadir.

Bektas Tepe
gezimania_tr
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Karakterlerin Evrimsel Sirasi
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™  Omurga ceneler, dort iiye, amniyon
‘a ve kil gibi karakterler filogenetik .
- . . '\ Lancelet
s— agac uizerinde farkli dallanma o (outgroup)
Q noktalariyla iligkilendirilebilir. \ Ve @ | - -
— . cHaRACTERs Y | = as @ ‘
E - Ornegin omurga karakteri ) i [ i <& =
omurgalilarin ortak atasindan = Vertaal D ros
(g} itibaren bulunurken, kil daha e | ¢ 1
) sonra memelilere giden soyda fourlimbs | 0 0 0 11 1 o L ) e
‘% ortaya ¢cikmigtir. o o | o | o | o [ETRNEN imbs =] @) Leopas
o | | Amnion A 4
- Bu Iyaklaglm, organizmalarin hangi &) B N B B T
W ozellikler: hangi evrimsel agsamada
m kazandlglnl gorsellestlrmeye (0 A?‘ind.icatesthatacharacter i.s absent; \‘ (G The chara@ertablg in (é) leads us.toin.ferthe
yard1m01 Olur. a 1 indicates that a character is present. | phylogenetic relationships shown in this tree. j
\ y, p
A - Yandaki figtir, karakterlerin

dagilimindan yararlanarak tirler
arasindaki evrimsel iligkilerin nasil
cikarildigini gostermektedir.
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Bir Karakter Birden Fazla Kez
Ortaya Cikabilir

- Bir karakterin belirli bir soyda bulunmasi, onun mutlaka tek bir kez ortaya
ciktig1 anlamina gelmez.
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- Ayni1 karakter farkli evrimsel soylarin bagimsiz evrimi sonucunda birden
fazla kez ortaya cikabilir.

- Benzer sekilde bir karakter atasal durumda bulunurken bazi soylar
tarafindan daha sonra kaybedilebilir.

- Bu nedenle filogenetik analizlerde karakterlerin dagilimini aciklayabilecek
farklh evrimsel senaryolar karsilagtirilir.
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Filogenetik Agaclarda Dal
Uzunluklar:

Simdiye kadar kullanilan filogenetik
agaclarda dal uzunluklari, cogunlukla
yalnizca dallanma iligkilerini géstermek
amaciyla cizilmistir.

Ancak baz filogenetik agaclarda dal
uzunluklari, her soyda gerceklesen evrimsel
degisim miktarini temsil edebilir.

Yandaki figiir, bir genin farkl soylarindaki
genetik degisim miktarlarinin dal
uzunluklariyla nasil ifade edilebildigini
gostermektedir.

Bu tir agaclarda daha uzun bir dal, 1lgili
soyda daha fazla genetik degisim
gerceklestigini ifade edebilir.

Bektas Tepe
gezimania_tr

-

Branch lengths
represent genetic change

This tree was constructed by comparing
sequences of homologs of a gene
that plays a role in development;
Drosophila was used as an outgroup.
The branch lengths are proportional to
the amount of genetic change in each
lineage; varying branch lengths indicate
that the gene has evolved at different
rates in different lineages.

pr— L man @

N =4

Drosophila f
Lancelet % \

Zebrafish d%Tf

Frog %
Chicken k: W
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Dal Uzunlugu ve Evrimsel Degisim

- Yandaki figlirde farkli organizmalarin oosoria g
soylarinda incelenen DNA dizisindeki i
degisim miktarlar: farkli dal uzunluklariyla 7 e
gosterilmektedir. i

- Ornegin agacin tabanindan fareye ulagan oo R
yatay toplam mesafe, meyve sinegine ulagsan ¢
mesafeden daha kisadir. Chicken ¥

- (=)

- Bu durum, incelenen gen bakimindan fare - Foito e S L— Human @
soyunda daha az, Drosophila soyunda ise o ooy 1ot \
daha fazla genetik degisim gerceklestigini Dt ngiaan Mo %
gostermektedir. ST

\rates in different lineages. .

- Dolayisiyla dal uzunluklari, yalnizca agacin
gorsel bicimini degil, 6lciilen evrimsel
degisimin miktarini da yansitabilir.

Bektas Tepe
gezimania_tr
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Evrimsel Zaman Olcegi

- Farkl soylar aym yasta ortak atalardan @ Time-calibrated phylogenetic tree v
ayrilmis olsa bile, zaman icerisinde biriken | orosop ﬁ'ﬁ
| Lancelet \
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zorunda degildir.

genetik deglsim miktar: ayni olmak _L

- Milyarlarca yil boyunca evrimlegen
or%?mzmalarda morfolojik degﬁ 1min
miktari da soylar arasinda farklilik

gosterebilir.

- Fosil kayitlar ve genetik kanitlar,
dallanma noktalarinin jeolojik zaman
icerisindeki konumlarinin belirlenmesine
yardimeci olabilir.

500 400 300 200 100 Present

- Yandaki figiir, dallanma noktalarinin (" Millions of years ago )
zaman ekseni lizerine yerlestirildigi ve dal
uzunluklarinin zamana gore
Olgceklendirildigi bir filogenetik agaci
gostermektedir.
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Maksimum Parsimoni Ilkesi

- Birden fazla olasi filogenetik agac ayni verilerle uyumlu oldugunda, olasi
aciklamalar karsilastirilabilir.
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- Maksimum parsimoni, gozlenen 6zellik farkliliklarini aciklamak i¢cin en az
sayida evrimsel degisiklik gerektiren agacin tercih edilmesine dayanan
yaklagimdair.

- Bu yaklasim, daha az varsayim gerektiren aciklamayi tercih eden Occam'in
usturasi ilkesiyle iligkilidir.

- Morfolojik verilere dayali filogenilerde en parsimonik agac, gozlenen
ozellikleri aciklamak icin en az sayida evrimsel degisiklik gerektiren agactir.
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Maksimum Parsimoni ile
Molektuler Verilerin
Analizi

- DNA dizilerinde de farkl filogenetik —
agaclar ayni verilerle uyumlu olabilir ve Caal s
bunlar icinden en az sayida baz degisikligi
gerektiren agac arastirilabilir.

Draw the three
possible trees.

- Yandaki figiir, ti¢ tiirden olusan © Anatzesie 1.
basitlestirilmis bir molekiiler filogenetik et

problemde maksimum parsimoni

yaklasiminin nasil uygulandigini P
.o . nalyze sites 2, 3,

gostermektedir. and 4.

| = one base-change
event

. Tlk olarak olas filogenetik agaclar
olusturulur ve tiirlere ait DNA diziler1 - -
karsilastirilir. e

| = one base-change
event

- Daha sonra her agaci aciklamak icin
gereken toplam baz degisikligi sayisi

hesaplanir.
Bektas Tepe
gezimania_tr
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Species | Species Il Species Il
Three phylogenetic hypotheses:
I » | f 11
I - 111 | ¢ 11
111 - i ‘ o

Site

Species | C r A 1

Species Il (e T T C
Species III A G A C
Ancestral sequence A G 0 i
1/C 1/C
1 { I i r =1 : ( - 111
- = I | { 11 | -1
| | 1/C ' 1/C
i { j— 1 —t I
1/C
3/A 2T 3/A
p) e R A e 1 4/C e 11
= —t —f—
1 LA | ]
4/C } 4/C ‘ 2T
—— 1 —— 1 —t—— !
3/A 4/C 2/T 4/C 2/T 3/A
H - H [ 1 ( - 1 ; 4= 11
[ — 1 | “yg—m ‘ UH—1
| | |
H— 1 HE 11 +H 1
6 events 7 events 7 events

The first tree is the most parsimonious (requires the fewest molecular changes).
= 1
5 [\ I

Most parsimonious tree = 6 events =

. 111
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0 Draw the three
possible trees.

Parsimoni 1le Olasi
Agaclar1 Karsilastirmak

- Yandaki figtirde ilk olarak ti¢ tiir i¢in @ Tt the i
miimkiin olan ti¢ farkl filogenetik hipotez -
olusturulmaktadar.

- Daha sonra DNA dizisinin her o
. . o nalyze site 1.
konumundaki bazlar, her bir agac I = onebsechare
tizerinde ortaya cikmasi gereken
degisiklikler acisindan degerlendirilir.

o Analyze sites 2, 3,
and 4.

- Birinci bolgede tek bir baz degisikligi 1 - one e chr
yeterli olabilirken, diger bolgelerde ek
degisiklikler gerekebilmektedir. © Total base-change

events.

| = one base-change
event

- Son asamada her agac icin toplam
evrimsel degisiklik sayis1 karsilastirilarak
en az degisiklik gerektiren agac

belirlenmektedir.
Bektas Tepe
gezimania_tr

e 8 .

Species | Species Il Species Il
Three phylogenetic hypotheses:
I - ] f 11
1l ' | | ¢ 1l
il i ‘ o]

Site

Species | C r A 1

Species Il (e T T C
Species III A G A C
Ancestral sequence A G 0 il
1/C 1/C
1 I . -1 :hv il
| “—u | \ 1l | -1
| i 1/C | 1/C
.l J— I i I
1/C
3/A 2T 3/A
2/T p " 3/A ( ] 1 4/C r i 111
:' : l‘ ‘1 :|7 =
— 1 J— 1II | 94—
4/C } 4/C | 2T
——— 1 —— 1 —
3/A 4/C 2/T 4/C 2/T 3/A
e e S
i ‘\ r |
[ H—1n _| = Il ‘ :‘ -1
H— 1 ———1 e
6 events 7 events 7 events

The first tree is the most parsimonious (requires the fewest molecular changes).
= 1

[amEN
Most parsimonious tree = 6 events = A
. 111
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Maksimum Parsimoni ve Maksimum

Olasilik

- Maksimum parsimoni, evrimsel degisikliklerin en az sayida gerceklestigi
aciklamay1 arastirir.
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- Maksimum olasilik yaklasimi ise belirli bir evrimsel model altinda gézlenen
DNA dizilerinin ortaya cikma olasiligini en yliksek diizeyde aciklayan agaci
belirlemeye calisir.

- Maksimum olasilik yonteminde farkli niikleotid degisimlerinin egit olasilikli
olmasi gibi varsayimlar kullanilabilir.

- Ancak bu varsayimlarin uygun olmadigi durumlarda, farkli niikleotid
degisim hizlarini dikkate alan daha karmasik modeller kullanilabilir.
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Bilgisayarlar Cok Sayida Filogenetik
Agac1 Karsilastirabilir

- Tir sayis1 arttikca mimkiin olan filogenetik agaclarin sayisi ¢ok hizlh
bicimde artar.
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- Ornegin 50 tir icin yaklagik 3 x 107 farkli agac olusturulabilir.

- Bu kadar biiyik bir olasilik uzayinin tamamaini elle incelemek miimkiin
olmadigindan filogenetik analizlerde bilgisayar programlarindan
yararlanilir.

- Bu programlar cok sayida olas1 agaci degerlendirerek verileri en 1y1
aciklayan filogenetik hipotezlerin belirlenmesine yardimeci olur.
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Filogenetik Agaclar Birer Hipotezdir

- Her filogenetik agac, incelenen organizmalarin evrimsel 1ligkiler: hakkinda
bir hipotezi temsil eder.
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- En 1y1 filogenetik hipotez, mevcut verilerin tamamaiyla en iyl uyumu
saglayan hipotezdir.

- Yeni morfolojik veya molekiiler kanitlar elde edildiginde daha 6nce
olusturulmus filogenetik agaclar yeniden degerlendirilebilir.

- Bu nedenle filogenetik agaclar degismez semalar degil, yeni kanitlarla test
edilebilen ve gelistirilebilen bilimsel hipotezlerdir.
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Filogenetik Braketing ile Ongérii
Yapmak

- Bir filogenetik hipotez yalnizca gecmisteki evrimsel iligkileri aciklamak i¢in
degil, bilinmeyen o6zellikler hakkinda 6ngori olusturmak icin de
kullanilabilir.
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- Filogenetik braketing, yakin akraba organizmalarda ortak bulunan bir
ozelligin onlarin ortak atasinda da bulunmus olabilecegi varsayimina
dayanir.

- Bu yaklasim, fosil veya yasayan organizmalarda dogrudan gozlenemeyen
ozellikler hakkinda test edilebilir 6ngoriiler olusturabilir.

- Ongérii, daha sonra yeni fosil veya anatomik kanitlarla sinanabilir.
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Kusglar ve Timsahlar Arasindaki
Yakin Iliski
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- Yandaki figilir, kuslarin timsahlarla

Uretimi ve yuva yapimai gibi bazi 2 Birs s e, e
. . . Inosaurs 3
ozellikleri paylagsmaktadir. other than biids ?\r\

- Bu o0zelliklerin ortak atada bulunmus .
olabilecegi diistincesi, filogenetik o
1ligkiler temelinde yeni éngorilerin
olusturulmasina olanak saglar.

Bektas Tepe
gezimania_tr

—e . e 1 e e " # | Lizards
Q olan evrimsel iligkisini diger sliriingen ‘¥/ andsnakes | _J
o gruplariyla karsilastirmaktadir. - w
oa . =sm| Crocodilians <l -' )
o0 - Kuslar ve timsahlar, kertenkele ve —
&S yilanlara gore birbirlerine daha yakin
. . ey . @) L R—
E\ bir evrimsel iligki paylagmaktadir. — By Tormitiscrion Y
D - Her iki grup da dort odacikli kalp, ses | sfaocodiins =
pe Tsaurischian &
Q v==mw
(aa)
'\
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Filogenetik Ongorii Fosillerle Test
Edilebilir

- Kuslar ve timsahlar arasindaki evrimsel 1ligkiye [0 rossi e PO
dayanarak, bu iki grubun ortak atasinin belirli
ozelliklere sahip olmus olabilecegi 6ngoriilebilir.
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Hind limb

Fossil remains of
Oviraptor and eggs.

- Bu yaklasima gore bazi dinozorlarin da kusglara ve
timsahlara benzer bicimde dort odacikli kalbe, yuva
yapma davranigsina ve yumurtalarini korumaya sahip
olmasi beklenebilir.

The orientation of the
bones, which surround
and cover the eggs,
suggests that the
dinosaur died while
incubating or protecting
its eggs.

- Fosillesmig yuvalar ve yumurtalar, bu tiir 6ngoriiler:
test etmek i¢cin bagimsiz kanitlar saglayabilir. e

Artist's reconstruction
of the dinosaur’s

- Yandaki figiir, yamurtalar: tizerinde kuluckaya g aden
yattig1 diistintiilen Oviraptor fosilini ve fosile
dayanarak yapilan canlandirmayi gostermektedir.
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Oviraptor Fosili Filogenetik
Ongoruyu Destekler

- Figiir a, bir Oviraptor fosili ile iligkili yumurtalarin =D -
ve hayvanin viicut konumunun korunmus oldugunu
gostermektedir.
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Hind limb

Fossil remains of
Oviraptor and eggs.

- Fosilin yumurtalari 6rten bir pozisyonda bulunmasi,
hayvanin yumurtalarinin tizerinde kuluckaya yatmais
olabilecegini diisiindirmektedir.

The orientation of the
bones, which surround
and cover the eggs,
suggests that the
dinosaur died while
incubating or protecting
its eggs.

- Bu bulgu, kuslarla yakin akraba olan bazi
dinozorlarin da yumurtalarin1 koruyarak kuluckaya
yatmis olabilecegi ongoriisiinii desteklemektedir. SR

Artist's reconstruction
of the dinosaur’s

- Figlir b, fosil bulgularina dayanarak olusturulan Gt
Oviraptor canlandirmasini géstermektedir.
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Filogenetik Hipotezler Bagimsiz
Kanitlarla Stnanabilir

- Filogenetik bir hipoteze dayanarak olusturulan ongoriiler, daha sonra fosil,
morfolojik veya baska bagimsiz verilerle test edilebilir.
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- Dinozor yuvalari ve kuluckaya yatma davranisina iliskin fosil bulgulari,
kuslarla olan evrimsel iligkiden tiiretilen ongoriler icin bagimsiz kanit
saglamaktadir.

- Boylece filogenetik analiz yalnizca ge¢cmisteki iligkileri aciklayan bir yontem
olmaktan cikar ve yeni bilimsel sorularin test edilmesine de olanak verir.

- Bu yaklasim, evrimsel biyolojide hipotez — 6ngoéri — bagimsiz kanit
baglantisinin kurulmasini saglar.
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Genom, Evrimsel Tarihin Bir
Kaydidir

- Bir organizmanin evrimsel gecmisi yalnizca morfolojik 6zelliklerden degil,
genomunda bulunan niikleik asit dizilerinden de arastirilabilir.
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- Molekiiler karsilastirmalar, anatomik 6zelliklerle belirlenemeyen bazi
filogenetik iligkilerin ortaya cikarilmasini saglar.

- Ozellikle fosil kayitlarin yetersiz oldugu veya tamamen bulunmadig:
gruplarda genomik veriler 6nemli bir evrimsel kanit olusturur.
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Farkli Genler Farkli Hizlarda
Evrimlesir

- Ayni1 evrimsel soy icerisinde bulunan farkli genler, zaman icinde ayni hizda
degismek zorunda degildir.
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- Baz1 genler cok yavas degistigi icin yiiz milyonlarca yil énce ayrilmig
canlilarin iligkilerini arastirmada kullanilabilir.

- Ornegin ribozomal RNA'y1 kodlayan DNA dizileri oldukca yavas evrimlesir
ve cok eski soylarin karsilastirilmasina olanak saglar.

- Buna karsilik mitokondriyal DNA daha hizli evrimlestigi icin daha yakin
donemlerde gerceklesen evrimsel olaylarin arastirilmasinda kullanilabilir.
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Farkli Molekiler Saatler Farkl:
Sorulara Yanit Verir

- Yavasg evrimlesen genler, cok uzun zaman once birbirinden ayrilmais
organizmalar arasindaki iligkilerin arastirilmasinda daha kullanigh olabilir.
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- Hizli evrimlegsen DNA bolgeleri ise daha yakin zamanda gerceklesen
ayrismalar arasindaki farkliliklarin belirlenmesinde daha fazla bilgi
saglayabilir.

- Bu nedenle filogenetik analizlerde kullanilacak gen veya DNA bolgesi,
arastirilan evrimsel zaman oOlcegine gore secilir.

- Mitokondriyal DNA kullanilarak Amerika kitasindaki farkli insan
topluluklarinin evrimsel iligkileri gibi daha yakin donemli iligkiler de
arastirilabilir.
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Gen Duplikasyonlar: Yeni Genlerin
Kaynagidir

- Gen duplikasyonu, bir genin genom icerisinde birden fazla kopyasinin
olugsmasidir ve evrimsel ¢esitliligin 6nemli kaynaklarindan biridir.
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- Gen kopyalarinin olugsmasi, kopyalardan birinin baglangictaki islevini
korurken diger kopyanin yeni degisiklikler biriktirmesine olanak
saglayabilir.

- Bu nedenle gen duplikasyonlari, genomdaki gen sayisinin artmasina ve yeni
evrimsel olanaklarin ortaya ¢ikmasina katkida bulunur.

- Tekrarlanan gen duplikasyonlar: sonucunda ayni1 kékenden gelen gen
gruplari gen aileleri olusturabilir.
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Gen duplikasyonlarinin dikkate
alinmasi, homolog genlerin iki
farkl bicimde siniflandirilmasini
saglar.

Ortolog genler, bir atasal tiirdeki
genin tiirlesme olay1 sonucunda
farkl tiirlerde bulunan
karsiliklaridir.

Paralog genler ise bir tiirtiin
genomunda gerceklesen gen
duplikasyonu sonucunda ortaya
cikan homolog genlerdir.

Yandaki figiir, tirlesme ile olusan
ortolog genler ile gen duplikasyonu
sonucunda olugsan paralog genlerin
olusumunu karsilastirmaktadir.

Ortolog ve Paralog Genler

(a) Formation of orthologous genes: a product of speciation

Ancestral gene
DG T
N WA

Ancestral species

v

Speciation with

/ divergence of gene \
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* Orthologous genes”

Species B
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(b) Formation of paralogous genes: within a species

Ancestral gene
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Gene duplication and divergence
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Species C after many generations
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Ortolog Genler Turlesmeyle Ayrilir

- Yandaki figlirde atasal tiirde bulunan bir gen,

tirlesme sonrasinda iki farkl tiirde karsilik gelen
genlere ayrilmaktadir.

- Bu iki gen ortak bir atasal genden tiiredigi icin

homologdur ve farkl: tiirlerde bulunduklar: i¢in
ortolog genler olarak adlandirilir.

- Ortolog genler tiirlesme sonrasinda farkli soylarin
genomlarinda bagimsiz olarak degismeye devam eder.

- Ornegin sitokrom c geninin insan ve kopekte bulunan

kopyalari ortolog genlerdir.
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(a) Formation of orthologous genes: a product of speciation

Ancestral gene
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Ancestral species
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Paralog Genler Duplikasyonla
Olusur
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—I - Yandaki figlirde tek bir atasal gen, ayni tiir icerisinde | (b) Formation of paralogous genes: within a species
O gerceklesen gen duplikasyonu sonucunda iki kopyaya —
o ayrilmaktadir. e e
o DG EERCG
o0 - Bu kopyalar daha sonra birbirlerinden bagimsiz olarak
e evrimleserek paralog genleri olusturur. SP“I?SC
o - Paralog genler ayn1 genom icerisinde birden fazla B i
D k halinde bulunabil; icinde farkl
opya halinde bulunabilir ve zaman i¢inde farkh
1slevler kazanabilir.
— ._ NG TG
- Ornegin omurgalilarda cok sayida gen duplikasyonu <
A gerceklesmis ve bazi gen aileleri ¢cok sayida paralog * paralogous gened
gen icerecek sekilde geniglemistir. Species C after many generations
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Ortolog ve Paralog Genlerin
Evrimsel Farki

- Ortolog genlerde farklilagsmanin temelinde tiirlesme, paralog genlerde ise
gen duplikasyonu bulunur.
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- Ortolog genler farkl: tiirlerde yer alirken, paralog genler ayni tiiriin
genomunda birden fazla kopya halinde bulunabilir.

- Ortolog genlerin farkh turlerdeki dizileri karsilastirilarak bu tirler
arasindaki evrimsel i1ligkiler arastirilabilir.

- Paralog genler ise ayn1 genom icerisindeki gen ailesinin olusumunu ve
genlerin zaman icinde farkli islevler kazanmasini anlamada 6nem tasir.
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(Genom Kvrimi Ortak Biyolojik
Ozellikler: Aciklar

- Farkli organizmalarin genomlari karsilastirildiginda, cok uzak akraba
canlilarin bile 6nemli sayida homolog gene sahip oldugu gorilmektedir.
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- Ornegin insan ve fare soylarindaki cok sayida gen ortak bir atadan
tiremistir ve bu genlerin biiylik bolimiu farklh tiirlerde benzer iglevler
ustlenir.

- Insan ve maya gibi oldukca farkl organizmalar arasinda bile ¢ok sayida
ortak gen bulunmasi, bazi biyokimyasal ve gelisimsel yollarin evrim boyunca
korunabildigini géstermektedir.

- Bu ortakliklar, farklh organizmalarda benzer temel hiicresel siireclerin
bulunmasini aciklamaya yardimei olur.
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Insan Genomunun Evrimsel
Karmasikligi

- Genomlar arasindaki karsilastirmalar, organizmanin karmasikliginin
yalnizca sahip oldugu gen sayisiyla aciklanamayacagini gostermektedir.
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- Insan genomunda yaklagik dort kat daha fazla gen bulunmasina ragmen,
gen sayisl bakimindan insan ile maya arasindaki fark beklenenden daha
biyik degildir.

- Insanlarin daha karmasik yapisimin aciklanmasinda genlerin diizenlenme
bicimleri, gen lriinlerinin cesitliligi ve genlerin farklh dokularda farkh
bicimlerde kullanilmasi1 6nem tasir.

- Bu nedenle genom evriminin anlasilmasi, yalnizca genlerin sayisini degil,
genlerin nasil isledigini ve birbirleriyle nasil etkilestigini de incelemeyi
gerektirir.

=)
(=)
i
(==
(1" ]
—
(o
|
2
A

Prof. Dr. Bektas TEPE

Bektas Tepe
gezimania_tr



Ayni Gen Farkli Proteinler Uretebilir

- Insan genlerinin énemli bir bliimii, tek bir genin birden fazla protein trtni
olusturmasina olanak saglayan mekanizmalara sahiptir.
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- Boylece sinirhi sayidaki gen, farkli hiicre ve dokularda ¢cok daha genis bir
protein cesitliliginin olusmasina katkida bulunabilir.

- Bu durum, organizmalar arasindaki biyolojik karmasikligin yalnizca
genomdaki toplam gen sayisiyla aciklanamayacagini gosterir.

- Genlerin farkl bicimlerde kullanilmasi, ayni genomun farkl: hiicre
tiplerinde farkli islevsel sonuclar olusturmasina olanak saglar.
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Genom Karsilastirmalar:i Evrimsel
[liskileri Ortaya Cikarir

- Farkli organizmalarin genomlarinin karsilastirilmasi, ortak atadan miras
kalan genleri ve zaman icinde meydana gelen genetik degisimleri ortaya
cikarabilir.
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- Yavas veya hizl1 evrimlesen genlerin farkli amaclarla kullanilmasi, farkl
zaman Olceklerindeki evrimsel iligkilerin arastirilmasina olanak saglar.

- Gen duplikasyonlar: yeni gen kopyalarinin ortaya cikmasini saglarken, bu
kopyalarin farklilasmasi gen ailelerinin olugsmasina katkida bulunur.

- Boylece genom, hem gecmisteki tiirlesme olaylarinin hem de genlerin
evrimsel degisiminin izlerini tagsiyan onemli bir kayit niteligi kazanir.
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Molekiiler Saatler Evrimsel Zaman
Izler

- Evrimsel biyolojinin 6nemli amaclarindan biri, organizmalarin ne zaman
birbirlerinden ayrildigini ve aralarindaki evrimsel iligkilerin ne kadar eski
oldugunu belirlemektir.
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- Fosil kayitlar bazi evrimsel ayrismalarin zamanini belirlemeye yardimeci
olsa da bircok soy i¢in yeterli fosil kanit bulunmayabilir.

- Molekiiler saat, belirli DNA veya protein degisikliklerinin zaman icerisinde
yaklasik olarak belirli hizlarda birikmesi ilkesine dayanarak evrimsel
zamani tahmin etmeyi saglar.
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Molekuler Saatin Temel Mantigl

- Molekiiler saat yaklasiminda, homolog genlerde zaman icinde biriken
nikleotid degisikliklerinin miktari ile ortak atadan ayrilma zamani
arasinda 1iligski kurulmaktadar.
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- Eger bir gen yaklasik olarak sabit bir hizda evrimlesiyorsa, diziler
arasindaki farkliliklarin miktar: iki soyun ne kadar once ayrildigr hakkinda
bilgi saglayabilir.

- Bir molekiiler saatin olusturulabilmesi i¢cin 6ncelikle genetik degisim
miktarinin bilinen evrimsel ayrilma tarihleriyle karsilastirilmasi gerekir.

- Bu 1ligki kullanilarak fosil kayitlarda dogrudan gozlenemeyen evrimsel
olaylarin zamanlari tahmin edilebilir.
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Molekuler Saat Nasil Kalibre Edilir?

-
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- Molekiiler saat olusturmak i¢in genetik
farkliliklarin miktari, fosil kayitlardan
bilinen evrimsel dallanma noktalarinin
tarihleriyle karsilastirilir.

90+

- Bu karsilastirmadan elde edilen ortalama
degisim hizi, daha sonra zamani bilinmeyen
evrimsel olaylarin tarihlendirilmesinde
kullanilabilir. 2 °° . . .

0 30 60 90 120

- Yandaki figlir, memelilerde protein dizisinde
biriken mutasyon sayisi ile iki soyun ayrilma - 4
zamani arasindaki iligskiyi gostermektedir.
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- Grafikteki iligki, genetik farkhliklarin
miktarindan yararlanarak evrimsel ayrisma
zamaninin tahmin edilebilecegini

gostermektedir.
Bektas Tepe
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Molekuler Saat Kesin Bir
Kronometre Degildir

- Molekiiler saatler, evrimsel degisimin tamamen diizenli ve kusursuz bir
hizda gerceklestigl varsayimina dayanmaz.
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- Genetik degisim oranlari zaman icinde dalgalanabilir ve farkli organizma
gruplarinda ayni olmayabilir.

- Bu nedenle molekiiler saatlerden elde edilen tarihler, kesin zaman noktalar:
yerine istatistiksel olarak tahmin edilen ortalama degisim hizlarina
dayanir.

- Ozellikle cok farkli genler veya organizma gruplar: karsilagtirildiginda,
kullanilan molekiiler saatin hizinin degisebilecegi dikkate alinmalidir.
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Molekiiler Saatlerin Calisma Hiz
Neden Farklidir?

- Genlerin farkl hizlarda evrimlesmesinin 6nemli nedenlerinden biri,
genlerin iglevsel 6nemlerinin birbirinden farkli olmasidir.
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- Bir proteinin amino asit dizisinin belirli boliimleri yagsamsal acidan kritikse,
bu bolgelerde meydana gelen zararh degisiklikler dogal secilim tarafindan
elenebilir.

- Buna karsilik secilim acisindan daha az 6nemli bolgelerdeki notr
degisiklikler daha kolay korunabilir ve zaman icerisinde birikebilir.

- Bu nedenle bir genin evrimsel degisim hizi, tasidigi bilginin organizma
acisindan ne kadar 6nemli olduguyla iligkili olabilir.
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Dogal Secilim Molekiiler Saat Hizini
Degistirebilir
- Bir proteinin belirli amino asitlerinin islev acisindan kritik olmasi, bu

bolgelerdeki degisikliklerin gliclii dogal secilimle elenmesine neden olabilir.
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- Boyle durumlarda ilgili gen daha yavas evrimlegir ve molekiiler saat olarak
kullanildiginda daha az degisiklik biriktirir.

. Islevsel acidan daha az kisith bélgelerde ise degisiklikler daha kolay
birikebilir ve evrimsel degisim hizi daha yiiksek olabilir.

- Bu nedenle farkli genlerin molekiiler saat olarak ayni hizda calistig:
varsayllmamalidir.
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Molektler Saatlerde Dogal Secilimin
Etkisi

- Bazi1 DNA degisiklikleri zararlh oldugu i¢cin dogal secilim tarafindan zaman

1cerisinde ortadan kaldirilirken, bazi degisiklikler secilim acisindan notr
kalabilir.
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- Notr degisiklikler uzun zaman boyunca birikebildigi icin molekitiler saatlerin
olusturulmasinda 6zellikle yararli olabilir.

- Ancak dogal secilim bazi genlerdeki degisikliklerin birikme hizini
degistirebildiginden, biitiin genler ayni giivenilirlikte molekiiler saat olarak
kullanilamaz.

- Bazi calismalarda farkli genlerin evrimsel hizlarinin karsilastirilmasi,
molekiiler saatlerin uygun bicimde kalibre edilmesinin 6nemini ortaya
koymaktadir.
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Molekiler Saatlerin Zaman Sinirlari

- Fosil kayitlar yaklasik 550 milyon y1l 6ncesine kadar uzanabilse de

molekiiler saatler daha eski evrimsel olaylarin zamanini tahmin etmek i¢in
de kullanilabilir.
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- Ancak bu tiir tahminler, molekiiler saatin ge¢cmis boyunca sabit bir hizda
calistig1 varsayimina daha fazla bagimhdir.

- Evrimsel degisim hizinin zaman icerisinde veya farkli soylar arasinda
degismesi, 6zellikle cok eski olaylarin tarihlendirilmesinde belirsizligi
artirabilir.

- Bu nedenle fosil veriler ile molekiiler saat tahminleri miimkiin oldugunda
birlikte degerlendirilir.
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Molekuler Saatler Farkli Verilerle
Kalibre Edilebilir

- Molekiiler saatlerin giivenilirligini artirmak icin farkl genlerin veya farklh
organizma gruplarinin evrimsel degisim hizlari ayri ayri degerlendirilebilir.
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- Bazi problemlerde tek bir gen yerine daha fazla gen kullanilmasi, evrimsel
degisim hizlarindaki farkliliklarin etkisini azaltabilir.

- Omurgalilarin evrimini inceleyen calismalarda ytizlerce gen lizerinden
olusturulan molekiiler saatler, yiiz milyonlarca yillik zaman araliklarini
kapsayabilir.

- Ancak dogal secilim gibi faktorlerin bazi genlerin degisim hizlarini
etkilemesi, bu tahminlerin yorumlanmasinda dikkatli olunmasini gerektirir.
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Molekiiler Saatlerin Uygulamasa:
HIV'in Kokenini Tarihlendirmek

- Molekiiler saat yaklasimi, yalnizca cok eski evrimsel olaylarin degil, yakin
gecmiste meydana gelen evrimsel olaylarin tarihlendirilmesinde de
kullanilabilir.
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- HIV'In insanlara ne zaman gectigi ve insan populasyonlarinda ne zaman
yayllmaya basladigi, viral DNA dizilerinin karsilastirilmasiyla
arastirilmigtir.

- HIV'in insanlardaki kokeni tek bir olayla aciklanmaz; virtisiin farkh
suslarinda birden fazla koken bulunmasi, farkli gecis olaylarinin
gerceklestigini gostermektedir.
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- HIV'in genetik materyali RNA oldugundan, viriislerin evrimsel iligkilerinin
arastirilmasinda RNA virislerine 6zgi molekiiler verilerden yararlanilir.
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HIV-1 M'nin Insanlara Yayilim
Zamani

- HIV-1 M'nin insanlara ne zaman yayildigini U
belirlemek amaciyla farkli donemlerde hastalardan
alinan viris orneklerinin gen dizileri
karsilagtirilmigtar.
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0.15

- Bu 6rnekler arasinda 1959 yilina ait bir 6rnek de
bulunmaktadir ve dizilerde zaman icerisinde
meydana gelen degisimler izlenebilmektedir.

0.10

~
Adjusted best-fit line ’
(accounts for uncertain |_
dates of HIV sequences) J\\

- Molekiiler saat yaklagsimi, gézlenen genetik
degisimlerin gecmise dogru ekstrapolasyonu yoluyla
virisin daha erken donemlerdeki evrimsel

durumunun tahmin edilmesini saglar. 0 , : , , ,
1900 1920 1940 1960 1980 2000

. Yandaki figiir, HIV-1 M'nin kékeninin \ /
tarihlendirilmesinde kullanilan genetik veriler ile
zaman arasindaki iligskiy1 gostermektedir.
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HIV-1 M Icin Molekiiler Saat
Tahmini

- Yandaki figlirde siyah noktalar, hastalarin kan o
orneklerinden elde edilen HIV gen dizilerindeki baz
degisikliklerini gostermektedir.

e
=
€3]
—
—
o0
on
]
—
o
D
M
=
D)
9
on
g
<
@)
N

. Giiniimiizdeki HIV dizilerinin degisim hizindan

geriye dogru yapilan hesaplama, HIV-1 M'nin
insanlara yayiliminin yaklasik 1930 civarinda
basladigini gostermektedir.

0.10

~
Adjusted best-fit line ’
(accounts for uncertain |_
dates of HIV sequences) J\\

- Daha gelismig bir molekiiler saat yaklasimiyla
yapilan sonraki bir calisma ise HIV-1 M'nin
insanlara yayilimim yaklagik 1912 yilina

tarihlendirmigtir. 0 , , , : ,
1900 1920 1940 1960 1980 2000

0.05

w
o
o
c
]
3
=
@
w
@
c
(7]
o
=
e
c
@
]
s
2
7
Q
w
o
o
=
©
=
v
@
wv
i
-]
-
5
x
]
°
b

=)
(=)
i
(==
(1" ]
—
(o
|
e
A

- Bu farkli tahminler, molekiiler saat sonuc¢larinin 3
kullanilan model ve varsayimlara bagh olarak
degisebilecegini de gostermektedir.
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Molekuler Saatlerin Gucu ve
Sinirlar:

- Molekiiler saatler, fosil kaydinda dogrudan belgelenmeyen evrimsel
olaylarin yaklasik zamanlarini arastirmak i¢in giiclii bir aractir.

e
=
€3]
—
—
o0
on
]
—
o
D
M
=
D)
9
on
g
<
@)
N

- Ancak genlerin farkli hizlarda evrimlesmesi, dogal secilim ve zaman
1cerisindeki hiz degisimleri molekiiler saatlerin dogrulugunu etkileyebilir.

- Bu nedenle molekiiler saatlerden elde edilen tarihler, kullanilan genetik
veriler, fosil kalibrasyonlar: ve evrimsel modeller dikkate alinarak
yorumlanmalidir.

- Molekiiler ve fosil kanitlarin birlikte degerlendirilmesi, evrimsel zaman
cizelgesinin daha kapsamli bicimde olusturulmasina yardimeci olur.

=)
(=)
i
(==
(1" ]
—
(o
|
e
A

Prof. Dr. Bektas TEPE

Bektas Tepe
gezimania_tr



Yasam Agacina Bakisimiz Yem
Verilerle Degisir

- Yeni molekiiler veriler, canlilarin evrimsel iligkilerine iligskin daha onceki
goruslerin yeniden degerlendirilmesini saglayabilir.
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- Ozellikle DNA dizilerinin karsilastirilmasi, yasam agacinin cok eski dallar:
hakkinda 6nemli bilgiler ortaya koymaktadair.

- Glnimiuzde kullanilan siniflandirma sistemleri, yeni genetik kanitlar elde
edildikce degisebilir.
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Tki Alemden Uc Domain Sistemine

- Canlilar gecmiste temel olarak bitkiler ve hayvanlar olmak tizere 1ki alem
altinda simiflandirilmistir.
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- Daha sonra prokaryot ve 6karyot hiicreler arasindaki temel farkliliklar
dikkate alinarak bes alemli siniflandirma sistemi yayginlasmistir.

- Genetik veriler, prokaryotlarin tamaminin birbirine yakin akraba
olmadigini ve bazi prokaryot gruplarinin 6karyotlarla daha yakin iligkili
oldugunu ortaya koymustur.

- Bu bulgular sonucunda Bacteria, Archaea ve Eukarya olmak iizere tic¢
domainli sistem benimsenmistir.
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Uc Domain Sistemi Bes Alem
Sistemini Nasil Degistirdi?

. Uc domainli siniflandirma, daha 6nce kullanilan bes alemin bazi gruplarinin
evrimsel acidan ayni diizeyde olmadigini ortaya koymustur.
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- Eski sistemde yer alan Monera grubu, liyelerinin iki farkli domain olan
Bacteria ve Archaea icerisinde bulunmasi nedeniyle tek bir evrimsel grup
olarak degerlendirilemez.

- Protista alemi de birbirinden oldukca farkli 6karyotik soylari bir araya
getirdigi icin evrimsel acidan tek bir biitiin olusturmamaktadir.

- Bu nedenle yeni genetik veriler, siniflandirmanin yalnizca hiicresel
ozelliklere degil, evrimsel iligkilere de dayanmasi gerektigini
gostermektedir.
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Genomlar Arasindaki Beklenmedik
Benzerlikler

- Farkli domainlerde bulunan organizmalarin tim genomlarinin
karsilastirilmasi, genlerin organizmalar arasinda sanildigindan daha fazla
hareket edebildigini ortaya koymaktadar.
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- Baz1 genler, bir organizmanin genomunda baska bir domainin lGiyelerinde
bulunan genlere daha fazla benzeyebilir.

- Bu durum, genlerin yalnizca ebeveynden yavruya aktarildig: dikey gen
aktarimi ile aciklanamayabilir.

- Genlerin organizmalar arasinda dogrudan aktarilmasi, yasam agacinin bazi
bolimlerindeki karmasik 6riintiilerin aciklanmasina yardimeci olmaktadar.
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Yatay Gen Transteri

- Yatay gen transferi, genetik materyalin bir organizmadan baska bir
organizmaya, nesiller arasindaki normal aktarimin disinda tasinmasidair.
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- Bu stirec, farkli organizmalarin genomlarina yeni genlerin eklenmesine ve
daha 6nce sahip olmadiklar: 6zelliklerin kazanilmasina yol acabilir.

- Yatay gen transferi; transpozonlar, plazmitler, viral enfeksiyonlar ve baz
durumlarda organizmalar arasindaki simbiyotik iligkiler gibi
mekanizmalarla gerceklesebilir.

- Guinumiizde yatay gen transferinin evrimsel tarihte 6nemli bir rol oynadigi

kabul edilmektedir.
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Yatay Gen Transfer: Yasam Agacini
Karmasiklastirir

- Geleneksel bir filogenetik agac, genlerin temel olarak bir nesilden sonraki
nesle dikey olarak aktarildig: varsayimina dayanir.
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- Ancak yatay gen transferi gerceklestiginde bir genin evrimsel gecmisi, onu
tasiyan organizmanin evrimsel gecmisinden farkli olabilir.

- Ornegin bir bakteride bulunan bir genin bagka bir bakteriden yatay olarak
aktarilmasi, yalnizca tiirlerin ortak atalarina dayanan basit bir soy iligkisi
olusturmaz.

- Bu nedenle baz1 genlerin farkli organizmalardaki dagilimini aciklamak i¢cin
yatay gen transferinin de dikkate alinmasi gerekir.
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Okaryotlarda da Yatay Gen
Transferi Gorulur

- Yatay gen transferi yalnizca bakteriler ve A RECIPIENT OF TRANSFERRED GENES:

y e y . . oot qe THE ALGA GALDIERIA SULPHURARIA

arkelerde gergekle$en blr Sureg deglldlr; Genes received from prokaryotes enable Galdieria sulphuraria
okaryotlar arasinda da meydana gelebilir. § Restrad ey b wrt manememiiots el B et e

encrusted rocks around volcanic hot springs similar to this
one in Yellowstone National Park.
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- Ornegin baz transpozonlarin 6karyotik
organizmalar arasinda yatay olarak
aktarildigina iligkin kanitlar
bulunmaktadair.

- Bu tir gen transferleri, farkl 6karyotik
soylarin genomlarinda benzer genetik
dizilerin ortaya ¢cikmasina neden olabilir.

Galdieria sulphuraria 25
(ared alga; in the genus || N
Galdieria)

Adapted to thrive in extreme conditions such as high temperature, low pH,
high heavy metal and sulfur concentrations, and intense UV radiation.
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- Yandaki figiir, gen transferi sonucunda
ekstrem kosullarda yasayabilme 6zelligi
kazanan bir alg 6rnegini géstermektedir.
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Galdieria sulphuraria ve Gen
Transteri

- Kirmizi ale Galdieria sulnhuraria A RECIPIENT OF TRANSFERRED GENES:

. 5 . D . a1 > THE ALGA GALDIERIA SULPHURARIA

YUksek Slcakllk ve yUksek aS].tl].k glbl Genes received from prokaryotes enable Galdieria sulphuraria
ekstrem kosullarda yasayabilmektedir. §
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(inset) to grow in extreme environments, including on sulfur-
encrusted rocks around volcanic hot springs similar to this
one in Yellowstone National Park.

- Genom analizleri, bu algin genomunda
bakterilerden ve arkealardan gelen bazi
genlerin bulundugunu ortaya koymustur.

- Bu genlerden bazilari, G. sulphuraria'nin
asiri sicak, asidik ve agir metal iceren
ortamlarda yasamini stirdiirmesine katki
saglayan ozelliklerle iligskilendirilmistir.

Galdieria sulphuraria 25
(ared alga; in the genus || N
Galdieria)

e G et :
Adapted to thrive in extreme conditions such as high temperature, low pH,
high heavy metal and sulfur concentrations, and intense UV radiation.
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- Yandaki figiir, G. sulphuraria'nin
Yellowstone Milli Parki'ndaki sicak ve
asidik ortamini ve alg hiicrelerini
gostermektedir.
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Yatay Gen Transferinin Evrimsel
Onemi

- Yatay gen transferi, yasamin evrimsel tarihi
boyunca genetik 6zelliklerin farkli organizmalar
arasinda yayilmasina katkida bulunmus olabilir. Fungi
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Animalia

Plantae

YAYIWINT NIVIWOA

- Bu siirecg, farkli domainlerde bulunan organizmalar
arasinda beklenmedik genetik benzerliklerin ortaya
cikmasini aciklayabilir.

sysejdosojyd

Euryarchaeota

- Yatay gen transferinin yaygin olmasi, yasamin
erken donemlerini yalnizca dallanarak ayrilan basit
bir agac biciminde temsil etmenin bazi durumlarda popioons
yetersiz kalabilecegini diigstindiirmektedir.

el puoyPoiN

Crenarchaeota

- VAVHDYV NIVWOd
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Cyanobacteria

- Bu nedenle yeni genomik veriler, yasam agacinin
bazi boliimlerinin dallardan ¢cok genetik _—

\

Proteobacteria
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aligverislerin olusturdugu karmasik iligkiler agi bacteri
seklinde degerlendirilmesini gerektirebilir.
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