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Evrimsel İlişkilerin 
Araştırılması
• Scott Baker ve Stephen Palumbi (1994), Japonya'da 

balina eti örnekleri topladı.

• Taşınabilir bir genetik laboratuvarı kullanarak otel 
odalarında mitokondriyal DNA analizleri yaptılar.

• DNA dizileme sonuçlarına göre örneklerden biri (19b), 
Kuzey Pasifik’ten bir kambur balinaya aitti.

• Bu durum, uluslararası balina avı yasaklarının ihlal 
edildiğini düşündürdü.
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Evrimsel Ağaçlar ve Önemi
• Bilinmeyen örneklerin adli kimliklendirilmesi, evrimsel 

ilişkilerin araştırılmasıyla mümkündür.

• Evrimsel ilişkileri anlamak, türler ve popülasyonlar 
arasındaki bağlantıları ortaya çıkarır.

• Bilim insanları bu ilişkileri genellikle evrimsel ağaçlar 
(filogenetik ağaçlar) ile gösterir.

• Bu ağaçlar, biyolojide yaygın olarak kullanıldığından 
öğrencilerin onları doğru okuyabilmesi önemlidir.
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Evrimsel İlişkilerin 
Belirlenme Yöntemleri
• Evrimsel geçmişi anlamak için iki temel yöntem 

kullanılır:

 1. Morfolojik özelliklerin karşılaştırılması

 2. Genetik verilerin analizi

• Morfoloji ve genetik verilerden elde edilen sonuçlar 
karşılaştırılarak güvenilirlik değerlendirilir.

• Evrimsel ağaçlar, sadece türler arası ilişkileri değil, 
bireysel organizmaların geçmişini de açıklayabilir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

4



Evrimsel Ağaçların Kullanım 
Alanları
• Evrimsel ağaçlar biyolojide çeşitli sorulara yanıt vermek 

için kullanılır:

 Türlerin ortak ataları kimlerdir?

 Belirli bir popülasyonun genetik yapısı nasıl şekillenmiştir?

 Evrimsel süreçler türleri nasıl değiştirmiştir?

• Örnek olaylar incelenerek bu sorulara dair kanıtlar 
sunulmaktadır.
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Evrimsel Ağaç Nedir?
• Evrimsel ağaç (filogenetik ağaç), organizmaların ortak 

atadan gelen soy hatlarını ve evrimsel değişimlerini 
gösteren bir diyagramdır.

• Darwin’in "değişimle ortak atadan türeme" teorisine 
dayanarak, türler arasındaki soy ilişkilerini açıklar.

• Bir evrimsel ağaç, tek bir ortak atadan başlayarak 
dallanan ve farklı türlere evrilen soy hatlarını gösterir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

6



Evrimsel Ağaçta Zamanın 
Okunması
• Evrimsel ağaçlar zaman içinde büyüyen 

bir ağaç gibi düşünülebilir: Kökten 
başlayarak gövde, dallar ve küçük dallara 
(twigs) ayrılır.

• Kök (root), tüm türlerin en son ortak 
atasını temsil eder.

• Zamansal akış, kökten yukarı doğru (veya 
yatay çizimlerde soldan sağa) ilerler.
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Evrimsel Ağaçlar Nasıl 
Yorumlanır?
• Evrimsel ağaçtaki 

dallanma noktaları 
(nodlar), türlerin ortak 
atasını gösterir.

• Örneğin, Düğüm 1 (Node
1), tüm vahşi kedilerin 
(Kanada vaşağı, vaşak, 
jaguarundi, kar leoparı, 
kaplan, jaguar, aslan ve 
leopar) en son ortak 
atasını temsil eder.

• Dallar, türlerin 
birbirinden ayrılıp yeni 
evrimsel yollar izlediğini 
gösterir.
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Vahşi Kedilerin Evrimi
• Düğüm 6 (Node 6): 

Kanada vaşağı ve vaşak 
buradan türemiştir.

• Düğüm 2 (Node 2):
Jaguarundi, kar leoparı, 
kaplan, jaguar, aslan ve 
leoparın en son ortak 
atasını temsil eder.

• Türlerin evriminde belirli 
özellikler ortaya çıkmıştır:
 Vaşak ve vaşağın ortak 

atası kısa kuyruk 
geliştirdi.

 Jaguarundi’nin atası tek 
renkli tüye sahip oldu.

 Kar leoparı, kaplan, 
jaguar, aslan ve leoparın 
ortak atası benekli tüy 
desenleri (rozetler) 
geliştirdi.
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Evrimsel Ağaçlar ve 
Adaptasyonlar
• Evrimsel ağaçlar, türlerin belirli adaptasyonları nasıl 

kazandığını gösterir.

• Leoparın benekleri nasıl oluştu?

 Lars Werdelin ve Lennart Olsson (1997) çalışmalarına göre, 
leoparın benekleri, benekli tüylü atalarından gelen 
değişimlerle evrimleşmiştir.

• Evrimsel süreçte, belirli çevresel ve genetik faktörler 
türlerin farklı özellikler geliştirmesine neden olmuştur.
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Evrim Ağacında Türler 
Arasındaki İlişkileri Okuma
• Evrimsel ilişkiler, türlerin 

en son ortak atalarını ne 
kadar önce 
paylaştıklarına göre 
belirlenir.

• Örneğin, Vaşak ile Kızıl 
Vaşak’ın son ortak atası 
düğüm 6 ile gösterilir.

• Bu iki tür, herhangi bir 
diğer türle paylaştıkları 
ortak atadan daha yakın 
bir ortak ataya sahip 
oldukları için kardeş 
türler olarak kabul edilir.

• Kardeş türler, 
birbirlerinin en yakın 
yaşayan akrabalarıdır.
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Evrimsel Ağaç Üzerinden 
Akrabalık Bağlarını Yorumlama
• Evrimsel ağaç, belirli türlerin 

birbirlerine olan yakınlığını 
belirlemek için kullanılabilir.

• Örneğin, Kar Leoparı, 
Kanada Vaşağı mı yoksa 
Jaguar mı ile daha yakından 
akrabadır?

• Yandaki şekile göre, Kar 
Leoparı ile Jaguar’ın son 
ortak atası (düğüm 3), Kar 
Leoparı ile Vaşak’ın son ortak 
atasından (düğüm 1) daha 
yakın bir zamanda 
yaşamıştır.

• Bu nedenle, Kar Leoparı, 
Jaguar ile Kanada Vaşağına 
kıyasla daha yakın 
akrabadır.
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Evrim Ağacındaki Dallanma 
ve Çıkarımlar
• Yanda, Kar Leoparı, Kanada Vaşağı ve 

Jaguar arasındaki ilişkileri daha 
basitleştirilmiş bir şekilde 
gösterilmektedir.

• Bu ağaç oluşturulurken Kızıl Vaşak 
(düğüm 6 ile birlikte), Jaguarundi
(düğüm 2 ile birlikte) ve Aslan ağaçtan 
çıkarılmıştır.

• Ayrıca, Pars ve Jaguar’ın dalları düğüm 
5’te döndürülerek Jaguar’ın Pars’ın 
altında görünmesi sağlanmıştır.

• Ancak, türlerin birbirine olan evrimsel 
yakınlıkları, yalnızca ağaçtaki dallanma 
noktalarının sırasına ve ortak atalarının 
göreceli yaşlarına dayanır.
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Türlerin Evrimsel Kökeni ve 
Soy Ağacı
• Evrimsel ağaçtaki hiçbir yaşayan tür, 

diğerinden türememiştir.

• Örneğin, Pars, Jaguar’dan türememiştir; 
aynı şekilde Jaguar da Pars’tan 
türememiştir.

• Bunun yerine, her iki tür de düğüm 5’te 
yer alan ortak bir atadan türemiştir.

• Evrim ağacındaki tüm kediler, düğüm 
1’de bulunan en eski ortak atadan 
evrimleşmiştir.
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Evrim Ağacında Belirsizlikler 
ve Üçlü Ayrılma Durumu
• Yanda verilen şekildeki 

düğüm 5, Jaguar, Aslan ve 
Pars arasındaki evrimsel 
ilişkilerde bir belirsizlik 
olduğunu gösterir.

• Aynı düğüm, aşağıdaki şekilde 
de tekrar edilmiştir.

• Werdelin ve Olsson, bu üç tür 
arasındaki ilişkileri kesin 
olarak belirlemek için yeterli 
kanıta sahip değildi.

• Bu nedenle, araştırmacılar bu 
üç soy hattını aynı anda 
ayrılmış gibi göstererek 
belirsizliği vurgulamışlardır.
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Evrimsel Ağaçlar ve İçerikleri
• Evrimsel ağaçlar, araştırmacının çalışmasına uygun 

olarak belirlediği bilgileri içerir.

• Herhangi bir filogenetik ağaç, evrimsel tarihin tüm 
detaylarını kapsamaz.

• Belirli bir ağaçta yer almayan özellikler, 
evrimleşmedikleri anlamına gelmez.
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Evrimsel Geçişlerin Gösterimi
• Yanda, bazı kedigillerin

kürk rengi ve kuyruk 
uzunluğundaki 
değişimler 
gösterilmiştir.

• Ancak vücut büyüklüğü, 
aslan yelesinin evrimi 
gibi değişimler 
belirtilmemiştir.

• Filogenetik ağaçtaki 
işaretlenmemiş geçişler, 
evrim olmadığı anlamına 
gelmez.
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Evrimsel Zamanlamanın 
Belirsizliği
• Evrimsel değişimlerin filogenetik ağaçlarda gösterildiği 

zamanlamalar kesin değildir.

• Bir geçişin belirli bir dalda gösterilmesi, yalnızca o 
geçişin iki düğüm arasında bir yerde gerçekleştiğini 
ifade eder.

• Evrimsel olayların kesin sıralaması her zaman net 
olarak bilinemez.
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Evrimsel Ağaçların Kapsamı
• Yanda sadece sekiz kedi 

türünün evrimsel 
ilişkileri 
gösterilmektedir.

• Ancak, Avrasya vaşağı 
gibi bazı türler dâhil 
edilmemiştir.

• Evrimsel ağaçlar, 
yalnızca gösterilen 
türler hakkında bilgi 
verir; yer almayan türler 
hakkında yorum 
yapmaz.
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Evrimsel Ağaçların Farklı 
Biçimlerde Çizilebilmesi
• Evrimsel ağaçlar, 

dallanma sırasına göre 
organizmalar arasındaki 
akrabalık ilişkilerini 
gösterir.

• Aynı ilişkileri anlatan 
farklı stillerde ağaçlar 
çizilebilir, ancak temel 
bilgi değişmez.

• Yandaki şekil, daha 
önceki çizimdeki kedi 
evrim ağacının dört 
farklı stilini 
göstermektedir.

• Tüm çizimlerde, zaman 
kökten uçlara doğru 
akar.
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Evrimsel Ağaçlar Birer 
Hipotezdir
• Evrimsel geçmiş, laboratuvar ortamında özel olarak 

incelenmediği sürece doğrudan gözlemlenemez.

• Çoğu durumda, bilim insanları eldeki ipuçlarını 
kullanarak geçmişi tahmin etmeye çalışır.

• Evrimsel bir ağaç, belirli bir veri seti ve analiz yöntemi 
kullanılarak oluşturulan bir hipotezdir.

• Mutlak bir gerçeklik olarak değil, mevcut kanıtlara 
dayanan en olası senaryo olarak değerlendirilmelidir.
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Farklı Araştırmacılar Farklı Evrim 
Ağacı Sonuçlarına Ulaşabilir

• Farklı veri setleri ve analiz yöntemleri, değişik soy 
ağaçları ortaya çıkarabilir.

• Örneğin, Johnson ve O’Brien (1997), aslan ve kaplanı en 
yakın akraba olarak belirlemiştir.

• Mattern ve McLennan (2000), kaplan ve jaguarın daha 
yakın akraba olduğunu öne sürmüştür.

• Johnson ve ekibi (2006), jaguar ve aslanın birbirine en 
yakın olduğunu bulmuştur.
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Evrimsel Ağaçların 
Güvenilirliği ve Geçiciliği
• Farklı araştırma ekipleri, farklı 

yöntemlerle benzer sonuçlar elde 
ettiğinde bir hipotez daha güçlü 
kabul edilir.

• Bir hipotezin güçlü olması, onun 
değişmeyeceği anlamına gelmez.

• Yanda gösterilen filogenetik ağaç, 
şu an için en güçlü destek bulan 
senaryodur.

• Yeni veriler ve analizler, gelecekte 
bu ağaçların güncellenmesine yol 
açabilir.
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Evrimsel Ağaçların Çıkarımı: 
Mantıksal Temeller
• Evrimsel ilişkileri 

belirleme sürecinde 
ideal bir senaryo ele 
alınarak başlanır.

• Gerçek dünyada 
karşılaşılan zorluklar 
daha sonra ele 
alınacaktır.

• Örnek olarak, dört 
hayali kuş türünün 
evrimsel ilişkileri 
incelenir.
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Evrimsel Değişikliklerin 
Takibi
• Dört tür, şeklin sol 

tarafındaki ortak 
atadan türemiştir.

• Ortak atanın 
özellikleri bilinirse, 
yeni ortaya çıkan 
evrimsel değişiklikler 
belirlenebilir.

• Evrimsel yeniliklerin 
her biri yalnızca bir 
kez gelişmiş ve hiçbir 
zaman 
kaybolmamıştır.
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Türe Özgü Karakterlerin 
Evrimi
• Türlere özgü karakterler (uzun gaga, 

koyu renk kuyruk) soy hatlarının 
ayrılmasından sonra ortaya çıkmıştır.

• Eğer bu özellikler erken evrimleşmiş 
olsaydı, diğer türlerde de görülürdü.

• Bu bilgi, soy ağacının oluşturulmasına 
başlangıç noktası sağlar.
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Ortak Evrimsel Yenilikler ve 
Ağaç Yapısının Şekillenmesi
• İki türün ortak olarak paylaştığı 

turuncu kanat uçları, onların kardeş 
türler olduğunu gösterir.

• Turuncu uçlar, bu iki türü 
diğerlerinden ayıran bir özelliktir.

• Yanda gösterildiği gibi, ağacın geçmişe 
doğru çizilmesiyle ilişkiler belirlenir.
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Daha Derin Evrimsel İlişkiler
• Maske özelliğinin üç 

türde bulunması, onların 
birbirine daha yakın 
olduğunu gösterir.

• Tüm türlerde bulunan 
kuyruk şeritleri, ortak 
atada gelişmiş bir özellik 
olarak kabul edilir.

• Nihai filogenetik ağaç 
yanda tamamlanmıştır.
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Filogenetik Ağaçların Önemi
• Ortak atadan türeme, iç içe geçmiş evrimsel yenilikler 

üretir.

• Bu hiyerarşik düzen, karakterlerin evrimsel sırasını 
tahmin etmemizi sağlar.

• Darwin’in evrim teorisi, bu tür filogenetik analizlerle 
test edilebilir.
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Filogenetik Analizin Temel 
Kavramları
• Evrimsel olarak yeni ortaya çıkan karakterlere apomorfi

(türetilmiş karakter) denir.

• Daha önce var olan, atadan gelen karakterler ise 
plesiomorfi (atal karakter) olarak adlandırılır.

• Bir karakterin apomorfi veya plesiomorfi olup olmadığı 
bağlama bağlıdır.
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Filogenetik Analizin Temel 
Kavramları
• Örneğin, maske karakteri tüm kuş türleri içinde 

apomorfidir, ancak sadece maskeli kuşlar içinde 
plesiomorfidir.

• İki veya daha fazla soy hattı tarafından paylaşılan 
türetilmiş karakterlere sinapomorfi denir.
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Monofiletik, Parafiletik ve 
Polifiletik Gruplar
• Monofiletik grup (klad): Bir ortak atayı ve onun tüm 

torunlarını içerir. Örneğin, turuncu uçlu türler ve 
onların ortak atası monofiletik bir gruptur.
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Monofiletik, Parafiletik ve 
Polifiletik Gruplar
• Parafiletik grup: Ortak atayı ve bazı torunlarını içerir, 

ancak tüm torunları kapsamaz. Örneğin, açık renkli 
kuyruklara sahip kuşlar ve onların ortak atası 
parafiletik bir gruptur.
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Monofiletik, Parafiletik ve 
Polifiletik Gruplar
• Polifiletik grup: Ortak atayı içermez, ancak ortak bir 

atadan türemiş türlerin bazılarını kapsar. Örneğin, 
yaşayan maskeli açık kuyruklu türler polifiletik bir 
gruptur.
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Sinapomorfiler ve Monofiletik
Gruplar
• Filogenetik analizlerde 

temel prensip: 
Sinapomorfiler, 
monofiletik grupları 
tanımlar.

• Örneğin, köpekler:

 Memelilerdir ve diğer 
memelilerle birlikte tüy 
ve laktasyon
özelliklerini paylaşırlar.

 Amniyotlardır ve diğer 
amniyotlarla birlikte 
amniyotik zara sahip 
yumurtalar üretirler.

 Tetrapodlardır ve diğer 
tetrapodlarla birlikte 
uzuvlara sahiptirler.
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Politomiler ve Filogenetik
Belirsizlikler
• Reptilia (sürüngenler) içindeki en derin dallanma bir üçlü 

ayrım (politomi) şeklinde gösterilir.

• Bunun nedeni, Squamata (kertenkeleler ve yılanlar), 
Testudinata (kaplumbağalar) ve Archosauria (kuşlar ve 
timsahlar) arasındaki evrimsel ilişkilerin kesin olarak 
belirlenememesidir.

• Farklı analizler farklı akrabalık ilişkileri önermektedir:
 Bazı çalışmalar kertenkele-yılan ve kuş-timsah soylarının daha 

yakın olduğunu gösterir.

 Bazıları kuş-timsah ve kaplumbağa soylarının daha yakın 
olduğunu savunur.

 Diğerleri ise kertenkele-yılan ve kaplumbağa soylarının daha 
yakın olduğunu öne sürer.

• Bu durum, biyolojik tarihinin karmaşık ve idealden uzak 
olduğunu gösterir.
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Evrimsel Tarihin Yeniden 
İnşası ve Zorlukları
• Gerçek dünyada, türlerin evrimsel geçmişini 

yeniden inşa etmeye çalışırken ideal 
koşullardan yoksunuz.

• Ortak atanın nasıl göründüğünü bilmiyoruz; 
bu nedenle hangi özelliklerin atadan kalma 
(plesiomorfik) veya türemiş (apomorfik) 
olduğunu belirlemek zordur.

• Evrimsel yenilikler bazen bağımsız olarak 
farklı soy hatlarında ortaya çıkabilir veya 
bir kez evrimleşmiş bir özellik zamanla 
kaybolabilir.

• Yandaki şekil, ortak bir atadan türemiş üç 
hayali antilop türünün belirli özelliklerini 
vurgulamaktadır.
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Antilop Türlerinin Evrimsel 
İlişkileri
• Amacımız, hangi iki antilop türünün 

birbirine daha yakın akraba olduğunu 
belirlemektir.

• Ancak ortak atanın görünümü 
bilinmediğinden, lekeli sağrının ortak 
türemiş bir özellik (sinapomorfi) mi olduğu 
yoksa yalnızca A türüne özgü türemiş bir 
özellik mi olduğu net değildir.

• Evrimsel ilişkileri belirlemek için 
karakterleri gruplamaya çalışmak genellikle 
yetersiz kalır.

• Yandaki şekilde, türlerin bazı ortak 
özellikleri paylaşmasına rağmen net bir 
hiyerarşik grup oluşturmadığını 
gösterilmektedir.
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Evrimsel Özelliklerin Dağılımı 
ve Karışıklık
• Türlerin ortak özelliklere göre 

sınıflandırılması, bazı özelliklerin bağımsız 
olarak birden fazla kez evrimleşmiş veya 
kaybolmuş olabileceğini gösterir.

• Örneğin:

 A ve B koyu renkli kuyruk taşır.

 B ve C lekeli sağrıya sahiptir.

 A ve C boynuz ve yüz maskesi taşır.

• Bu durum, karakter evriminde bağımsız 
değişimler veya karakter kayıpları yaşanmış 
olabileceğini düşündürmektedir.
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Evrimsel İlişkileri Belirleme 
Stratejileri
• Bu karmaşayı çözmek için farklı analiz yöntemlerine 

başvurulur.

• Outgroup (dış grup) analizi: Türlerin ortak atasına 
en yakın akrabaları kullanarak hangi özelliklerin 
türemiş olduğunu belirlemeye yardımcı olur.

• Parsimony analizi: En az evrimsel değişikliği 
gerektiren senaryoyu tercih ederek en olası soy ağacını 
oluşturur.

• Bu iki yöntem birlikte, antilop türlerinin evrimsel 
geçmişini daha doğru bir şekilde anlamamıza yardımcı 
olabilir.
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Dış Grup Analizi Nedir?
• Dışgrup analizi, tarihsel ilişkileri 

belirlemek için incelenen gruba (iç grup) 
ek olarak, daha uzak akraba olan bir 
veya daha fazla türün dahil edilmesini 
içerir.

• Bu yöntem, iç grubun monofiletik (ortak 
bir atadan gelen tek bir grup) olmasını 
sağlamaya yardımcı olur.

• En basit dış grup analizinde, yalnızca 
bir tür dış grup olarak eklenir.

• Dış grubun evrimsel olarak 
değişmediğini varsayarak, iç grubun en 
yakın ortak atasının özellikleri 
hakkında çıkarım yapabiliriz.
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Dış Grup Analizinde Olası 
İlişkiler
• İncelenen üç tür için üç olası ilişki vardır:

 A ve B kardeş tür olabilir,

 A ve C kardeş tür olabilir veya

 B ve C kardeş tür olabilir.

• Bu olasılıklar hipotez olarak ele alınır ve parsimoni
analizi gibi yöntemlerle karşılaştırılır.

• Parsimoni analizi, en az evrimsel değişiklik gerektiren 
hipotezi tercih eden bir yöntemdir.

• Bu yöntem, karakterlerin dağılımını en basit şekilde 
açıklayan evrimsel senaryoyu belirlemeye çalışır.
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Parsimoni Analizi Nedir?
• Parsimoni analizi, en az sayıda değişiklik gerektiren 

evrim ağacını tercih eder.

• Her bir karakter, olası ağaçlarda tek tek değerlendirilir 
ve en az değişiklik gerektiren senaryo belirlenir.
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Parsimoni Analizi Nedir?
• Üç olası evrim ağacı 

ve her karakterin en 
basit senaryosu yanda 
gösterilmektedir.

• En düşük toplam 
değişiklik sayısını 
gerektiren hipotez en 
doğru tahmin olarak 
kabul edilir.
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Bilgilendirici ve Bilgilendirici 
Olmayan Karakterler
• Kahverengi bacaklar 

tüm iç grup türlerinde 
bulunduğundan, her 
üç hipotezde de 
yalnızca bir evrimsel 
değişiklik gereklidir.
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Bilgilendirici ve Bilgilendirici 
Olmayan Karakterler
• Benekli sağrı dış 

grupta ve iç grup 
türlerinden ikisinde 
görülmektedir; bu da 
her hipotez için tek bir 
değişiklik gerektirir: 

• Tür A’nın atalarında 
sağrının beneksiz hale 
gelmesi.
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Bilgilendirici ve Bilgilendirici 
Olmayan Karakterler
• Çizgili bacaklar ve 

benekli sağrı, tüm 
hipotezlerde aynı 
sayıda değişiklik 
gerektirdiği için 
bilgilendirici 
karakterler değildir.
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Bilgilendirici ve Bilgilendirici 
Olmayan Karakterler
• Bununla birlikte, koyu 

kuyruk, boynuz ve yüz 
maskesi gibi 
karakterler 
bilgilendirici olup, 
hipotezlerin 
ayrımında kullanılır.
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Hipotezlerin Karşılaştırılması
• Hipotez 1: Koyu 

kuyruk, A ve B’nin 
ortak atasında ortaya 
çıkmıştır.

• Hipotez 2: Boynuz ve 
yüz maskesi, A ve 
C’nin ortak atasında 
ortaya çıkmıştır.

• Hipotez 3: Koyu 
kuyruk, iki bağımsız 
kazanç veya kazanım 
ve kayıp 
kombinasyonu ile 
açıklanır.
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Hipotezlerin Karşılaştırılması
• Minimum değişiklik 

sayısına göre:

 Hipotez 1 → 7 
değişiklik,

 Hipotez 2 → 6 
değişiklik,

 Hipotez 3 → 8 
değişiklik gerektirir.

• En az değişiklik 
gerektirdiği için 
Hipotez 2 en güçlü 
tahmindir.
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Ortak Atanın Özellikleri
• Parsimoni analizi, iç grubun en yakın ortak atasının 

bazı özelliklerini tahmin etmemizi sağlar.

• En yakın ortak atanın kahverengi bacaklara ve benekli 
bir sağrıya sahip olduğu çıkarımına varılabilir.
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Ortak Atanın Özellikleri
• Boynuz ve yüz maskesi, A ve C türleri için sinapomorfi

(ortak atadan türeyen ortak karakter) olarak kabul 
edilir.

• Tür A’nın beneksiz sağrısı, apomorfi (türe özgü yeni 
karakter) olarak değerlendirilir.

• Ancak, koyu kuyruğun evrimsel geçmişi belirsizdir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

52



Sonuç ve Parsimoni Analizinin 
Sınırları
• Dış grup ile iç grup arasındaki son ortak atanın, dış 

gruba birebir benzer olduğu varsayımı hatalı olabilir.

• Aynı derecede olası bir senaryo, kahverengi bacakların 
en son ortak atada bulunduğu ancak dış grup soyunda 
kaybolduğu olabilir.

• Parsimoni analizi, evrimsel tarih hakkında güçlü 
çıkarımlar yapmamıza yardımcı olur, ancak doğada 
evrim her zaman en basit yolu izlemeyebilir.

• Parsimoni yönteminin ne kadar geçerli olduğu konusu 
hala tartışmalıdır.
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Filogenetik Ağaçların Sayısı
• Filogenetik

analizlerde türler 
arasındaki ilişkileri 
belirlemek için 
mümkün olan tüm 
ağaçlar 
değerlendirilir.

• Tür sayısı arttıkça, 
oluşturulabilecek ağaç 
sayısı hızla artar.
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Filogenetik Ağaçların Sayısı
• Örneğin, 3 tür için 3, 4 

tür için 15, 5 tür için 
105 ve 10 tür için 
34.459.425 farklı ağaç 
oluşturulabilir.

• Bu nedenle, parsimoni
analizleri genellikle 
bilgisayar desteğiyle 
gerçekleştirilir.
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Yakınsak Evrim ve Geriye 
Dönüş
• Farklı soy hatlarında benzer özelliklerin bağımsız 

olarak ortaya çıkması yakınsak evrim olarak 
adlandırılır.

• Evrimsel süreçte türetilmiş özelliklerin kaybolarak 
atasal duruma dönüşmesi ise geriye dönüş (reversal) 
olarak bilinir.

• Her iki durum da, evrimsel tarihleri yeniden inşa 
etmeye çalışırken yanıltıcı olabilir.

• Yakınsak evrim ve geriye dönüş nedeniyle ortaya çıkan 
benzerliklere homoplazi denir.
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Yakınsak Evrime Örnekler
• Benzer ekolojik baskılar, farklı türlerde ortak 

adaptasyonların gelişmesine neden olabilir.

• Tavus kuşları (a) ve tavuskuşu örümcekleri (b), 
çiftleşme için renkli gösteriler yapar.
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Yakınsak Evrime Örnekler
• Timsahlar (c) ve su aygırları (d), su altında kalırken 

görme, koku alma ve duyma yeteneklerini koruyacak 
şekilde baş yapılarına sahiptir.

• Yarasa ve kuş kanatları, köpekbalıkları ve balinaların 
hidrodinamik vücut şekilleri, yılanlar ve bacaksız 
kertenkelelerin uzun gövdeleri de yakınsak evrim 
örnekleridir.
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Geriye Dönüşe Örnekler
• Çevresel değişiklikler, bir zamanlar faydalı olan 

özelliklerin artık maliyetli hale gelmesine ve 
kaybolmasına neden olabilir.

• Yılanlar ve bacaksız kertenkeleler, bacaklarını 
kaybederek geriye dönüş örneği oluşturur.

• Mağara canlılarının gözlerini kaybetmesi, kuşların 
dişsiz hale gelmesi ve tatlı su dikenli balıklarının 
zırhlarını kaybetmesi diğer geriye dönüş örnekleridir.

• Güney Amerika'daki Guenther’in keselisi kurbağası, 230 
milyon yıl önce kaybedilen alt çene dişlerini yeniden 
geliştirmiştir.
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Filogenetik Analizlerde 
Homoplazi
• Filogenetik analiz yaparken homoplaziye dikkat 

edilmelidir, çünkü bu durum evrimsel ilişkileri yanlış 
yorumlamamıza neden olabilir.

• Homoplazi, ortak atalardan değil, bağımsız evrimsel 
süreçlerden kaynaklanan benzerliklerdir.

• Parsimoni analizlerinde, yalnızca ortak atadan miras 
alınan ve tüm torunlarda bulunan sinapomorfi
özellikleri dikkate alınmalıdır.

• Örneğin, tavus kuşu ve tavuskuşu örümceğinin 
çiftleşme gösterileri benzer görünse de farklı yapılarla 
gerçekleştirilir ve ortak ata belirtisi değildir.
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Homoplazinin Tespiti
• Bazı homoplaziler

gözle kolayca fark 
edilirken, bazıları 
detaylı genetik 
analiz gerektirir.

• Örneğin, görkemli 
ağaç kurbağası ve 
Afrika pençeli 
kurbağası, aynı 
deri toksini olan 
kaerulein üretir.
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Homoplazinin Tespiti
• Ancak bu toksin, 

her iki türde de 
farklı genlerden 
üretilmektedir, bu 
da yakınsak 
evrimin bir 
sonucu olduğunu 
gösterir.

• Homoplazi, bazen 
ancak filogenetik
ağaç 
oluşturulduğunda 
fark edilir.
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DNA Düzeyinde Yakınsak 
Evrim ve Geriye Dönüş
• DNA dizilerinde yalnızca dört baz bulunduğu için (A, T, 

G, C), mutasyonlarla aynı karakterlerin farklı türlerde 
tekrar ortaya çıkması kolaydır.

• Bu nedenle, filogenetik analizlerde mümkün olduğunca 
fazla bağımsız karakter kullanılarak hataların önüne 
geçilmelidir.

• Parsimoni analiziyle, en az evrimsel değişiklik 
gerektiren ağaç modeli seçilir.

• DNA dizilerini kullanarak yapılan filogenetik
analizlerde, örneğin balinaların evrimsel kökeni gibi 
konular daha ayrıntılı incelenebilir.
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Balinaların Evrimi ve 
Moleküler Filogenetik
• Balinalar, yunuslar ve muturlar, soyu tükenmiş bazı 

türlerle birlikte monofiletik bir grup oluşturur.

• Bu gruba bazı araştırmacılar "Cetacea" bazıları ise 
"Cetaceamorpha" adını verir.

• Biz, bu grubu en kapsamlı anlamıyla "Cetacea" olarak 
adlandıracağız.
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Bir Balina Nasıl Tanımlanır?
• Cetacea, kafatasında bulunan belirli sinapomorfiler ile 

tanımlanır.

• Auditory bulla büyümüş, kalınlaşmış ve yoğun hale 
gelmiştir (su altında duymaya adaptasyon).
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Bir Balina Nasıl Tanımlanır?
• Kafatasının postorbital/temporal bölgesi daralmıştır ve 

ön dişler, azı dişleriyle hizalanmıştır.

• Bu özellikler Durodon atrox'un anatomisinde 
görülmektedir.
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Balinalar Gerçekten Karasal 
Atalardan Evrildi mi?
• Balinaların en belirgin özellikleri (bacak eksikliği, 

yüzgeçler, sırt yüzgeci, kuyruk) erken Cetacea üzerinde 
mevcut değildi.

• Durodon, küçük de olsa arka uzuvlara sahipti.

• Yaklaşık 53 milyon yıl öncesine ait fosiller, ilk 
Cetacea'nın büyük arka uzuvlara sahip olduğunu ve 
muhtemelen kara ile su arasında yaşadığını gösteriyor.
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Balinaların Ataları Kimlerdi?
• 1883'te William H. Flower, balinaların toynaklı 

memeliler (ungulatlar) ile akraba olabileceğini öne 
sürdü.

• Şaka yollu olarak domuzları balinalara en yakın akraba 
olarak göstermiştir.

• Bu hipotez, balinaları çift toynaklılar (artiodactyla) 
grubunun bir üyesi olarak konumlandırabilir.
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Morfolojik Kanıtlar Balinaların 
Evrimi Hakkında Ne Söylüyor?

• 1966'da Leigh Van Valen, balinaların 
mesonychia adlı eski bir ungulat grubundan 
geldiğini öne sürdü.

• Bu teori, balinaları çift toynaklıların yakın 
akrabaları olarak gösterse de, doğrudan bu 
gruba dahil etmez.

• Yandaki şekil, bu iki hipotezi karşılaştırmalı 
olarak göstermektedir.
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Morfolojik Ağaçlar ve 
Evrimsel Akış
• Biyologlar, morfolojik karakterlere 

dayalı parsimoni analizleri yaparak 
balinaların evrimsel akrabalıklarını 
belirlemeye çalıştı.

• O'Leary ve Geisler (1999) balinaların, 
yaşayan çift toynaklılara en yakın 
akraba olduğunu gösteren bir 
filogenetik ağaç oluşturdu.
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Ayak Bileği Kemikleri Balinalar 
Hakkında Ne Söylüyor?

• Artiodactylaların en belirgin sinapomorfisi, astragalus
kemiğinin şeklidir.

• Astragalus, diğer memelilerde yuvarlak bir yapıya 
sahipken, artiodactylalardaki özel 'trochleated' yapıyı 
gösterir.

• Bu yapı, uzun adımlar atmalarını ve koşma 
yeteneklerini geliştirir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

71



Fosil Balinalar ve Ayak Bileği 
Yapıları
• Yaşayan balinalar ayak bileklerine sahip değildir, ancak 

bazı fosil balinalar arka uzuvlara sahiptir.

• Basilosaurus, minyatür bacaklara sahiptir ve astragalus
kemiği diğer kemiklerle kaynaşmıştır.

• Mevcut veriler, fosil balinaların bilek kemiklerinin tam 
biçimi hakkında kesin yargılar çıkarmamıza izin 
vermemektedir.
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Farklı Veri Kaynaklarına 
Başvurma Gerekliliği
• Mevcut morfolojik veriler bazı soruları cevaplamakta 

yetersiz kalmaktadır.

• Bu nedenle, moleküler veriler, DNA analizleri ve diğer 
kanıtlar kullanılarak balinaların evrimi daha detaylı 
incelenmektedir.
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Evrimsel İlişkilerin Moleküler 
Kanıtları
• DNA dizileri ve diğer moleküler veriler, evrimsel 

ilişkileri belirlemek için önemli bir kaynaktır.

• Morfolojik verilere kıyasla, moleküler verilerin 
avantajları ve dezavantajları vardır.

• DNA dizileri fosillerden elde edilebilir, ancak çoğunlukla 
günümüzde yaşayan veya yakın zamanda yok olmuş 
türler için kullanılabilir.

• Gelişmiş modeller ve teknolojik ilerlemeler sayesinde, 
DNA dizilerinden evrim ağacı tahminleri giderek daha 
güvenilir hale gelmiştir.
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DNA Dizilerinin Evrimsel 
Çalışmalardaki Önemi
• DNA dizileri sadece dört bazdan (A, C, G, T) oluştuğu 

için bazı evrimsel desenleri belirlemek zor olabilir.

• Teknolojik gelişmeler sayesinde, büyük miktarda DNA 
verisi üretmenin maliyeti önemli ölçüde azalmıştır.

• Doğru analiz modelleri kullanıldığında, DNA verileri 
güvenilir filogenetik tahminler sunabilir.

• Evrimsel biyologlar, DNA dizilerinin zaman içinde nasıl 
değiştiğini analiz eden sofistike modeller geliştirmiştir.
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DNA Dizilerinden Evrim 
Ağacı Çıkarmak
• DNA dizilerinden evrimsel ilişkiler çıkarmak için çeşitli 

yöntemler kullanılır.

• Bu yöntemler, protein dizileri için de uygulanabilir.

• Artiodactyl (çift toynaklılar) ve Cetacea (deniz 
memelileri) türleri üzerinde yapılan çalışmalar, 
moleküler filogenetik yöntemleri anlamak için örnek 
olarak kullanılabilir.
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DNA Dizilerinin Hizalanması 
(Alignment)
• Filogenetik analizler için kullanılan DNA dizileri, 

homolog (ortak atalardan gelen) olmalıdır.

• DNA dizilerinin karşılaştırılabilir hale gelmesi için 
hizalanması (alignment) gereklidir.

• Hizalama işlemi, bazı türlerde görülen ekleme ve 
silmelerin belirlenmesini ve dizilerin uyumlu hale 
getirilmesini sağlar.

• Yanlış hizalama, evrimsel ilişkilerin hatalı 
yorumlanmasına yol açabilir.
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Hizalamanın Önemi ve 
Zorlukları
• Doğru hizalama, evrimsel bilgi kaybını önler ve daha 

doğru evrimsel ağaçların oluşturulmasını sağlar.

• Yanlış hizalanan DNA dizileri, yanıltıcı sonuçlara yol 
açabilir.

• Araştırmacılar, bilgisayar yazılımlarını ve uzman 
görüşlerini bir arada kullanarak hizalama yaparlar.

• Farklı yazılımlar, aynı DNA dizileri için farklı 
hizalamalar yapabilir ve farklı evrim ağaçları üretebilir.
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Süt Proteini b-Kazein Geninde 
Hizalama Örneği
• Süt proteini b-

kazein geni, 
evrimsel analizlerde 
kullanılan örnek 
genlerden biridir.

• İnek ve balina b-
kazein gen dizileri 
karşılaştırıldığında, 
inek dizisinin 61. 
pozisyonda 3 baz 
uzunluğunda bir 
silinme içerdiği 
görülmüştür.

• Nükleotid 
dizilerinde yapılan 
hizalamanın etkisi, 
amino asit 
dizilerinde daha 
belirgin olabilir.
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Süt Proteini b-Kazein Geninde 
Hizalama Örneği
• Aşağıda gösterilen sekiz hizalanmış dizi, Gatesy ve 

arkadaşları (1999) tarafından analiz edilen daha büyük 
bir veri setinin küçük bir parçasını temsil etmektedir.
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Alternatif Filogenileri
Değerlendirme Yaklaşımları
• Evrimsel ağaçları tahmin etmenin bir yolu, her bir 

nükleotid pozisyonunu bağımsız bir karakter olarak ele 
alıp monofiletik grupları tanımlayan sinapomorfileri
belirlemektir.

• Bazı nükleotid konumları bilgi sağlamazken, bazıları 
belirli türleri bir araya getiren ortak türemiş 
karakterler içerir.
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Alternatif Filogenileri
Değerlendirme Yaklaşımları
• Ancak, bazı konumlar arasında çelişkiler bulunabilir. 

Örneğin, 162. ve 177. konumlar farklı monofiletik
grupları destekleyerek ideal olmayan bir durum 
oluşturur.
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Parsimoni Yöntemi ile 
Filogeni Değerlendirme
• Parsimoni analizi, en az evrimsel değişiklik gerektiren 

ağacı belirlemeyi amaçlar.

• Tüm olası ağaçlar hipotez olarak değerlendirilir ve her 
bir nükleotid konumundaki değişim miktarı hesaplanır.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

83



Parsimoni Yöntemi ile 
Filogeni Değerlendirme
• Yandaki şekil, 162, 166 ve 177. konumların iki 

farklı ağaç üzerindeki analizini 
göstermektedir. Ağacın (a) versiyonu 6, (b) 
versiyonu ise 9 nükleotid değişikliği gerektirir.

• Bilgisayar programları kullanılarak en 
parsimonious (en az değişiklik gerektiren) 
ağaç belirlenebilir.
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Olasılık (Likelihood) Yöntemi 
ile Filogeni Değerlendirme
• Parsimoniye ek olarak, bir diğer 

yaygın yöntem olasılık analizidir.

• Likelihood yöntemi, bir ağacın 
dallanma düzenini ve dal 
uzunluklarını dikkate alır.

• Dal uzunlukları, her dal boyunca 
meydana gelen nükleotid 
değişikliklerinin sayısına 
orantılıdır.

• Olasılık değeri, belirli bir model 
altında gözlemlenen dizilimlerin 
verilmiş bir ağaçta gerçekleşme 
olasılığı olarak tanımlanır.
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En Yüksek Olasılıklı (Maximum 
Likelihood) Filogeni Seçimi

• Bilim insanları, yazılımlar aracılığıyla olası tüm 
ağaçları değerlendirip, dalların uzunluklarını optimize 
ederek en yüksek olasılıklı ağacı belirler.

• Aşağıda, balina, hipopotam, domuz ve bir dış grup 
içeren basit bir örnek gösterilmektedir.
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En Yüksek Olasılıklı (Maximum 
Likelihood) Filogeni Seçimi

• Üç olası ağacın olasılık hesaplamaları sonrası, balina ve 
hipopotamın birbirine domuzdan daha yakın olduğu 
sonucu elde edilmiştir.

• Maksimum olasılık yöntemi, farklı evrim modelleri 
kullanıldığında farklı sonuçlar verebilir. Seçilen model 
büyük önem taşır.
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Filogenetik Ağaçların En 
İyisini Aramak
• Filogenetik ağaçları tahmin etmek için maksimum 

parsimoni veya maksimum olasılık yöntemleri 
kullanılır.

• Tüm olası ağaçların incelenmesi teorik olarak en iyi 
ağacı bulmanın kesin yoludur.

• Ancak, tür sayısı arttıkça olası ağaç sayısı hızla büyür.

• Örneğin, sadece 7 tür için 10.395 olası ağaç varken, 20 
tür için bu sayı trilyonlarla ifade edilir.
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En İyi Ağacı Bulma Problemi
• Tüm ağaçları incelemek, büyük veri kümeleri için 

imkansız hale gelir.

• Bu durum, gözleri bağlıyken bir milli parktaki en 
yüksek noktayı bulmaya çalışmaya benzetilebilir.

• Ağaç arama süreçlerinde, bazı bölgeleri dışlamak veya 
farklı başlangıç noktalarından tekrar tekrar aramak 
gibi stratejiler kullanılır.
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Filogenetik Ağaç Arama 
Stratejileri
• "Branch and Bound" yöntemi, kötü sonuçlar veren ağaç 

gruplarını eler.

• "Heuristik aramalar", mevcut en iyi ağacı farklı 
şekillerde düzenleyerek daha iyi sonuçlar elde etmeye 
çalışır.

• Yerel maksimumlara sıkışmamak için aramalar farklı 
başlangıç noktalarından tekrar edilerek yapılır.
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Filogenetik Ağaçlarda 
Güvenilirlik Tahmini
• Bir filogenetik ağaç oluşturduktan sonra, ne kadar 

güvenilir olduğu sorgulanmalıdır.

• Eğer balinaların çift toynaklılarla akraba olduğu sonucu 
yalnızca birkaç karaktere dayanıyorsa, sonuç güvenilir 
olmayabilir.

• Daha fazla veri toplayarak analizi tekrar etmek en iyi 
yol olsa da, bu zaman ve maliyet açısından zordur.
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Bootstrapping Yöntemi ile 
Güvenilirlik Testi
• Bootstrapping, bilgisayar simülasyonlarıyla analizin 

tekrar edilmesini sağlar.

• Joseph Felsenstein (1985) tarafından geliştirilen 
yöntem, orijinal veri setinden rastgele örnekleme ile 
yapay veri setleri oluşturur.
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Bootstrapping Yöntemi ile 
Güvenilirlik Testi
• Birçok tekrar sonucunda ağaçların kaçında belirli bir 

grup oluşuyorsa, bu grubun güvenilirliği o kadar 
yüksektir.

(S
. 
F

re
e
m

a
n

 &
 J

.C
. 
H

e
rr

o
n

)
P

ro
f.

 D
r.

 B
e
k

ta
ş 

T
E

P
E

93



Bootstrap Destek Değerleri ve 
Yorumu
• Bootstrap destek yüzdeleri, belirli bir 

filogenetik grubun güvenilirliğini 
gösterir.

• 1000 tekrar üzerinden yapılan bir 
çalışmada, balinaların çift toynaklılar 
içinde yer aldığı %99 desteklenmiştir.

• Balinaların inek, geyik ve su aygırı ile 
daha yakın akraba olduğu %100 
desteklenirken, su aygırı ile kardeş grup 
olma hipotezi %59 desteklenmiştir.
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Bootstrap Sonuçlarının 
Değişebilirliği
• Farklı genlerin analizi, farklı filogenetik ağaçlar 

üretebilir.

• Örneğin, b-kazein genine dayalı filogenetik analiz, diğer 
genlerden farklı sonuçlar verebilir.

• Gerçek evrimsel tarih ile tahmin edilen ağaç arasındaki 
benzerlik, kullanılan genlerin tüm genomu ne kadar iyi 
temsil ettiğine bağlıdır.
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Filogenetik Ağaçların 
Olasılıkla Değerlendirilmesi
• Filogenetik ağaçların değerlendirilmesinde maksimum 

likelihood yöntemi, verilerin ağaç doğrultusunda 
gerçekleşme olasılığını hesaplar.

• Ancak, aslında bilmek istediğimiz şey verilere 
dayanarak ağacın olasılığıdır (posterior probability).

• Bu olasılığı hesaplamak için Bayes Teoremi kullanılır:
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Bayes Teoremi ve Posterior 
Olasılık
• P (data|tree): Ağacın likelihood değeri (verilerle 

uyumu).

• P (tree): Önceden belirlenen öncül (prior) olasılık.

• P (data): Verilerin olasılığı, yani tüm olası ağaçların 
likelihood ve prior olasılıklarının toplamı.

• Ağaçların olasılığını hesaplamak için tüm olası 
ağaçların öncül olasılıklarının belirlenmesi gerekir.
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Bayesçi Filogenetik Çıkarımın 
Hesaplanması
• Tüm olası ağaçların posterior olasılıklarını analitik 

olarak hesaplamak genellikle mümkün değildir.

• Bunun yerine, bilgisayar simülasyonlarıyla olası ağaçlar 
örneklenerek posterior olasılıklar tahmin edilir.

• Algoritma, yüksek likelihood ve yüksek prior olasılığı 
olan ağaçlar üzerinde daha fazla zaman geçirerek 
örnekler alır.

• Böylece, elde edilen örneklem frekanslarına dayanarak 
posterior olasılıklar tahmin edilir.
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Bayesçi Filogenetik Çıkarımın 
Avantajları
• Sonuçların yorumu kolaydır ve olasılıklı 

modellerle desteklenir.

• Yanda, 1.100 nükleotidlik b-kazein dizileri 
kullanılarak yapılan analiz sonuçları 
gösterilmektedir.

• Şekil a: Alınan örnekler içinde yer alan üç 
ağacın posterior olasılıklarını gösterir.

• Şekil b: Çoğunluk kuralına dayalı 
konsensus ağacı ve klad güvenilirliklerini 
gösterir.
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Filogenetik Çıkarım 
Yöntemlerinin Karşılaştırılması

• Filogenetik analizde farklı yöntemler mevcuttur:

 Parsimony

 Maksimum likelihood

 Neighbor joining

 Bayesian inference

• Bu yöntemlerin başarısı, bilinen evrimsel ağaçlarla 
yapılan testlerle ölçülebilir.

• Laboratuvar ortamında üretilen virüsler veya bilgisayar 
simülasyonları ile doğrulukları test edilir.
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Yöntemlerin Doğruluk Düzeyi
• Tüm yöntemler, optimal koşullarda %100'e yakın 

doğruluk sağlayabilir.

• Yöntemler, 0.35 veya daha fazla ikame (substitüsyon) 
oranına sahip dizilerde daha iyi sonuç verir.

• Ancak, dizi farklılıkları %65’i aşarsa, yöntemlerin 
doğruluğu azalır.

• Uzun diziler ile analiz yapıldığında tüm yöntemler daha 
başarılıdır.
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Hangi Yöntem Daha İyi?
• Neighbor joining, diğer yöntemlere göre biraz daha az 

doğru olsa da hızlıdır ve yardımcı bir yöntem olarak 
kullanılır.

• Parsimony, maksimum likelihood ve Bayesian inference, 
her birinin kendine özgü avantaj ve dezavantajları 
vardır.

• Bu yüzden araştırmacılar genellikle birden fazla 
yöntemi kullanarak sonuçların tutarlılığını kontrol 
ederler.
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Filogenetik Çıkarımda Güncel 
Yaklaşımlar
• Filogenetik analiz alanında araştırmalar devam 

etmektedir ve yeni yöntemler geliştirilmektedir.

• Kevin Liu ve ekibi, dizi hizalama ve evrim ağacı 
tahminini aynı anda gerçekleştiren bir yöntem 
geliştirmiştir.

• Scott Edwards, farklı genlerden gelen verilerin 
birleştirilmesiyle daha güvenilir filogenetik tahminler 
yapılmasını incelemiştir.
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Balinaların Evrimi Üzerine 
Kanıtlar
• Moleküler analizler, balinaların yalnızca çift 

tırnaklılarla akraba olmadığını, aynı zamanda bu gruba 
dahil olduğunu göstermektedir.

• Özellikle su aygırları (hipopotamlar) ile balinaların 
kardeş taksonlar olduğu hipotezi desteklenmektedir.

• Gatesy ve arkadaşlarının (1999) çalışmaları, yalnızca b-
kazein genini değil, diğer genleri de inceleyerek bu 
hipotezi güçlendirmiştir.
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Moleküler ve Morfolojik 
Kanıtların Çatışması
• Morfolojik veriler, balinaların çift tırnaklılarla akraba 

olduğunu öne sürse de, onların doğrudan çift tırnaklı 
grubu içinde yer almadığını düşündürmektedir.

• Moleküler veriler ise balinaların doğrudan çift 
tırnaklılar içinde sınıflandırılması gerektiğini 
göstermektedir.

• Bu çelişkiyi çözmek için yeni veri kaynaklarına 
yönelinmiş ve hem paleontoloji hem de moleküler 
biyoloji alanında önemli keşifler yapılmıştır.
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SINE ve LINE Elemanlarıyla 
Filogenetik Analiz
• Kısa ve uzun interpersed elementler (SINE ve LINE), 

genoma rastgele yerleşen DNA dizileridir ve filogenetik
analizlerde kullanılabilir.

• İki farklı türde aynı lokasyonda bulunan bir SINE veya 
LINE, ortak bir atadan miras alındıklarını gösterir.

• Konverjans (farklı soy hatlarında aynı özelliklerin 
bağımsız olarak evrimleşmesi) ve tersine evrim (bir 
özelliğin kaybedilip sonra yeniden kazanılması) bu 
elemanlar için nadirdir.
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Balina ve Su Aygırı İlişkisini 
Destekleyen Genetik Kanıtlar
• Masato Nikaido ve arkadaşları (1999), çift tırnaklı 

türlerinde 20 farklı SINE ve LINE elemanını analiz 
etmiştir.

• Bu genetik elemanların varlığı veya yokluğu, balinalar 
ve su aygırlarının ortak bir atadan evrimleştiğini güçlü 
bir şekilde desteklemektedir.
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Balina ve Su Aygırı İlişkisini 
Destekleyen Genetik Kanıtlar
• Bu filogenetik analizde SINE ve LINE verileri balina-su 

aygırı ağacına haritalandırılmıştır.
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Fosil Kayıtları ve Balina 
Evriminin İzleri
• 1999 yılında yapılan 

genetik analizlerden kısa 
bir süre sonra 
paleontologlar, 
balinaların karasal 
atalarına dair önemli 
fosiller keşfetmiştir.

• En eski fosiller, 48 
milyon yıl öncesine 
tarihlenen Ichthyolestes
pinfoldi ve Pakicetus
attocki türlerine aittir.
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Fosil Kayıtları ve Balina 
Evriminin İzleri
• Bu türler, uzun bacaklı 

ve uzun kuyruklu 
olmalarına rağmen, 
kafatasları ve iç kulak 
kemikleri nedeniyle 
balinalar ile yakın 
akraba olarak 
tanımlanmıştır.

• Fosil bulgularında çift 
tırnaklılara özgü 
astragalus (topuk 
kemiği) yapısı tespit 
edilmiştir.
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Balinaların Evrim Sürecinin 
Sonuçları
• Hem moleküler hem de paleontolojik kanıtlar, 

balinaların çift tırnaklılar grubunun bir üyesi olduğunu 
doğrulamaktadır.

• Fosil kayıtları, çift tırnaklı ataların zamanla sucul 
yaşama adapte olduğunu ve günümüz balinalarına 
evrildiğini göstermektedir.

• Güncel analizler, su aygırlarının soyu tükenmiş yarı 
sucul bir çift tırnaklı grubuyla yakından ilişkili 
olduğunu göstermektedir.

• Bu bulgular, balinalar ve su aygırlarının ortak bir 
atadan geldiğini düşündürmektedir.
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Balinaların Evrimsel Bağlantıları 
Üzerine Güncel Bulgular
• Fosil ve Moleküler Veriler: Balinaların evrimsel 

kökenine dair en kapsamlı veri seti, yüzlerce fiziksel 
özellik ve on binlerce moleküler karakter içerir.

• Çelişkili Sonuçlar: Tüm veriler birlikte analiz 
edildiğinde balinaların çift toynaklılarla (artiodactyls) 
ve özellikle su aygırlarıyla yakın akraba olduğu 
görülüyor. Ancak yalnızca fosilleşebilen yaklaşık 600 
özellik analiz edildiğinde balinalar çift toynaklılar 
dışında konumlanıyor.

• Uzmanların Görüşü: Moleküler kanıtlar ve fosil ayak 
bileği kemikleri (astragalus), balinaların çift 
toynaklılarla akraba olduğu hipotezini destekliyor. Bu 
durum, morfolojik özelliklerde önemli düzeyde benzer 
evrimsel adaptasyonlar (homoplazi) olduğunu 
gösteriyor.
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Evrimsel Ağaçlar ile Sorulara 
Yanıt Aramak
• Filogenetik Ağaçların Kullanımı: Evrimsel ilişkileri 

belirlemek için kullanılan filogenetik ağaçlar, bilim 
insanlarına farklı biyolojik sorulara yanıt arama fırsatı 
sunar.

• Örnek Olay - Tümör Hücreleri Yayılabilir mi?: 
Filogenetik ağaçlar, tümör hücrelerinin bireyler arası 
bulaşıp bulaşmadığını anlamak için kullanılabilir.

• Önemli Bir Soru: Kanser hücreleri, oluştuğu bireyin 
dışına çıkıp başka bir bireye geçebilir mi?
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Bulaşıcı Tümörler –
CTVT Örneği
• CTVT Nedir?: Köpeklerde cinsel yolla bulaşan, genital

bölgede büyüyen bir tümör türüdür.

• Bulaşıcılığı: CTVT hücreleri, enfekte bir köpekten 
diğerine fiziksel temas yoluyla geçebilir.

• Farklı Bir Mekanizma: İnsanlarda rahim ağzı kanseri 
gibi bazı kanser türleri viral enfeksiyonlarla ilişkilidir. 
Ancak CTVT'de, kanseri bulaştıran ajan tümör 
hücrelerinin kendisidir.
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Filogenetik Ağaçlarla CTVT'nin
Bulaşıcılığını Test Etmek

• Hipotezin Test Edilmesi: Eğer CTVT hücreleri 
doğrudan bulaşıyorsa, tümörler birbirleriyle daha 
yakından akraba olmalıdır. Eğer tümörler her 
bireyin kendi hücrelerinden gelişiyorsa, her tümör 
en çok o bireyle ilişkili olmalıdır.

• Genetik Analiz: Araştırmacılar, 11 köpek ve 
tümörlerinden DNA örnekleri toplayarak 21 
genetik bölgeyi inceledi.

• Sonuç : Filogenetik analizler, tümörlerin 
birbirleriyle daha yakın akraba olduğunu ve 
gerçekten bireyden bireye geçtiğini doğruladı.
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Evrimde Zamanı Belirlemek: 
Moleküler Saat Hipotezi
• Fosil kayıtları bazı evrimsel olayların zamanını 

belirlemeye yardımcı olur, ancak her zaman yeterli fosil 
verisi bulunmaz.

• Bu tür durumlarda, belirli DNA dizilerindeki değişim 
oranlarını inceleyerek zaman tahmini yapmak 
mümkündür.

• Moleküler saat hipotezi, DNA’daki nötr mutasyonların 
belirli bir hızda birikmesini temel alır.

• Bu hipotez, Emile Zuckerkandl ve Linus Pauling
tarafından 1962’de öne sürülmüştür.
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Moleküler Saat Nasıl Çalışır?
• Bazı mutasyonlar fenotipi etkilemez ve doğal seçilim 

tarafından elenmez, bu mutasyonlar genetik 
sürüklenme ile rastgele birikir.

• Nötr mutasyonlar, mutasyon hızı sabit kaldığı sürece, 
belirli bir hızda popülasyonda birikmeye devam eder.

• İki türün sahip olduğu nötr mutasyon farkı, en son 
ortak atalarının yaşını gösteren bir ölçü olarak 
kullanılabilir.

• Belirlenen mutasyon oranı ile genetik farklılıklar 
çarpılarak türlerin ayrılma zamanı tahmin edilir.
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Moleküler Saat 
Kullanımındaki Kısıtlamalar
• Mutasyon hızı, farklı genler ve türler arasında 

değişiklik gösterebilir.

• Genetik değişimler, doğal seçilim baskısı altındaki 
genlerde daha düzensiz ilerleyebilir.

• Sessiz mutasyonlar (özellikle kodonların üçüncü 
pozisyonundaki değişimler) daha istikrarlı bir hızda 
birikir.

• Kalibre edilen mutasyon hızları, yalnızca benzer yaşam 
döngüsüne sahip organizmalar için geçerlidir.
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Moleküler Saatin Kalibre 
Edilmesi
• Moleküler saat hızını belirlemek için fosil ve jeolojik 

kayıtlar kullanılır.

• Bilinen bir ayrılma zamanına sahip iki tür arasındaki 
genetik mesafe ölçülerek, diğer türler için zaman 
tahmini yapılır.

• Bu yöntem, özellikle fosil kaydı bulunmayan türlerin 
evrimsel tarihini anlamada kullanışlıdır.
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İnsanlarda Kıyafet 
Kullanımının Başlangıcı
• İnsanlarda vücut bitleri 

(Pediculus humanus corporis), 
baş bitlerinden (Pediculus
humanus capitis) türemiştir.

• Vücut bitleri kıyafetlerde yaşar 
ve vücuttan kan emer.

• Baş bitleri ise saçlarda yaşar ve 
sadece kafa derisinden beslenir.

• Her iki tür de yalnızca 
insanlara özgüdür, şempanzeler 
ve diğer primatların farklı türde 
bitleri vardır.
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Kıyafet Kullanım Zamanının 
DNA Analiziyle Belirlenmesi
• Kittler ve ekibi (2003, 2004), insan 

baş ve vücut bitlerinin DNA 
dizilimlerini karşılaştırarak 
ayrılma zamanlarını tahmin etti.

• Genetik farklılıklar, insan ve 
şempanze bitlerinin ortak atasının 
yaşına göre kalibre edildi.

• İnsan ve şempanzelerin son ortak 
atalarının yaklaşık 5,5 milyon yıl 
önce yaşadığı kabul edildi.

• Bu kalibrasyon kullanılarak vücut 
bitlerinin yaklaşık 107.000 yıl önce 
ortaya çıktığı hesaplandı.
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Sonuç: Kıyafetler Ne Zaman 
Kullanılmaya Başlandı?
• Vücut bitleri kıyafetlerde yaşadığı için, vücut biti ve baş 

bitinin ayrılma zamanı kıyafet kullanımının 
başlangıcını gösterir.

• Moleküler saat analizi, kıyafetlerin yaklaşık 107.000 yıl 
önce kullanılmaya başlandığını ortaya koymaktadır.

• Bu çalışma, moleküler saat yönteminin evrimsel 
süreçleri anlamada nasıl kullanılabileceğine dair önemli 
bir örnektir.
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Biyocoğrafya ve Filocoğrafya
• Biyocoğrafya, organizmaların nerede yaşadığını ve oraya 

nasıl geldiklerini araştıran bilim dalıdır.

• Filocoğrafya ise, organizmaların yayılım geçmişini 
anlamak için filogenetik ağaçlardan yararlanır.

• İnsan popülasyonlarının kökenini ve yayılımını 
incelemek için filocoğrafik yaklaşımlar kullanılmaktadır 
(Bkz. Bölüm 20).

• Bu stratejiyi açıklamak için Seyşeller kaplan 
bukalemununun izini süreceğiz.
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Seyşeller Kaplan Bukalemunu
• Calumma tigris, Seyşeller’e özgü bir bukalemun 

türüdür.

• Seyşeller, Hint Okyanusu’nda, Madagaskar’ın 1.100 km 
kuzeydoğusunda ve Afrika’nın 1.600 km doğusunda yer 
alır.

• Bu küçük bukalemunun uzak adalara nasıl ulaştığı 
merak konusudur.
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İki Olası Senaryo
• Bukalemunların yüzme yeteneği zayıf olduğundan iki 

ihtimal öne çıkmaktadır:

 1. Vikaryans Hipotezi: Bukalemun, Gondwana
süperkıtasının parçalanmasıyla adalara sürüklenmiş olabilir.

 2. Dispersal Hipotezi: Bukalemun, Madagaskar veya 
Afrika’dan gelen yüzen bitki örtüsü üzerinde adalara ulaşmış 
olabilir.
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Gondwana ve Ayrılma Süreci
• Gondwana kıtasının parçalanması üç aşamada 

gerçekleşmiştir (Şekil 4.36a):

 160 milyon yıl önce: Hindigascar kara kütlesi Afrika’dan 
ayrıldı.

 88 milyon yıl önce: Madagaskar, Hindistan-Seyşeller kara 
kütlesinden ayrıldı.

 65 milyon yıl önce: Hindistan ve Seyşeller birbirinden 
ayrıldı.
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Gondwana ve Ayrılma Süreci
• Eğer bukalemun Seyşeller’e Gondwana’nın bir parçası 

olarak ulaşmışsa, en yakın akrabalarının Hindistan 
veya Madagaskar’da olması beklenir.
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Filogenetik Çalışma ve 
Moleküler Saat Analizi
• Townsend ve ekibi 

(2011), 42 
bukalemun 
türünün 
filogenisini
oluşturdu ve 
moleküler saat 
yöntemiyle 
türlerin ayrılma 
zamanlarını 
tahmin etti.
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Filogenetik Çalışma ve 
Moleküler Saat Analizi
• Seyşeller kaplan 

bukalemununun 
en yakın 
akrabaları 
Afrika’daki 
bukalemunlardır.

• Ortak atalarının 
yaklaşık 40 milyon 
yıl önce yaşadığı 
hesaplandı.

• Bu bulgular 
vikaryans
hipotezini 
çürütmektedir.
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Okyanus Yolculuğu 
Kanıtlandı
• Sonuçlar, kaplan bukalemununun deniz yoluyla 

yayıldığını gösteriyor.

• Benzer durum, Komor Adaları ve Reunion Adası’ndaki 
bukalemunlarda da gözlemlenmiştir.

• Bu adalar volkanik kökenlidir ve hiçbir kara kütlesine 
bağlı olmamıştır.

• Sonuç olarak, küçük bukalemunların okyanusları 
aşarak yeni bölgelere yayılabildiği kanıtlanmıştır.
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