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Inhalt dieser Vorlesung

e Stammbaume
e Phylogenetische Baume
e Evolutionsmodell
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Tree of Life
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Vererbung versus Klassifikation

e Zuerst war die Klassifikation (Phanotyp)
— Carl Linnaeus, ca. 1740: Systema Naturae
— Annahme: Arten verandern sich nicht |
— Hierarchische Einteilung aller Lebewesen

Claris: LLINN FL.M. D

METHODUS plantinm SEXUALIY

e Kingdom, class, order, family, genera, species aSITEMATE TR
e Stamm, Klasse, Ordnung, Familie, Gattung, Art \
— Innere Knoten einer Klassifikation sind
abstrakte Klassen

e Definiert iber gemeinsame, manuell definierte
Merkmale

e Haben keine eigenen Vertreter
e Auch: Taxonomie

llustration by Georg Dionysius Ehret of

Linnaeus' sexual | system (1736)

Humbeldt
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Klassifikation

Eubacteria ("True bacteria", mitochondria, and chloroplasts)
Eukaryotes (Protists, Plants, Fungi, Animals, etc.)

Archaea (Methanogens, Halophiles, Sulfolobus, and relatives)

?=\iruses

Eukaryoten

Tiere

diverse Zwischenstufen
Chraniata (Schadelknochen)
Vertebraten (Wirbeltier)
Viele Zwischenstufen
Mammals (Saugetiere)
Eutheria (Placenta)
Primaten (Affen)

Catarrhini

Hominidae (Mensch, Schimpanse, Orang-Utan,

Gorilla)
Homo (erectus, sapiens ...)
Homo Sapiens

Humbeldt

Popular Groups on the Tree of Life

Eubacteria
Eukaryotes
Animals
Echinoderms {sea urchins, starfish, sea cucumbers, etc)
yertebrates (fish etc.)
Terrestrial ¥Yertebrates
Frogs
Salamanders
Turtles
Dinosaurs
Modern Birds
Marnmals
Teleost fish
Cnidaria (jellyfish, anemones, corals, etc.)
annelida {segmented worms)
Cephalopoda {octopods, squids, ete.)
Arthropoda
Insects
Dragonflies and Damselflies
Lice
True Bugs
Beetles
Wwasps, Bees, and Ants
Flies
Butterflies and Moths
Crickets, Katydids, and Grasshoppers
Arachnids
Spiders
Mites
Scorpions
Fungi
Green Plants
Ferns
Flowering Plants

Universitat
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Vererbung — Stammbaume

e C. Darwin: ,The origin of species” 1859
— Arten unterliegen Wandel mit der Zeit
— ,Survival of the fittest"
— Lange war unklar, was sich da wie wandelt

e Speziesstammbaume (Genotyp)
— Ergeben sich aus Annahme der Evolution

— Wurden lange aus morphologischen We've come a long way, babe!
Eigenschaften angenahert Celebrate Darwin Day

— Jeder innere Knoten (taxa) hat als Art f:moarymh
wirklich existiert |
e \Was definiert eine Spezies? «Z‘f .
R i aEahea ol Sl

|||||||||||||||
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Homo floresiensis (,,Hobbit")

sapiens

habilis

ergaster

A

Homo (humans)

. rudolfensis

T||z|(z||=||=

. erectus

H. Floresiensis ?
Entdeckung 2003 —

Lebte ~95 000-12 000 v.C. auf Flores (Indonesien)

Kérperhdhe ca. 100 cm, Gehirnvolumen 380 cm?3
— Homo erectus: 600-1200, h. sapiens: 1400

Rickentwicklung? Vorlaufer?

Quelle:
lllllllllllllll Brown, P. et al. Nature 431, 1055-1061 (2004).
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Evolutionsgeschichte neu geschrieben

E. Asia S.E. Asia Africa Europe
0 sapiens
f.faresfensfsj. - neanderthalensis
0.4
X heidelbergensis
;8; g antecessor
b erectus
(1]
=
= 5
=
georgicus
1.6 ergaster
2

e Stammbaum — welche ,Spezies" geht aus welcher hervor?
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Theorie I: Lamarck

e Jean Baptiste de Lamarck (1744-1829)

[.ebewesen
Lmweltverinderung
=== verinderte Bediirfrusse

Verstirkter “f/ \ Nichtgebrauch
Gebrauch von von Organen
Organen

|

Vervollkommnung Verkiimmerung

-~

— Haufiger Gebrauch von Organen flihrt zu ihrer Veranderung, die
dann weitervererbt wird (nur wie?)

e Z.B.: Hals der Giraffe

— Nicht gebrauchte Organe verkimmern
e Z.B.: Augen des Maulwurf

Vererbung
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Theorie II: Darwin

e Charles Robert Darwin (1809-1882)

— ,Die merkwurdigste Tatsache ist die vollkommene Abstufung in der
GroBe des Schnabels ..., von einem Schnabel, der so groB ist wie
der eines KernbeiBers bis zu dem eines Buchfinken™

Spacailink

In
'T'I’.:"*- P Y Y W

B B

— Erklarung: Zufallige Veranderungen und naturliche Auslese
o Quelle: Praxis der Naturwissenschaften, 1985

|||||||||||||||
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The Computer Tree
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THE COMPUTER TREE

Humboldt
Universitat
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Sprachstammbaume

]Il Pt b el )

Quellen

: www.wikipedia.de; www.stefanjacob.de
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Moderne Stammbaumberechnung

Mendel + Darwin: Das Erbgut unterliegt dem Wandel

Berechnung von Stammbaumen aufgrund von
DNA oder Proteinahnlichkeiten

— Molecular phylogeny
— Zuckerkand| und Pauling, 1965

Annahme: Evolution verlauft
in kleinen Schritten

Wenn sich Sequenzen

TTITITITT) T2 2
1] | ‘ ifl.‘l om

[T

LN
T 1

ahnlich sind, sind die Spezies |
evolutionar eng verwandt | =

— Denn zuféllige Ahnlichkeit ist
unwahrscheinlich

GENCE /
SEQUENCE (PERCENT)

||||||||||||||
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Arten von Stammbaumen

e Abstammung einzelner Menschen
— Stammbdaume, Ahnentafeln
— Kein Baum: Zwei Eltern
— Rekombination

e Speziesstammbaume
— Das ist ein Baum, wenn Spezies
nicht verschmelzen kénnen
e Gene Trees

— Geschichte eines Sequenzabschnitts Quelle: http://www.mailund.dk
e Nicht leicht zu definieren

— Baumformig, wenn Gene nicht verschmelzen
— Aber: 2 Allele jedes Gens vorhanden (Besser: Haplotyp Tree)

IIIIIIIIIIIIIII
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Wozu?

e Aufklarung der evolutionaren Verhaltnisse
e Verstandnis Ausbreitung/Verkleinerung der Artenvielfalt

e Aufklarung von Infektionswegen
— Bei schnell mutierenden Viren (z.B. HIV)
— Varianten werden in verschiedenen Personen gefunden
— Berechnung des Verbreitungsweges anhand der
Abstammungsverhaltnisse
e Phylogenetic Inference

— Wenn alle nahe verwandten Spezies ein bestimmtes Gen haben,
dann sollte ich das auch haben
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Evolutionsmodell

e |Lebewesen vermehren sich durch Kopieren mit Fehlern
— Fehler: Mutationen
— Fuhren (manchmal) zu veranderter Funktion

e Selektion — ,Survival of the fittest"
— Eingeschrénkte Uberlebensfahigkeit fiihren zur Ausrottung
— Positive Mutationen: mehr und lebensfahigere Nachkommen
— Positive Mutationen setzen sich in einer Population durch

e Speziation
— Unterschiedliche Mutationen sind in unterschiedlichen

Lebensraumen unterschiedlich vorteilhaft (0kologische Nischen)

— Fihrt zur umgebungsspezifischen Akkumulation von Anderungen
— SchlieBlich geht gemeinsame Fortpflanzungsfahigkeit verloren

L ]
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Artenbildung

e Modell: Arten entstehen durch Mutationen aus anderen
Arten

— Anderes Modell: Phylogenetische Netzwerke

|||||||||||||||
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Gene Trees

1 2 3 4 5 e 7

Species A ACCAGCCTGTGCATCGATGACGACTAAGTGATACCATAAAGACT
Species B ACCAGCCTGTGCATCGATGACGACTAAGTGATACCATAARGACT
[ Knoten = Arten Species C ACGAGCATGTGCATCGATGCCGACTAAGTGATACCATAATGACT
Species D ACGAGCATGTGCATCGATGCCGACTAAGTGATACCATAATGACT
Species E ACCAGCATGTGTATCGATGCCCACTAAGTGATACCAAAATGACT

® Blatter — Lebende Arten apeclies F ACCAGCATGTGTATCGATGCCCACTAAGTGATACCAAAATGACT

species G ACCAGCATGTGTATCGATGCCGACTAAGTGCTACCATAATGACT

e Kanten

— Lange idR (aber muss nicht)
mit Zeit korrelieren

e Jeder Knoten hat exakt
einen Vater

o Gewurzelte, binare Baume

species H ACCAGCATGTGTATCGATGCCGACTAAGTGCTACCATAATGACT

1 I —e  Species C
Species D

§) I — Species E
3 I —————— Species F
5 I —  Species B

Species H

2' 4I 7' — Species A

Species B

e Ungeordnet: Reihenfolge der Kinder ist egal

e Viele Visualisierungsvarianten

L ]
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Daten

e Messen kann man nur die DNA existierender Arten
— Und DNA von Fragmenten, die nicht zu alt sind

e Zwei mogliche Ziele

— Rekonstruktion des Stammbaums der Arten

— Rekonstruktion der Ur-DNA und aller Zwischenstufen

e Den tatsachlichen Stammbaum kann man nur annahern
— Ausgestorbene Mutationen
— Doppelmutationen

Erkennbar

AGGTAGCT

AGGTAGCT

<

AGGTTGCT

AGGTTGCT

— Identisch

<

AGGTTTCT

A 4

AGGTTGCT

Unerkennbar

/
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Binare versus Multifurcation Trees

e Eines der Paare (A, B), (B,C), (A,C) wird minimal ahnlicher
sein
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Weitere Probleme

e (Gene Fusion
e Hybridisierung / Kreuzungen (bei Pflanzen)
e Rekombination

e Horizontal gene transfer
— Insb. bei Viren / Bakterien bekannt

o Speziesbegriff unklar bei Lebewesen ohne sexuelle
Reproduktion

e Homoplasy

— Ahnliche Sequenzen, die nicht homolog sind

— ,Convergent evolution™ — Arten entwickeln Fahigkeiten oft
unabhangig voneinander

L ]
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Baume ohne Wurzeln

e Kanten symbolisieren Veranderungen

e Viele Methoden berechnen nur innere Knoten, aber kdnnen
keine Entwicklungsrichtung ableiten

173



Wie schwierig wird das?

Wie viele binare, ungeordnete Baume fur n Spezies gibt es?

2 |:> @ D @,
A ®|E® ®® | ® &

®, —> o.o O. ..
® ® © DrOd|E®IPO |Saed
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Induktion Uber Zahl der Blatter

e Aus einem binaren Baum mit n Blattern und m Kanten
konnen m+1 binare Baume mit n+1 Blattern hervorgehen
— Jede Kante kann gesplittet werden mit einem neuen Blattkind

e Wie viele Kanten hat ein binarer Baum?
— Jeder Knoten auBer der Wurzel hat genau eine eingehende Kante
— Also sind es ,,Anz. Blatter" + ,Anz. innere Knoten" -1 (Wurzel)

e Wie viele innere Knoten k hat ein binarer Baum mit n
Blattern?

L ]
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Von Blattern zu inneren Knoten

e Umgedreht: Wie viele Blatter (n) hat ein binarer Baum mit
k inneren Knoten?
— Induktionsanfang: Flr k=1 ist n=2; n(1)=2=k+1
— Sei n(k) bekannt. Wo kdnnen wir neue innere Knoten hinzuftigen?

An jeder Kante. Der neue Knoten teilt die Kante und muss als Kind
den alten Teilbaum und ein neues Blatt haben. Also gilt:

k
n(k+)=n(k)+1=nk—1)+1+1=..=> 1+1=k+1
i=1

L ]
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Von Knoten zu Baumen

e FUr die Anzahl innerer Knoten k (inkl. Wurzel) eines
binaren Baums mit n Blattern gilt: n=k+1; also k=n-1

e Ein binarer Baum mit n Blattern (und n-1 inneren Knoten)
hat damit n+(n-1)-1 = 2n-2 Kanten

e Also

— Aus einem Baum mit 2 Blattern konnen (2*2-1)=3 Baume mit 3
Blattern hervorgehen

— Aus einem Baum mit 3 Blattern konnen (2*3-1)=5 Baume mit 4
Blattern hervorgehen

— Aus einem Baum mit n Blattern konnen (2*n-1) Baume mit n+1
Blattern hervorgehen

L ]
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Ergebnis

e Sei t(n) die Zahl ungeordneter -
bindrer Baume mit n Blattern |
t(n) = t(2) *1(3) *t(4)*.. *t(n—1) = ‘
=1%3%5% _*(2(n—1)—1)= ;
- (2n-3)! - 2
S 2®4%G* _*(2n—4) i
_ (272—3)' . 12

2(2)*2(4}2(6]*...*2(2”_4j y
2) \2) 2 2 .

_ (2n-3)! ~ 16
T 2R()*2%(2)*2*(3)*..*2(n-2) 7
_(@n-3) .
22 (p=2)! 20

1

1

3

15

105

945

10.395

135.135

2.027.025

34.459.425

654.729.075
13.749.310.575
316.234.143.225
7.905.853.580.625
213.458.046.676.875
6.190.283.353.629.370
191.898.783.962.511.000
6.332.659.870.762.850.000
221.643.095.476.700.000.000

8.200.794.532.637.890.000.000

L ]
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Selbsttest

e Was ist Homoplasy? Wo gibt es horizontalen Gentransfer?

e Wann heif3en zwei Gene paralog?

e Was macht Stammbaumberechnung beim Menschen
kompliziert?

e Kann man Stammbaume auch aus nicht kodierenden
Sequenzen berechnen?

e Was ist der Unterschied zwischen einem Gentree und
einem Speziestree?

e Wie viele ungeordnete binare Baume mit n Blattern gibt
es?

L ]
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