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W przedstawionej pracy podjetam probg oceny mozliwosci zastosowania metod
badania istotnosci statystycznej gatezi wewngtrznych wykorzystywanych w analizie
filogenetycznej do analizy drzew otrzymanych dla innego rodzaju danych biologicznych.

Testowanie gatezi wewngtrznych jest ostatnim etapem analizy filogenetycznej. Wraz
z rozwojem technik budowy drzew, w tym technik opartych na odlegtosciach oraz technik
zwiazanych z przeszukiwaniem przestrzeni drzew, rozwijano oprogramowanie badajace
jako$¢ otrzymywanych dendrograméw czyli kwestie wsparcia statystycznego. Czg$¢ z nich
opiera si¢ na pseudoprobkowaniu z oryginalnego zestawu danych, a nastgpnie ponownej
klasteryzacji (metoda Felsensteina, metoda AU), czgs¢ polega na zbadaniu z uzyciem
powtdrzen macierzy pseudoodlegtosci, jak czesto rekonstruowane sa drzewa z galeziami
0 zerowej dlugosci, ktore swiadcza o mozliwosci innego grupowania (metoda Dopazo oraz
WLS-LRT).

W innych dziedzinach biologii, takich jak ekologia, gdzie wigkszo$¢ badan polega na
oznaczaniu i zliczaniu gatunkéw w probach srodowiskowych lub jak biologia molekularna,
gdzie wykorzystujac plytke mikromacierzowa, mozliwe jest okreslenie jednorazowo
poziomoéw ekspresji wielu genow, do wyznaczania 1 obrazowania zaleznosci podobienstwa
migdzy analizowanymi obiektami, réwniez stosowane sa drzewa. Otrzymywane sa one
Z uzyciem roznych technik klasteryzacji hierarchicznej. W analizach tych rzadko jednak
dotyka sig kwestii wsparcia dla gatezi wewnetrznych w uzyskiwanych dendrogramach.

Wyniki przedstawione w rozprawie wskazuja, ze zastosowane przeze mnie metody
oryginalnie wykorzystywane w analizie filogenetycznej moga by¢ rowniez z powodzeniem
wykorzystywane do badania istotno$ci statystycznej gatgzi wewngtrznych dendrograméw -
reprezentujacych innego rodzaju dane biologiczne niz dane sekwencyjne - W szczeg6lnosci
testy oparte na analizie dlugo$ci wewnetrznych gatezi w drzewach.

Badania przeprowadzitam dla kilku typéw danych. Byly to zbiory danych ekspresji
gendw o0sob chorych na biataczke szpikowa lub limfoblastyczna (zbior ,,Golub”
przedstawione w Rozdziale 5.3.2.), dwa zespoty danych pacjentow chorych na raka
dwunastnicy (zbiory ,,Alon” i ,,Notterman” przedstawione odpowiednio w Rozdziatach 5.3.3

oraz 5.3.4) oraz cztery zespoty danych sktadu i liczebnosci flory i fauny rejonu Spitsbergenu



(zbiory: ,,Kongsfjorden”, ,,Outer”, ,,.Deep”, ,,Marinok” przedstawione w Rozdziatach od 5.2.1.
do5.2.4.).

W przypadku danych liczebno$ci gatunkow podjelam probe weryfikacji, czy
obarczone najmniejsza niepewnoscia galgzie w drzewach utworzonych dla powyzszych
danych odpowiadaja istotnym podzialom badanych obiektow, poprzez konsultacje¢ z osobami
bezposrednio zaangazowanymi w projekty badawcze. W przypadku danych poziomow
ekspresji gendw jakos$¢ klasyfikacji wyznaczytam za pomoca wskaznikéw: doktadnosci,
czutosci  1specyficznosci  klasyfikacji. Dodatkowo, porownatam wyniki prostych
klasyfikatorow - opartych na metodach analizy skupief i badaniu wsparcia dla gatezi - do
rezultatow, ktore osiagaja bardziej ztozone klasyfikatory.

Oprocz analiz na podstawie powyzej wymienionych danych: dostepnych publicznie
danych mikromacierzowych dla pacjentow z chorobami onkologicznym oraz danych
ekologicznych, réwniez porownywatam metody badania wsparcia galezi w drzewach
konstruowanych na podstawie danych sekwencyjnych - zbioréw ,,.DnaC” oraz ,,OxyR”
(przedstawione odpowiednio w Rozdziatach 5.1.2. 1 5.1.3.), danych rearanzacji genomow
bakteryjnych (przedstawione w Rozdziale 5.1.4.) oraz danych mikromacierzowych
wykorzystanych do analizy liczebnosci transpozondéw w genomach rybich — zbior ,,Tcl”
(przedstawione w Rozdziale 5.3.1.). Czg$¢ wynikéw uzyskanych dla danych sekwencyjnych -
w tym dla zbioru ,,DnaC” ztozonego z bakteryjnych i wirusowych sekwencji o potencjalnej
funkcji tadowaczy helikazy - zostata zamieszczona w pracy Stominski 1 wsp. (2007), ktorej
jestem jednym z wspotautorow. Praca dotyczyta hipotezy o wirusowym pochodzeniu
bakteryjnych tadowaczy helikazy, ktore naleza do najwazniejszych biatek replikacyjnych
bakterii Escherichia coli. W celu weryfikacji powyzszej hipotezy przeprowadzita peilna
analizg filogenetyczna, ktora obejmowata wyszukanie sekwencji, konstrukcj¢ drzew oraz
testy Felsensteina, Dopazo i WLS-LRT. Rowniez uzyskane przeze mnie wyniki, zwiazane z
zespotem danych sekwencyjnych ,,OXxyR” - sekwencje aminokwasowe biatka represorowego
fagow lambdoidalnych - zostaty ujete w pracy Glinkowska 1 wsp. (2010). Celem badan byto
sprawdzenie (w tym in silico), czy biatka OxyR i CI wiaza si¢ do tego samego rejonu
regulatorowego fagdéw lambdoidalnych. W tym przypadku, migdzy innymi, konstruowatam
drzewa na podstawie wyszukanych sekwencji biatka represora fagéw oraz badatam istotnosé
statystyczna galezi wewnetrznych uzyskanych drzew. Natomiast w pracy Wenne 1 wsp.
(2011) zamieszczono wyniki, ktére uzyskatam dla zespotu danych ,,Tc1”. Celem badan byto
sprawdzenie, czy technik¢ mikromacierzy mozna potraktowac jako narzedzie do identyfikacji

elementow repetytywnych oraz czy dane wystgpowania i przyblizonej liczebnoSci



transpozonéw w genomach niosa informacje, ktéra pozwala na wyznaczenie pokrewienstwa

migdzy rybami.



