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Por que topologias de consenso possuem sempre maior nimero de transformagdes do que suas

topologias fundamentais?

Considere o diagrama ndo-enraizado ilustrado na Figura 1
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Figura 1: Diagrama ndo-enraizado para o Exercicio 2.

i. Enraize este diagrama utilizando os terminais J e I como grupos-externos.



ii. Descreva esta topologia em um Unico pardgrafo de forma que sua leitura reproduza a topologia

em questao.

O que comprimento de ramos (internos e externos) representam e como eles podem ser

utilizados para inferir tempos absolutos de eventos de cladogénese?

Considere o cladograma ilustrado na Figura 2.
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Figura 2: Cladograma para o Exercicio 4. Transformagdes representadas por “l” indicam polarizagdo 0 — 1
e aquelas representadas por “[1” indicam polarizagdo 1 — 0.



i. Indique onde ocorreu uma reversao que sustenta a relagdao de algum grupo.

ii. Indique onde ocorreu uma reversdo autapomorfica.

iii. Qual caréter possui otimizacdo ambigua e qual seria a otimizacao alternativa?

iv. As relagdes entre os terminais O, P, Q, R e S podem ser expressas, no que chamamos de
notacdo parentética da seguinte forma: (O(P(S(Q R)))). Usando a mesma légica, descreva da

mesma forma as relagdes entre os terminais K, D, E, F, G, H, I e J.

Considere as seguintes notacdes parentéticas:

Topologia 1: (S(T((U(V X)) (Y (W Z)))))
Topologia 2: (S(T((U V X) ((Y W)Z))))
Topologia 3: (S(T(((U VX)) (Y W Z))))

i. Qual seria o consenso estrito entre estas trés topologias?

ii. Qual seria o consenso semi-estrito entre as topologias 1 e 2?



Considere o seguinte modelo de substituicao de nucleotideos,

Piaay Puac)y Puac) Par
P P, P P,

JC _ (CA) (co) (CG) (CcT) a
Paay Peey Paa Per
Paay Poey Poey Por

na qual P44) € a probabilidade de ndo-mudanga do estado A, P4¢) € a probabilidade da
transformagdo A — C' ocorrer, P 4¢) € a probabilidade da transformagdo A — G ocorrer, ...

ad nauseam!

Este modelo, uma simplificacio do modelo de Jukes—Cantor (1969)' — o primeiro modelo de
substitui¢do publicado —, refere-se as probabilidades de substitui¢do (L ; ;) multiplicada pela taxa («)
pela qual qualquer substituicao ird ocorrer. Neste exercicio, esta taxa de substituicdo serd expressa

[IP4]

pelo comprimento dos ramos “v”. As Tabelas 1 e 2, abaixo, contém as probalilidades de tranformacao

de acordo com os repectivos valores de v.

A C G T
A 0,9064 0,0312 0,0312 0,0312
C 0,0312 0,9064 0,0312 0,0312
G 0,0312 0,0312 0,9064 0,0312
T 0,0312 0,0312 0,0312 0,9064

Tabela 1: Matriz de probabilidades de tranformagao para v = 0.1.

A C G T
A 0,9516 0,0161 0,0161 0,0161
C 0,0161 09516 0,0161 0,0161
G 00161 0,0161 09516 0,0161
T 0,0161 0,0161 0,0161 0,9516

Tabela 2: Matriz de probabilidades de tranformagdo para v = 0.05.

Jukes, TH. & C.R. Cantor. 1969. Evolution of protein molecules. In: H.N. Munro (ed.) Mammalian protein
metabolism. Academic Press, NY. 21-132 pp.



Com base nestas informacdes, vocé deverd calcular a verossimilhanca maxima (Maximum

Likelihood, ML) de uma das topologias abaixo. Esse exercicio deverd ser feito em dupla, de modo

que cada um faca o célculo para umas das topologias abaixo e vocés possam comparar os resultados.

Lembre-se se algumas regras para o cilculo de ML:

I.

il.

Para cada reconstrugdo, as probabilidades de substitui¢do L; ;) no comprimento dos ramos
sdo multiplicadas. Por exemplo, a probabilidade da Reconstru¢@o 1 da Topologia 1 (Pg,,) €
Paajw=0.05) * Paajv=0.05) * Plaap=01) * Plagp=0.1) * Plagp=o.1), ou seja, 0,9516 * 0,9516 *
0,9064 % 0,0312 % 0,0312 = 0.000798984 (veja Tabelas 1 e 2, e a Reconstrucao 1 da Topologia
1). Observe que existem componentes probabilisticos idénticos — 0 que minimiza o nimero de

calculos necessarios.

A ML de uma topologia € dada pela soma das MLs de cada reconstrucdo. Por exemplo, a
verossimilhanga mdxima da Topologia 1 (i.e., L1, é a soma das probabilidades das 16 possiveis

reconstrucdes, ou seja, L1 = Pri,, + Pray, + Prsy, - Priey, -

Feito os célculos responda:

Qual das topologias seria escolhida por este critério, i.e., verossimilhanca maxima (ou
Maximum Likelihood)? Justifique.

Se voceé estivesse utilizado como critério de sele¢do a parcimonia, vocé teria obtido 0 mesmo

resultado? Justifique.

Para cada uma das topologias (i.e., T1 e T2) qual(ais) reconstrucdo(¢des) seria(m) selecionadas

pelo critério de verossimilhanca méxima?

Vocé selecionaria as mesmas reconstrucdes acima se o seu critério de selecdo fosse a

parcimémia? Justifique.




Reconstrucoes (T1):

Componentes probabilisticos:

@ 0.05 Q 0.05 Q 0.05
.05 . .05
Q P=0,9516*0,9516 P= 0,0161*0,0161 P=

P= P=

0.1
©—© P=
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Reconstrucoes (T2):

P= 0,9516*0,0312 P=0,0161*0,0312
P= P=




