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A molekularis evoluci6 vizsgalatdban az ugynevezett filogenetikus fak kiemelkedd
jelentoségliek, segitségiikkel az evolicidos modellnek megfeleléen leirhatdéak a rokonsagi
kapcsolatok a kiilonb6z6 biologiai objektumok (pl. fehérjék) kozott. A fak altal reprezentalt
viszonyok alapjan kovetkeztetni tudunk példaul fehérjék tulajdonsagaira és térszerkezetére,
ami segitséget nyujthat kiilonb6zé kémiai és gyogyszeripari kisérletek tervezésénél is. A
dolgozatban a jelenleg elterjedt farekonstrukcios modszerek koziil mi a leginkabb
alkalmazott, tavolsag alaptl eljarasokat vizsgaljuk, ahol ismertnek tekintjilk a biologiai
objektumok tavolsagait, valamint javasolunk egy ijabb faépitd algoritmust.

A dolgozat elsé része a filogenetikus faépités elméleti hatterébe nyujt bevezetést
filogenetikus fa fogalmanak bevezetése, az evollicidos modellek és a tesztelésnél hasznalt
algoritmusok bemutatdsa). A masodik részben pedig az altalunk javasolt tavolsag alapu
farekonstrukcios algoritmust mutatjuk be. Az algoritmusunk két {6 1épésbol all. Az elsd
1épésben a vizsgalt biologiai objektumokbdl részhalmazokat allitunk eld, kezdve az egy elemi
részhalmazokkal. Majd ezeket bovitjiik iterativan egy-egy elemmel. A megfeleld bovitd elem
kivalasztasanal a keletkezd részhalmazok mindségét a k-hierarchidk segitségével
megbecsiiljiik, és a minimalis k-hoz tartozé halmaznak megfeleléen bovitjiik. Ezt kovetden
minden egyes részhalmazhoz rendeliink egy valds szdmot, amelyet a részhalmazon beliili
elemek ¢és a részhalmazon kiviili elemek tavolsagaibol szarmaztatunk. Ezt az ugynevezett
szeparacios indexet hasznaljuk fel a fa épitésekor. A masodik 1€pésben pedig az eldbbiekben
megkapott részhalmazok alapjan konstrualunk egy ugynevezett kompatibilitasi grafot,
amelyben a pontok reprezentaljak a klasztereket, a pontokhoz rendelt stly pedig a szeparacios
index értékével egyezik meg. Két pont kozott akkor van ¢l, ha a grafpontokhoz tartozd
részhalmazok kompatibilisek egymassal. Ezen graf minden egyes fiiggetlen cstucshalmaza
meghataroz egy hierarchikus halmazrendszert, amely megfeleltethetd egy gyokeres
filogenetikus fanak. A minimalis Osszsulyu fiiggetlen csticshalmazhoz tartozo fat tekintjiik
hipotézisiink szerint a legpontosabb
filogenetikus fanak.

Az itt javasolt modszert egyrészt mesterségesen eldallitott, masrészt valos szekvenciak
halmazan teszteltiik. Eredményeinket harom, elterjedt és széles kdrben hasznalt algoritmussal
(Neighbor Joining, Single Linkage, fastME) hasonlitottuk 6ssze. A tesztek alapjan az
itt javasolt algoritmus hatékonysaga és pontossaga nemcsak felveszi a versenyt a meglévo
modszerekkel, hanem sok esetben pontosabb eredményt is szolgaltat.



