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Filogenia este ramura biologiei care prezinta relatii evolutive 

intre diferitele specii pe baza similaritatilor si diferentelor privind

caracteristicile fenotipice si genetice.

Arbori finolegentici- reprezentari grafice ale acestor relatii evolutive 



marker filogenetic - conceptul

de cronometru molecular

Caracteristici
• constanţă funcţională
• distribuţie ubicvitară
• dimensiune relativ mare (conţinutul informaţional)
• regiuni structurale conservate dar şi foarte variabile
• lipsa transferului lateral de gene

Gene candidat : 16S; 23S; rpoB, gyrB, ITS, 



De ce 16S ARN ribozomal?

Comportament de “ceas molecular”

1. Prezenţa universală şi evoluţia 
relativ lentă a acestor molecule, 
dar supuse presiunii selective

2. Toate tipurile de ARN ribozomal 
sunt implicate în sinteza proteică 
şi reprezintă până la 60% din 
ribozom

3. Transferul lateral de gene este 
foarte puţin probabil datorită 
funcţiei înalt conservate



ARDRA (Amplified Ribosomal DNA Restriction Analysis) - RFLP

Schema de identificare a 8 specii  de Streptococci prin tehnica 
ARDRA: restrictie cu Hpa II care nu a putut diferentia intre cele 
3 specii care la restrictie cu HaeIII au dat profile diferite. M-
100bp DNA Ladder, Invitrogen Corp.(Sato, 2003)

Metoda comparativă care necesită 
utilizarea unor tulpini de referintă din 
Colecții de Microorganisme care să fie 
înrudite din punct de vedere filogenetic 
cu tulpinile analizate



1- Ch.sp. ATCC 51823,
2-S2, 3- S5B, M1-1kb
DNA Step Ladder 
(PROMEGA), M2-
100bp DNA Step 
Ladder (PROMEGA),  
4- Ch.sp. ATCC 51823 , 
5-S2, 6- S5B
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1-P.aeruginosa ATCC
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(PROMEGA),
1-P. aeruginosa 
ATCC 27853, 2-
K1A, 3-K2

HaeIII
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27853, 2-K1A, 
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Mapping all cutsites.

Cutters : AluI, ApaI, BamHI, CfoI, DdeI, HaeIII, MspI, Sau3AI & SmaI

Non-Cutters : EcoRV & NotI



Fig. 1 Combined UPGMA
dendrogram of 16S rDNA
on the basis of
ARDRA with AluI, RsaI and
BamHI

Fig. 2 Combined UPGMA
dendrogram of Pseudomonas
specific gene of ARDRA with 
AluI, RsaI and BamHI
(Rajwar, 2016)



https://www.youtube.com/watch?v=ONGdehkB8jU

Secvențiere Sanger – methoda dideoxy 

Componente:
• ADN de secventiat (amplicon)
• primer doar unul singur
• ADN polimerază
• amestec de dNTPs
• ddNTPs
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Secventierea genei pentru ARNr 16S
BioEdit Sequence 
Alignment Editor



National Center for Biotechnology Information NCBI - BLAST

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/





Distance matrix UPGMA (unweighted pair group method with 
arithmetic mean- matrix de similaritate
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Principalele etape ale reconstrucţiei de arbori filogenetici

ACGUGCUCUUCAAGCUACGUUGGAACACACUGGCGCAAUUU

..................CC.....................

..................C......................

.............................AAA…........

specia a
specia b
specia c
specia d

Analiza comparativă a secvenţelor

Algoritm de calculc b

a d

Arbore filogenetic

1. Determinarea secvenţei
2. Alinierea secvenţei
3. Analiza datelor prin încadrarea la nivel de grup
4. Reconstrucţia filogenetică a arborilor



Tree of life – arborele vieții 



Alinierea secventelor

ARB Programme 
www.arb-home.de
Max Plank Institute for 
Marine Microbiology

http://www.arb-home.de/




ARBORI FILOGENETICI
reprezentări grafice a relaţiilor filogenetice dintre grupuri taxonomice

◼ Alinirea secvenţelor este absolut necesară deoarece numai modificările 
apărute faţă de secveţa unui ancestor pot fi utilizate pentru a trage 
concluzii asupra filogeniei secvenţelor. 

◼ Numărul şi poziţia diferenţelor apărute la nivelul regiunilor variabile ale
secvenţele aliniate, reprezintă baza deducţie relaţiilor dintre ele. 

◼ Algoritmi matematici au fost elaboraţi pe baza unor mode matematice 
statistice de evoluţie 

◼ Alura ramurilor arborelui reprezintă modaliatea de evoluţie, iar lungimea 
ramurilor indică distanţa filogenetică între organimul repectiv şi 
ancestorul său.

◼ Exită două categorii de prezentare : arbori radiali şi dendrogramă 

◼ Avantajul arborilor radiali: organismele înrudite filogenetic pot fi mult 
mai bine evidenţiate.



Cele mai uzuale metode de reconstructie 
de arbori filogenetici

1. Distance Matrix

2. Maximum Parsimony

3. Maximum Likelihood

Arbore filogenetic obtinut prin metoda Maximumlikelihood 


