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ABSTRACT

Bootstrapping is a de-facto standard for displaying the validity of a phylogenetic tree.
However this may not be the case as bootstrapping assume that the random sequence
exist within the genome. In order to examine whether bootstrapping is a valid process, it
must be done empirically. Across multiple taxa there are minimal fully curated genomes
but there are mitochondrion genomes available to test this. A widely accepted
evolutionary tree is chosen with 6 taxa - Pan paniscus (bonobo), Homo sapiens (human),
Gorilla gorilla (gorilla), Pongo pygmaeus (orangutan), Hylobates lar (common gibbon)
and Gallus gallus (red junglefowl) as the outgroup. A comparison of topology and
bootstrap support value is executed between the phylogenetic tree of the whole
mitochondrial genome with trees built from all the genes in mitochondrial genome. The
result shows that bootstrap support value tend to inflate and larger than the empirical
estimate. This suggests that bootstrap support in phylogenetic trees must be interpreted

cautiously and not casually accepted at face value.
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ABSTRAK

Butstrap ialah piawaian de facto untuk memaparkan kesahihan pokok evolusi. Walau
bagaimanapun, ini tidak selalu berlaku kerana butstrap menganggap bahawa jujukan
rawak wujud dalam genom. Untuk memeriksa sama ada butstrap adalah satu proses
yang sah, ia mesti dilakukan secara empirikal. Terdapat minima genom yang
dikemaskini dan dikuratorkan merentasi beberapa taksa terdapat genom mitochondrion
disediakan untuk menguji situasi ini. Pokok evolusi yang diterima secara meluas dipilih
dengan 6 taksa - Pan paniscus (bonobo), Homo sapiens (manusia), Gorilla gorila
(gorila), Pongo pygmaeus (orangutan), Hylobates lar (siamang biasa) dan Gallus Gallus
(ayam hutan merah) sebagai outgroup itu. Perbandingan nilai sokongan topologi dan
bootstrap yang dimeterai antara pokok filogenetik seluruh genom mitokondria dengan
pokok-pokok vyang dibina dari semua gen dalam genom mitokondria. Hasil
menunjukkan bahawa nilai sokongan butstrap cenderung untuk mengembung dan lebih
besar daripada anggaran empirik. Ini menunjukkan bahawa sokongan butstrap dalam
pokok evolusi mesti ditafsirkan dengan berhati-hati dan tidak bersahaja diterima pada

nilai muka.
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