Zarzadzanie populacjami
zwierzat

Genetyka populacji



Czym bedziemy sie zajmowac

Struktura genetyczna populacji, prawo rownowagi, czynniki wplywajace na zmiany struktury i
skutki ich stosowania w populacji zaleznie od celu jej prowadzenia

Genetyczne relacje miedzy osobnikami w populacji
Efektywna wielkos¢ populacji i sposoby jej maksymalizacji
Konsekwencje fragmentagji i izolacji populacji

Parametry genetyczne cech

Ocena wartosci hodowlanej, doktadnoéc¢ i cele

Selekcja naturalna i sztuczna, metody, efekty, cele

Kojarzenia i krzyzowanie - cele, techniki, osiaggane rezultaty. Heterozja a depresja inbredowa

Przyklady prowadzenia populacji zwierzat gospodarskich zaleznie od celu - uzyskiwanie postepu
hodowlanego, zachowanie zmiennosci

Gospodarowanie populacjami naturalnymi zwierzat gatunkéw townych i chronionych



Populacja

@

Populacja - zbi6r
organizmow zywych
posiadajacych pewna
wlasnos¢ np. zwierzeta
danego gatunku lub rasy
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Model 1 locus
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Populacja

Populacja - zbidér organizmoéw zywych posiadajacych pewna
wlasnos¢ np. zwierzeta danego gatunku lub rasy

otwarta zamknieta

b
®



Genetyka populacji

ocenia genetyczng strukture populacji oraz zmiany te;
struktury pod wptywem réznych czynnikow
uwzgledniajac znane zasady dziedziczenia

Struktura genetyczna populacji

opis alleli i geno’gfpéw w poszczegolnych loci wraz z
czestosciag (prawdopodobienstwem) ich wystepowania
w populacji



Struktura populacji

Frekwencja genotypéw

paa=12/50 = 0,24
p..=16/50 = 0,32
P, =22/50 = 0,44

Frekwencja alleli:

genotyp liczba
osobnikow
AA 12
Aa 16
aa 2

pa = (2x12+16)/100 = 0,40
p. = (2x22+16)/100 = 0,60
paa=12/50 = 0,24

Liczba alleli w locus

Aobs W



Model 1 locus

Wszystkie osobniki homozygotyczne (AA)
Czestosé genotypu AA P=1
Czestos¢ allelu A pa=1

Dwa allele w populacji: A i a
Czestos¢ genotypow:
AA z czestoscia P
Aa z czestoscia Q P+Q+R=1

aa z czestoscia R

(Pa<1 p.<1L)  patp.=1
(ptq=1)



Losowe faczenie gamet

Gamety meskie
allel A
allel |czestos¢| p q
AA Aa
A p
Gamety PP P+q
zenskie aA
q
q-p q-q




Prawo Hardy’ego 1 Weinberga

Czestos¢ (frekwencja) alleli w populagji jest stata w kolejnych
pokoleniach. Statos¢ frekwencji jest rownoznaczna z rwnowaga
genetyczna populagji.

(p+q)*=p*+2pq + q°

Wzoér dotyczy dwoch alleli w locus, ktorych frekwencja opisana jest symbolami p
oraz q, wiecp+q=1

p? = frakcja homozygot allelu o frekwencji p

q> = frakcja homozygot allelu o frekwengji q

2pq = frakcja heterozygot
jeslip=08,q=0,2

(0,8 + 0,2)2 = (0,8)2+ 2(0,8)(0,2) + (0,2)2 = 0,64 + 0,32 + 0,04



Prawo Hardy’ego 1 Weinberga

Z.atozenia :

Populacja jest nieskoriczenie duza

W populacji wystepuja organizmy diploidalne
Kojarzenia sg losowe

Pokolenia nie zachodzg na siebie

EEmes O O O

Brak wplywu czynnikéw, ktére moga zmieniac
strukture genetyczna populacji



Genotypy wystepuja z czestoscig I, Q1 R
odpowiednio

Czestosc alleli z czestosci genotypow:
A p=(2P+Q)/2=P+Q/2

a q=(2R+Q)/2=R+Q/2



Sprawdzenie czy populacja jest w stanie
rownowagi HW

Przyklad:

W populacji jest 200 osobnikow, w tym 120 o genotypie AA, 60
heterozygot 1 reszta homozygot aa.

Czestosc allelu A w populagji:
p=(2 x 120 +60)/(2 x 200) = 0,75

Faktyczne Teoretyczne
czestoscl genotypow
P =120/200=0,6 P,=0,75%=0,5625
Q=60/200=0,3 Q, = 2x0,75x0,25 = 0,375

=20/200=0,1 R, = 0,252 =0,0625



Kojarzenia losowe - czestos¢ polaczen

Samce

QxP | QOQxQ | QxR
RxP | RxQ | RxR

amice

i




Prawdopodobienstwo genotypow
| ae [

AA x AA| PxP 1 0 0
AA x Aa| PxQ 1/2 ) 0]
AA x . PxR 0 1 0
Aa x AA| QXxP 1o 1/ 0
Aa x Aa| QxQ 1/4 1/2 14
Aa x aa| QxR 0 /2 /2
x AA| RxP 0 1 0
RxQ 0 ) o

RxR | o o .

Czestosc genotypow
po uporzadkowaniu:

P’ = P2+ 2PQ x ¥ + Q2 x Va = P2+PQ+ 14 Q2 = (P + Q/2)2 = p?

Q’ =2PQ x % + 2PR + Q2x V2 + 2QR x V2 =PQ+2PR+ % Q2 + QR=
=2(P+Q/2)(R+Q/2) =2pq

R=Q2x%+20Rx%+R2=7 Q%>+ QR+ R2=(R + Q/2)? = ¢?



Populacja w stanie rownowagi

Udziat heterozygot w populacji jest rowny
teoretycznej czestosci heterozygot w
populacji



Czy populacja jest w stanie rownowagi, jesli
liczba poszczegodlnych genotypow jest

rowna?
genotyp liczba osobnikow
AA 12
AB 16
AC 21
AD 15
BB 18
BC 29
BD 11
CC 26
CD 19
DD 33




pa  |(2¥12+16+21+15)/400 0,1900
Db (2*18+16+29+11)/400 0,2300
pe  |(2*26+21+29+19)/400 0,3025
pp  |(2*33+15+11+19)/400 0,2775 — T
genotyp | osobnikow | frekwencja kojarzeniu
AA 12 0,060 0,0361
AB 16 0,080 0,0874
AC 21 0,105 0,1150
AD 15 0,075 0,1055
BB 18 0,090 0,0529
BC 29 0,145 0,1392
BD 11 0,055 0,1277
CC 26 0,130 0,0915
CD 19 0,095 0,1679
DD 33 0,165 0,0770
200 1,00 1,00




Wiecej niz 2 allele w danym locus

Ogolnie:
Dla allelu o frekwenc;ji p;

frekwencja ukladéw homozygotycznych = p,?

Dla dwoch alleli o frekwencji p; 1 p,

frekwencja uktadow heterozygotycznych = 2p;p.



W populacji 3 allele np. A, A,, A,
czestosc alleli: py, p,, Ps
Mozliwe genotypy:

AA,, AA,, AA, AA,, ALA,,
A3A3

Czestosc genotypow:
(P1tP21P3) =P1° 2P Pt 2P 1 P3P 2PoPs s



W populacji 3 allele w danym locus np. A, A,, A;
czestosc¢ alleli: py, p,, P3

p1tptps=1

Mozliwe genotypy:
Ay, Ahg, AAg Mgy, Agfg, Azhg

Przy m allelach w danym locus liczba ich
kombinacji w genotypach wynosi:

m(m +1)
2




Locus sprzezone z plcig

Ple¢ homogametyczna (samice u ssakoéw, samce u ptakow)

czestos¢ genotypow zgodna z rozwinietym dwumianem
kwadratowym:

XaXa P2
XaXa 2pq
XX, q°

Ple¢ heterogametyczna

Czestos¢ genotypow zgodna z czestoscia alleli
XaY p
XY 9



Model wiecej niz 1 locus

Uktad dwoch loci - w kazdym wystepuja dwa allele, loci sa niezalezne
Locus A :

* A, z czestoscia P;
A,z czestoscia P>
Locus B :

* B, z czestoscig of
* B, z czestoscia d,

Gamety powstang :

 A;B; zczestoscia piqy
* A;B, zczestoscia piq,
e A,B; zczestoscia p,qy
e A,B, zczestoscia p,q,



Zmienno$¢ w modelu 2 loci

Gamety A1By A1B» AsB1 A2B»
ArB; A1A1 B1By A1A1 B1B; A1A2 B1Bs A1A2 B1By
prprqirqi prprqiqa prp>qiqi prpqiqa
AR, A1A1 B1By A1A1 B2B A1A2 B1B> A1A2 B2Bp
prprqi4q prprq4q> prpqrq prpq4q
AsB; A1A2 B1By A1A2 B1B; A2A2 B1Bs A2A» B1By
prprqiqi prprqiqa prprqiqi pzprqiqa
AsB) A1A2 B1B2 A1A2 BoBo A2A> B1B2 ArA> BoBo
prprqiq> prprq24q> prprqiq prpraq2q




Frekwencja genotypow w nastepnym pokoleniu

Po uporzadkowaniu:

A1A1B1B4
A1A1B2B>
A1A1B1B>
A1A2B1Bq
A1A2B1B

prqr’
pr*q2’

2 p1*q19>
2 p1p2gi?
4 - p1p2q192

A1A2B2B>
AzA7B1B>
AzA7B1B4
A2A>B>B)

2 - p1p2q2*
2 p2*q19>
p2qr°
p2q2°

zroznicowane kombinacje alleli z dwoch par, co przy ich
ewentualnym wspoéltdziataniu doprowadzi do réznych

efektow genetycznych



Roéwnowaga sprzezeniowa

Jezeli :

P1= P>~ 41~

Gamety powstanag :

A, B; zczestoscia
* A; B, zczestoscia
* A, B; zczestoscia
* A, B, zczestoscia

7,=0,

P11~

P14>=
P241=
P24>=

0,25
0,25
0,25
0,25

Wtedy: A.B, + A,B, = A;B, + A,B,

D wspoélczynnik nieréwnowagi, D=0 stan rownowagi



Loci sprzezone

A1 B = Ay B,
oraz
A1 B, = A; By

Udzial gamet zrekombinowanych tj.
suma czestosci A; B, + A, B, to
frakcja rekombinacyjna r.

jesli loci niesprzezone to r = 0,5.

dla loci sprzezonych frakcja
rekombinacyjna zalezy od dystansu
je dzielagcego na chromosomie
(czestosci crossing over) ir bedzie
miato wartos¢ od 0 do 0,5



Nierownowaga sprzezeniowa

dla r=0.5, gdy jest rownowaga sprzezeniowa nie oznacza, ze
opulacja znajduje sie w rownowadze w rozumieniu rownowagi
ardy'ego i Weinberg'a. R6znica obu form nier6wnowagi, oprocz

roznych przyczyn ja wywotujacych, rézni sie tempem dochodzenia

do stanu rownowagi.

Proces dochodzenia do rownowagi w kolejnych pokoleniach (t):

Do=(1-r) -1,
D, - wielko$¢ nieréwnowagi w pokoleniu t
D, - wielkos¢ nier6wnowagi w pokoleniu wyjSciowym
D, dazy do 0 jesli wyrazenie (1-r)' dazy do 0.

Jesli r = 2 (znaczy gdy brak sprzezenia), odchylenie od rownowagi
zmniejsza sie w kazdym pokoleniu o potowe.



Tempo dochodzenia do rownowagi
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Zroznicowanie genetyczne
Zmienno$¢ w obrebie danej populacji 0% = Pq

1

0,8 -

0,6 -




Zarzadzanie populacjami
zwierzat

Czynniki zaburzajace rownowage



Czynniki wplywajace na rOownowage
genetyczng populacji - SELEKCJA

Zr6znicowane prawdopodobienistwo pozostawienia potomstwa

Wskaznik reprodukcji netto R=5+ B

S - przezywalnos¢ rozumiana jako frakcja ,genotypow”, ktore po wszystkich
etapach rozwoju maja szanse pozostawienia potomstwa

B - wskaznik rozrodczosci zalezny od liczby potomkow

Miara wzgledna reprodukcji netto -
w - wspolczynnik wzglednego dostosowania

s =1-w wspolczynnik selekcji



SELEKCJA

Genotypy
AA Aa aa Suma
Pokolenie 0 p2 zpq q2 p2+2pq+q2 =1
W=1-s W11 W12 W22
Frekwencja | p?wyy | 2pqwiz | Wz | PPWirt2pqwistqiwg
po selekgji
Frekwencja L

alleli

_ P Wy, + paw,

\A/L

LA

1 qu12 + q2W22

q4= -

W




Zmiana frekwengji allelu

Ap = p'—p = P W, + paw;, _bw P(PW, + qWs,) — P(P Wi, +2PpaW, +4°W,,) i
= - -

w w
_ p( PW;, + QW,, — p2W11 —2 PAW,, — q2W22) - p(pwll - p2W11 +qw,, — 2 PawW;, — q2W22) i
W W
e p[ PWi; — PoWy; + W, (1_ 2 p) _ q2W22] _
W
p+g=1

p-p’=p-p-p=p-(-q)-p=p-p+pq=pq
1-2p=1-p-p=p+q-p-p=0g-p

Ap = PLPAW:, + QW5 (0= P) = q"Wy,] _ paLpWs; + W, (0~ P) — W, ] _
w w

- pq[ PWj, +qW,, — PW,, — qwzz] - pQ[ p(W11 g W12) + CI(le B sz)]

W W




Zmiana frekwencji alleli

pq[ p(Wll _ le) + q(W12 B sz)]
W

Ap=p'—p =

pq[q (sz B le) + p(W12 _ Wll)]
W

AQ=0q—0Q=



Jesli

Jesli

Jesli

Jesli

SELEKCJA

W11 = W12 = W22 to

plubg=0 to

pg (wariancja) =0 to

p=g=0,5 to

Aq=Ap =0

Ap (Aq) =0

Ap (Agq) =0

Ap (Aq)

najwieksza



Selekcja przeciw jednej z form homozygotycznych np. aa
jeéli w2 = () Czyli s =1

Frekwencja allelu a w pokoleniu t zalezy od numeru
pokolenia t 1 od czestosci wyjSciowej go

g
K 1+1q,

Liczba pokolen potrzebna do zmiany frekwencji z q, do g;:

i qo —
Jod;

t

Np. zmiana z 4,=0,5 do g,=0,05
t =(0,5-0,05)/(0,025) = 0,45/0,025 = 18



Selekcja przeciw jednej z form homozygotycznych np. aa
Jesli Wy (W) =1 oraz wy, >0 s =1-wy,

Zmiana frekwengji allelu a

2

— Pg“s

Aq = pq2
1-g°s

Frekwencja allelu a dazy do 0O

Przy malejacej frekwencji allelu a zmiana frekwencji wolniejsza

q\s 0,2 04 0,6 0,8 1
0,9 0,88 0,85 0,81 0,72 0,47
0,7 0,67 0,63 0,58 0,51 0,41
0,5 0,47 0,44 0,41 0,38 0,33
0,3 0,29 0,27 0,26 0,25 0,23

0,1 0,10 0,10 0,09 0,09 0,09



Selekcja faworyzujaca heterozygoty
w11 =1-sn w2 =1 w2 =1-s2

Czy mozliwa jest zmiana frekwengji alleli? Na przykiad Aq <0

PS11 —0Sy,
W

Aq = pq

Czyli (ps11 - gs22) <0

Natomiast czestosc¢ allelu a bedzie wzrastac¢ (Aq > 0) jesli wyrazenie: (ps;; -
gsyy) > 0, znaczy bedzie to wtedy, gdy czestosc¢ allelu A wysoka.

Sll
S11 T S22

Zatem frekwencja w punkcie rownowagi Q. =

W wyniku takiej selekcji populacja osiaga stan rownowagi, a frekwencja w
punkcie rownowagi zalezy od wsp. selekcji obu form homozygotycznych

jesli  s;; =5y to g,=0,5



Selekcja przeciw heterozygotom

W12 < W11 oraz wip < W,

Czy mozliwy jest brak zmian we frekwengji alleli? Na przyktad Aq =0

AQ=Q0—-Q= PALa (W, _W123_V+ p(W;, —W,)]

Czyli gdy q(w2 - wi2) + p(wi2 = wi1) =0



Zalozmy, ze wy, =0 oraz qWoy - pWy =0

Réwnowaga bedzie osiggnieta gdy  qw,, = pwy;

Ale kiedy zmiana czestosci allelu a bedzie wieksza od 07?
q(Wao = Wyp) + p(Wyp - Wyg) >0
qQwWa, = PWy > 0

qWy = PWqq

Przy wiekszej frekwencji allelu a zmiana bedzie polegata na
dalszym wzroscie frekwencji tego allelu



W wyniku selekcji przeciw heterozygotom

Populacja moze osiggnac¢ stan rownowagi genetyczne;

Rownowaga ta bedzie miata charakter rownowagi
niestabilnej

Odejscie od stanu rOownowagi - zwiekszona (zmniejszona)
frekwencja allelu bedzie powodowac jej dalsze
zwiekszanie (zmniejszanie)



Migracja

- pS T pmim
1+1,

Py

1., - proporcja liczebnosci imigrantow w stosunku do
populacji wzbogacanej



MIGRACJA

N, 2000 N 200

Pm\Ps | 01 | 02| 03| 04| 05|06|07|08]|09]| 1
005 |0,095| 0,186 | 0,277 | 0,368 | 0,459 | 0550 | 0,641 | 0,732 | 0,823 | 0,914
0,25 0,114 | 0,205|0,29510,386 | 0477 | 0568 | 0659 | 0,750 | 0,841 | 0,932
0,45 0,132 10,223 | 0,314 {0,405 | 0,495 | 0,586 | 0677 | 0,768 | 0,859 | 0,950
0,65 0,150 | 0,241 | 0,332 | 0,423 | 0514 | 0,605 | 0,695 | 0,786 | 0,877 | 0,968
0,85 0,168 | 0,259 | 0,350 | 0,441 | 0532 | 0,623 | 0,714 | 0,805 | 0,895 | 0,986




MIGRACJA

n, 2000 n. 100

Pm\Ps | 01 | 02| 03| 04| 05|06|07|08]|09] 1
005 |0,098|0,193|0,288|0,383|0,479 | 0574 | 0,669 | 0,764 | 0,860 | 0,955
0,25 0,107 10,202 | 0,298 | 0,393 | 0,488 [ 0583 | 0,679 | 0,774 | 0,869 | 0,964
0,45 0117 ( 0,212 | 0,307 | 0,402 | 0,498 | 0593 | 0,688 | 0,783 | 0,879 | 0,974
0,65 0126 | 0,221 | 0,317 | 0,412 | 0,507 | 0,602 | 0,698 | 0,793 | 0,888 | 0,983
085 |0136|0,231 0,326 | 0,421 | 0517 | 0,612 | 0,707 | 0,802 | 0,898 | 0,993




MUTACJA

Zakladamy, ze wyjSciowo wystepuje tylko allel A.

W nastepnym pokoleniu, frekwencja allelu A
bedzie pomniejszona o liczbe zmutowanych

t=2 pr=pr(l-u);  py=pe(l-u)?
t Py = po-(1-u)!
u \t 1000 2000 5000 10000
1 na 1000 03677 | 0,352 | 0,0067 | 0,0000
1 na 10000 09048 | 0,8187 | 0,6065 | 0,3679
1 na 100000 0,9900 | 0,9802 | 09512 | 0,9048
1 na 1000000 09990 | 09980 | 0,9950 | 0,9900




MUTACJA

u tempo mutacji A —>a
\Y tempo mutacji a > A

0. =g+ pu—Qqv



A N - liczba pokoleri na zmiane
ULy frekwencji z q, do qy
\ _ In(@,0.) - Ina,, -a,)
u+Vv
Przyklad:
u=v=10° qe=0,5
9o N N
0,6 0,51 2 302 585
0,7 0,51 2995732
0,8 0,51 3 401 197
0,9 0,51 3 638 879




Wiekszosé mutacji genéw wystepuje bardzo rzadko (10 do
10-® na pokolenie).

Jednakze nawet przy tak niskiej pojedynczej czestosci, wobec
ogromu genow i wielu alleli, mutacje moga tworzy¢
zmiennosc.

Wielkos¢ populacji rowna jest N, mamy 2N kopii kazdego
genu.

Np

populacja ludzi N=6 mld, a zatem 2N=12 mld

ludzka gameta zawiera ok. 10° par nukleotydow

jesli w gamecie Srednio 3 nowe mutacje to w zygocie 6

w populacji 36 mld nowych form alleli, ktérych mogto nie
by¢ we wczesniejszym pokoleniu.



DRYF GENETYCZNY

Przypadkowe zmiany czestosci alleli -
szczegoOlnie wazne w malych populacjach



DRYF GENETYCZNY

Wybieramy z duzej populacji o p=q=0,5 dwa osobniki na rodzicow,
prawdopodobienstwo wybrania danej liczby alleli jednego rodzaju jest
zgodny z rozkladem Bernouliego

n
P (X =k)= (k]pk(l— D))" gdy 0<p<1 oraz k=01..n

liczba alleli prawdopod. p q
0 0,0039 0 1
1 0,0313 0,125 0,875
2 0,1094 0,25 0,75
3 0,2188 0,375 0,625
4 0,2734 0,5 0,5
5 0,2188 0,625 0,375
6 0,1094 0,75 0,25
7 0,0313 0,875 0,125
8 0,0039 1 0







