
Zarządzanie populacjami 
zwierząt

Zróżnicowanie między 
populacjami

Fragmentacja



Układ przestrzenny fragmentów

1. Całkowita izolacja 
populacji

2. układ źródło – ujście 
lub ląd – wyspy

Przepływ genów w 
jednym kierunku od 
źródła do ujścia



Układ przestrzenny fragmentów

3. Model wyspowy

Przepływ genów jest 
jednakowy między 
każdą para fragmentów

4. układ liniowy

Przepływ genów jedynie 
między sąsiednimi 
fragmentami

Taki układ może być 
dwuwymiarowy



Układ przestrzenny fragmentów

3. Metapopulacja

Przepływ genów jest 
między fragmentami w 
obrębie metapopulacji, 
ale charakterystyczne 
jest ginięcie i 
rekolonizacja ma 
obrzeżu metapopulacji



Podział zmienności allelicznej między 
fragmentami populacji

Zmienność częstości allelu w subpopulacji wynika z 

frekwencji początkowej i wielkości fragmentu:

N

pp
p

2

)1(2 


p N 2  Wahania (p)

0,6 5 0,024 0,155 0,445 0,755

0,6 10 0,012 0,110 0,490 0,710

0,6 15 0,008 0,089 0,511 0,689

0,6 20 0,006 0,077 0,523 0,677

0,6 25 0,005 0,069 0,531 0,669

0,6 30 0,004 0,063 0,537 0,663

0,6 35 0,003 0,059 0,541 0,659

0,6 40 0,003 0,055 0,545 0,655



SL czy SS

• SL – single large – jedna duża populacja

• SS – several small – kilka małych populacji



Retencja heterozygotyczności w SS vs. SL
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f – liczba izolowanych fragmentów 



Retencja heterozygotyczności w SS vs. SL
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Proporcja zachowanej heterozygotyczności w SS w 
porównaniu do SL zmniejsza się gdy f rośnie lub t 
maleje



Procent zachowanej heterozygotyczności w 
podzielonej populacji

f N/f H
10

[%] H
50

[%]

1 500 99,0 95,1

2 250 98,0 90,5

3 167 97,0 86,1

4 125 96,1 81,8

5 100 95,1 77,8

6 83 94,2 74,0

7 71 93,2 70,4

8 63 92,3 66,9

9 56 91,4 63,6

10 50 90,4 60,5



Zróżnicowanie między populacjami

Izolacja poszczególnych grup (subpopulacji) 
tworzących populację sprzyja ich zróżnicowaniu.

Różnice objawiają się jako:

• inna frekwencja alleli w subpopulacjach,

• występowanie innych form alleli w subpopulacjach (opowiada to 
maksymalnej różnicy frekwencji).

Dystans dzielący subpopulacji można wyrazić przy 
pomocy indeksu F Wrighta (fixation index)



Ocena stopnia fragmentacji 
(statystyki F)

Inbred – skutek fragmentacji – może być wykorzystany do 
oceny stopnia podziału.

Wright podzielił całkowity inbred FIT na dwie części

1. Inbred osobników w relacji do subpopulacji do której należą FIS, 
inaczej można wyjaśnić jako średnią wartość współczynnika 
inbredu dla wszystkich osobników we wszystkich subpopulacjach

2. Inbred z powodu różnic między subpopulacjami względem całej 

populacji FST inaczej można wyjaśnić jako „fixation index” – efekt 
podziału na subpopulacje na wielkość inbredu czyli 
prawdopodobieństwo wylosowania dwóch identycznych genów z 
danej subpopulacji



Ocena stopnia fragmentacji 
(statystyki F)

)/(1 TIIT HHF 

)/(1 SIIS HHF 

)/(1 TSST HHF 

HI – obserwowana Het średnia dla wszystkich subpopulacji

HS – oczekiwana Het średnia dla wszystkich subpopulacji

HT – oczekiwana Het dla średniej frekwencji alleli  dla wszystkich 
subpopulacjami



Zróżnicowanie między populacjami

p1 = 0,5        q1 = 0,5 p2 = 0,5        q2 = 0,5

2p1q1 = 0,5 2p2q2 = 0,5

Średnia oczekiwana heterozygotyczność z obu subpopulacji  
HS = 0,50

Średnia frekwencja allelu A (lub a) = 0,50

Heterozygotyczność wyznaczona ze średniej frekwencji alleli 
HT = 0,50

0/)(2/)22( /1   STHHTST FHHHqppqqp TS



Zróżnicowanie między populacjami

p1 = 1        q1 = 0 p2 = 0        q2 = 1

2p1q1 = 0 2p2q2 = 0

Średnia oczekiwana heterozygotyczność z obu subpopulacji  
HS = 0

Średnia frekwencja allelu A (lub a) = 0,50

Heterozygotyczność wyznaczona ze średniej frekwencji alleli 
HT = 0,50

1/)(2/)22( /1   STHHTST FHHHqppqqp TS



Zróżnicowanie między populacjami

p1 = 0,5        q1 = 0,5 p2 = 0        q2 = 1

2p1q1 = 0,5 2p2q2 = 0

Średnia oczekiwana heterozygotyczność z obu subpopulacji  
HS = 0,25

Średnia frekwencja allelu A (lub a) = 0,25

Heterozygotyczność wyznaczona ze średniej frekwencji alleli 
HT = 0,375
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1
/)(2/)22( /1   STHHTST FHHHqppqqp TS



genotypy frekwencja alleli

subpopulacja AA Aa aa A a F-inbred Hetexp

1 0,25 0,5 0,25 0,5 0,5 0 0,5

2 0,4 0,2 0,4 0,5 0,5 0,6 0,5

3 0,35 0,3 0,35 0,5 0,5 0,4 0,5

4 0,2 0,6 0,2 0,5 0,5 -0,2 0,5

średnia HI 0,4 HS 0,5

0,5 0,5 HT 0,5

FIS 0,2

FST 0

FIT 0,2



genotypy frekwencja alleli

subpopulacja AA Aa aa A a F-inbred Hetexp

1 0,2 0,4 0,4 0,4 0,6 0,167 0,48

2 0,3 0,3 0,4 0,45 0,55 0,394 0,495

3 0,4 0,2 0,4 0,5 0,5 0,6 0,5

4 0,5 0,3 0,2 0,65 0,35 0,341 0,455

średnia HI 0,3 HS 0,483

0,5 0,5 HT 0,5

FIS 0,378238342

FST 0,035

FIT 0,4



genotypy frekwencja alleli

subpopulacja AA Aa aa A a F-inbred Hetexp

1 0,95 0 0,05 0,95 0,05 1 0,095

2 0,7 0,1 0,2 0,75 0,25 0,733 0,375

3 0,4 0,1 0,5 0,45 0,55 0,798 0,495

4 0,15 0,2 0,65 0,25 0,75 0,467 0,375

średnia HI 0,1 HS 0,335

0,6 0,4 HT 0,48

FIS 0,701492537

FST 0,302083333

FIT 0,791666667



Powiązanie między statystykami F

STISSTISIT FFFFF 

IS

ISIT
ST

F

FF
F






1



Zróżnicowanie między populacjami

Interpretacja wartości indeksu FST

0 – 0,05 małe różnice między populacjami

0,05 -0,15 średnie różnice

0,15 -0,25 duże różnice

> 0,25 bardzo duże różnice



Równowaga między inbredem a migracją
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Nem – liczba osobników migrujących na pokolenie
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Liczba gatunków F
ST

N
e
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Ssaki 57 0,24 3,2

Ptaki 23 0,05 19,0

Gady 22 0,26 2,8

Płazy 33 0,32 2,1

Ryby 79 0,24 3,2

Owady 46 0,10 9,0

Przykład wartości indeksu FST



Porównanie ras 
bydła 
azjatyckiego 
(materiał 500 
osobników, 22 loci 
mikrosatelitarne

Wyniki:
Fst = 0,159 
Fis = 0,238 
Fit = 0,359 



Ocena struktury populacji ras rodzimych osła 
we Włoszech (Colli et al. 2012) 

8 ras, 258 osobników, 16 loci

mikrosatelitarnych







Genetic structure and patterns of gene 
flow among populations of the 
endangered Ethopian wolf (Gottelli et al. 
2012)

Materiał: 72 próby z 8 stanowisk, 
badania 14 loci mikrosatelitarnych



Podsumowanie
Wpływ fragmentacji populacji na jej 

zmienność genetyczną zależy od:

• Liczby „fragmentów” czyli subpopulacji

• Wielkości subpopulacji i ich rozproszenia

• Odległości między subpopulacjami i barier 
(możliwość migracji)

• Zdolności migracyjnych gatunku

• Czasu, który upłynął od fragmentacji



Dziękuję, 
na dzisiaj 
wystarczy


