POROWNYWANIE POPULACII
POD WZGLEDEM STRUKTURY

e obliczanie dystansu dzielgcego grupy (subpopulacje)
wyrazonego za pomoca indeksu F Wrighta (fixation

Index) w modelu jednego locus

Cwiczenia lll

Mgr Kaczmarek-Okroj
Dr Wioleta Drobik-
Czwarno
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STRUKTURA POPULACII

e Populacja >>> subpopulacje (stada, grupy, kolonie)

>>>> genetyczne zroznicowanie
(czestosci alleli w poszczegolnych stadach sq odmienne)

dobor naturalny (r6zne genotypy w roznych subpopulacjach)
losowe przekazywanie alleli

roznice czgstosci alleli pomigdzy osobnikami zaktadajgcymi
subpopulacje

>>> prak migracji

-,




Populacje podzielone

e Struktura populac;ji

e Podziat populacji na mniejsze grupy (subpopulacje) w obrebie
ktorych odbywa sie kojarzenie

e Zroznicowanie genetyczne populacji

e Odmienne czestosci alleli w poszczegdlnych subpopulacjach

e Moze wynikac z:
Doboru naturalnego faworyzujgcego rézne genotypy w roznych
populacjach
Losowego przekazywania alleli z pokolenia na pokolenie
Roznic czestosci alleli miedzy osobnikami zaktadajgcymi
subpopulacje




4 N
STRUKTURA HIERARCHICZNA POPULACII

e Jezeli migracja osobnikdw miedzy subpopulacjami bytaby
tak intensywna, ze wszystkie osobniki tworzylyby w
koncu jedng losowo kojarzaca si¢ populacje, nie
wyroznimy w niej struktury hierarchiczne;j
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KOJARZENIE WSOBNE

e 0sobniki z subpopopulacji majg wspélnych przodkow

e wspolni przodkowie przekazuja potomstwu allele
1dentyczne ze wzgledu na pochodzenie — mimo kojarzen
losowych

e Jesl kojarzenie zachodzi miedzy osobnikami
spokrewnionymi, to jest to kojarzenie wsobne,
a potomstwo powstate w jego wyniku okresla si¢ jako
potomstwo wsobne.

Kojarzenia wsobne prowadza do:
>>> redukcji czgstosci heterozygot
>>> wzrostu czestosct homozygot




-,

F (wsp. wsobnosci) — prawdopodobienstwo, ze dwa allele z
allele w danym locus u osobnika sg identyczne przez
pochodzenie

H, — prawdopodobienstwo, ze gen u osobnika wsobnego jest
heterozygotyczny (2 allele w locus)

Hs — 2pg — Srednia heterozygotycznos¢ w losowo kojarzacych
si¢ subpopulacjach

_Hs—H, _2pq-(2pq—2pqF) _
Fs = = =F
Hs 2pq
Fs- proporcjonalna redukcja heterozygotycznosci

Z powodu kojarzenia wsobnego, w stosunku do subpopulacji
jako catosci




Indeks Fiksacji Wrighta (wspotczynnik
wsobnosci)

Oczekiwana Srednia

frekwencja frekwencja

heterozygot heterozygot
A /

—__2pa-2pq
ST = —
20

p = Srednia frekwencja allelu p w subpopulacjach

™~




A
4./
lle wynosi wspotczynnik utrwalenia dla tej populac;ji?
i O ile spadnie homozygotycznosS¢ po potgczeniu sie

black brown

(BB or Bb) (bh) SprOpL”ale? /




lle wynosi wspotczynnik utrwalenia dla tej populac;ji?

HI‘_..L‘” O ile spadnie homozygotycznosS¢ po potgczeniu sie

black brown

(BB or Bb) (bh) SprOpL”ale? /




/Zadania

e Zad 1. Oile spadnie homozygotycznosc po potaczeniu sie
trzech subpopulacji w ktorych frekwencje allelu A byty
rowne odpowiednio 0,3, 0,5 oraz 0,9. Oblicz indeks F.

~ _2pq-2pq
2pq




Homozygotycznosc

e Podziat populacji na subpopulacje > spadek
heterozygotycznosci > wzrost homozygotycznosci

homozygotycznosc = 1 - heterozygotycznosc

homozygotycznosc ., > homozygotycznosc . .m

Rosobno > Rrazem

q:O,4 q:O —_O,4+O_
R,=0,16 R,=0 q=——=02
R= 0’12+ 0_ 0,08 R=0,22=0.04
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/asada Wahlunda
(efekt przerwania izolacji)

Po potaczeniu zroznicowanych genetycznie subpopulacji
obserwuje sie spadek sredniej homozygotycznosci na
skutek potgczenia sie subpopulacji :

$
)

czestos¢ uktadow homozygotycznych maleje

ros$nie czestos¢ heterozygot




/asada Wahlunda
(efekt przerwania izolacji)

2 2
Rosobno_Rrazem: [ql —|2_q2 ]_ q2 — 02

e Potaczenie subpopulacji, a nastepnie losowe kojarzenia
powodujg obnizenie Sredniej wartosci homozygot w stopniu
rownym wariancji czestosci alleli w subpopulacjach.

Wyjasnia spadek Sredniej czestosci urodzenia dzieci

obcigzonych chorobami genetycznymi w populacji ludzkiej
przy nasileniu migracji.




2 2
P + P, —2 2
I:)osobno_l:)razem: —pPp =0
2
2 2
0, +0, — 2 2
Rosobno_Rrazem: 9 g =0

Redukcja catkowitej homozygotycznosci

2 2 — 2
(J'p-l-ﬂ'q—Z{}'

Im wieksza réznica we frekwencji alleli tym wiekszy spadek

homozygotycznosci i wzrost heterozygotycznosci po potaczeniu
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Zadanie

Sprawdz, jak zmieni si¢ roznorodnos¢ genetyczna populacyi
po potaczeniu osobnikow nalezacych do trzech subpopulacji o
nast¢pujacych wartosciach frekwencji allehi

S,: p=0,3
S,: p=0,5
S;i- p=0,9




Zroznicowanie genetyczne populac;ji

Przy hierarchicznej

strukturze populacji F
jest oznaczany jako Fg;

* Indeks fiksacji Wrighta

(wspotczynnik utrwalenia)

o 256G — 2pq P @ Srednie frekwencje alleli
— Y 8T — 29a
Pq . .
qu Srednia frekwencja )
heterozygot dla subpopulacii
. 20°
ST Hy | 2 2Pq  Srednia, oczekiwana
WIEC. FST e frekwencja heterozygot po
H.. = 29a pq potaczeniu sie subpopulaciji,
T — 4Pq oznaczana rowniez jako H;

/




Hierarchiczna struktura populacj

GRUPA C
(region)

GRUPA A GRUPA B
(region) (region) -
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Hierarchiczna struktura populacj

e Oznaczenia do wzorow:

e H.—srednia heterozygotycznos¢ w losowo kojarzacych sie
subpopulacjach

e H.—S$rednia, oczekiwana heterozygotycznos¢ w obrebie grup (regionow)
e H;—3drednia, oczekiwana heterozygotyczno$¢ w obrebie populacji

* Indeks Fe; - Wspoteczynnik wsobnosci (utrwalenia) dla
subpopulacji w obrebie catej populaciji

HT _ HS Mowi o odejsciu od
For = réownowagi HW
HT populacji jako catosci




Hierarchiczna struktura populacj

e Wspotczynnik wsobnosci dla subpopulacji w obrebie grup

Hp — Hg
Hp

Fep =

e Wspotczynnik wsobnosci dla grup w obrebie populacji

Hr — Hpg
Hy

Fpr =




Interpretacja

Liczb Liczb
Gatunek e a“ 1cz.a H; Hg B
populac]l loci

Czlowiek
(Afryka, Europa, Azja 3 35 0,130 0,121 0,069
Wschodnia)

7% zmiennosci dotyczy roznic genetycznych pomigdzy
subpopulacjami,
a 93% zmiennos$ci wystepuje wewnatrz subpopulacji

2015-10-19/2015-10-26

/
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/adanie

e Ocen zréznicowanie genetyczne na roznych szczeblach
hierarchii populacji w ktorej obserwowano nastepujace
frekwencje allelu A (locus dwualleliczne):

e Grupa A

Sub 1-p=0,573

Sub 2 — p=0,302

Sub 3 - p=0,339 o Grupa C

© Sub 9 - p=0,224

* Grupa B * Sub 10 — p=0,284

Sub 4 -p=0 - Sub 11 — p=0,195

Sub 5-p=0

Sub 6 — p=0,005

Sub 7 — p=0,010

Sub 8 — p=0,009




! Ocen zrdéznicowanie genetyczne w obrebie populacji
Zadan 1€ 2 o nast¢pujacej strukturze:

2 H,.H
P4 A =B HS HR HT
(Hy) Hc

A gggz L
) S Zp
TN

N=3
0,339 (N=3) IN=T)
0,000
0,000 Hy kL
B 0,005 N
0,010 H. =2pq
0,009 H, = Znil(A.B,C)
0,224 1)
0,284 He

0,195 (N;3)




0,573
A 0,302
0,339
0,000
0,000
B 0,005
0,010
0,009
0,224
0,284
0,195

Z ad an | e 2 Ocen zroznicowanie genetyczne w obrebie populacii

2pq

(H;)
0,4893
0,4216
0,4482
0
0
0,01
0,0198
0,0178
0,3476
0,4067
0,3140

0 nastgpujacej strukturze:

H,.H
HC
A Z H

_ _ |
04047 05953 =04818 H ==t b
V=3 -2
(N=11) N
HB qzz—q
00048 09950 0% N
(N=3)
HT = 2pq
H _ 2 "Heso
i N
N=11
e (N=11)

02343 07657 =03588 | _0o55 1 0233 H. 02900

(N=3) =
HETEROZYGOTYCZNOSC




Odp.:

o Fsr=0,2241
e Fes =0,0368
o Frr=0,1945

Interpretacja wartosci indeksu FST

e 0-0,05 mate r6znice mig¢dzy populacjami
e 0,05-0,15 srednie roznice

e 0,15-0,25 duze roznice

o >(,25 bardzo duze roznice

(-
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Heterozygotycznosc

Rozpatrujac roznorodnos¢ genetyczng w populacjach
o uktadzie hierarchicznym zauwazamy, ze najwyzszy poziom

heterozygotycznosci zawsze wystepuje na najwyzszym pietrze
hierarchii.

Hs < Hy < Hy —
P1; P2 P3 P4 Ps P12345
Hy; Hyi Hs Hy; Hs Hi2345
Hs = H+H,+H,+H,+H,

5 — —

P123 Pas

Hios Hys

3xH,, +2xH
Hy = .
\




Inbred w populacjach kojarzonych

loSOWO
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Wspbtczynnik inbredu

koniecznym do wystgpienia
rodowodach ojca i matki
wspolinych przodkow.

Prawdopodobienstwo, ze dwa allele w losowo wybranym locus

pochodzg od wspodlnego przodka i s3 identyczne. Warunkiem
inbredu jest wystgpienie w
tych samych osobnikow tzw.

'

1
\

= e e N
>l = > =i

i
-*\

i - - -

el

wilps' | =i = =~ -8
L _CHE TS R P
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Inbred w populacjach kojarzonych losowo

Liczebnosc¢ osobnikow N
Liczba réznych gamet = 2N
Prawdopodobienstwo wylosowania takiej samej gamety = /4n

Prawdopodobienstwo uktadu homozygotycznego %n jest
rowne wspotczynnikom inbredu w pierwszym pokoleniu
potomnym

= tempo przyrostu inbredu na pokolenie (AF)




4 ™
Inbred w populacjach kojarzonych losowo

* Przyrost inbredu po t pokoleniach
F.= 1- (1-AF)t
e Wielkos¢ inbredu w pokoleniu t bedzie zaleze¢ od:

e liczby pokolent

e liczebnosci populacji, ktéra warunkuje tempo wzrostu inbredu na

: 1
pokolenie—  ,p_ ~
2N

e |le bedzie wynosit wspotczynnik inbredu po t pokoleniach w
populacjach kojarzonych losowo:

T
1

5
20
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Inbred w populacjach kojarzonych losowo

e Gdy populacja jest mata jej struktura bedzie sie zmieniac
nawet przy kojarzeniach wytacznie losowych:
e Przypadkowe zmiany frekwencji genow na skutek wyboru matej
liczby gamet z bardzo duzej puli gamet pokolenia rodzicielskiego

e W kolejnych pokoleniach zwiekszacC sie bedzie frakcja osobnikow
homozygotycznych kosztem heterozygot

Dla bardzo duzych wartosci t (t = e=) wielkos¢ (1-AF)t, a wiec
wspotczynnik inbredu bedzie rowny 1 - wszystkie gamety beda
przenosity ten sam identyczny gen.




Populacja wyidealizowana

e Sci$le izolowana

* Losowy dobor gamet (ich taczenie w zygoty)
e Pokolenia nie zachodzg na siebie

e Liczebnos¢ poszczegodlnych pokolen jest stata
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Efektywna wielkoS¢ populacji Ne

e Liczba osobnikow, ktore w populacji wyidealizowanej dawatyby
taki sam przyrost inbredu jaki wystgpitby w populacji
rzeczywistej.

e W populacji, ktérej efektywna wielkos¢ wynosi Ne tempo

przyrostu inbredu jest rowne AF —

2N,

e Za bezpieczng N, uznaje sie 50, wtedy przyrost inbredu na
pokolenie AF jest rowny 1%.
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Efektywna wielkoS¢ populacji Ne

Zmienna liczba osobnikdw w kolejnych pokoleniach

* N, jest to srednia harmoniczna z liczebnosci rzeczywistej w
poszczegolnych pokoleniach
1 1.1 1

N, E(Nl * N, N,

e Zad.l. Jakie jest tempo przyrostu inbredu w populacji w ktorej
w pierwszym pokoleniu jest 100 osobnikow, w drugim
pokoleniu 30 osobnikéw, w trzecim pokoleniu 50 osobnikow?




e
Efektywna wielkoS¢ populacji Ne

Rozna liczba samcow i samic

* N, jest liczona jako podwdjna Srednia harmoniczna z
rzeczywistej liczby samcow (N ) i samic (Ng)

1 11 1+1 1 +1
N, 2|2\N,, N;J| 4N, 4N,

e Zad 2. Jaka jest efektywna wielkos¢ populacji (Ne) dla populacji
w ktdérej w rozrodzie bierze udziat 5 samcéw i 30 samic.




Efektywna wielkoS¢ populacji Ne

Wariancja w liczbie potomstwa N — 4N -2

TV 42

Oszacuj efektywng wielkos¢ dwaoch
populacji tchérzy czarnotapych
ztozoneych z 10 osobnikéw kazda (w
tym 5 samic).

Samica Liczba Liczba
potomstwa potomstwa
A B
I 1 1

II 2 2
11 4 4
1\Y 8 3
\% 8 6




Zadania

e Zad 3. Jaki bedzie przyrost inbredu po 8 pokoleniach w
populacji, w ktorej w kazdym sezonie do rozrodu
przystepuje 120 samici 20 samcow?

e Zad 4. Jaki bedzie przyrost inbredu po 3 pokoleniach w
populacji, w ktorej do rozrodu przystgpito:
e Sezon 1-10samcow i 40 samic
e Sezon 2 — 14 samcéw i 80 samic
e Sezon 3 — 6 samcow i 40 samic




