GENETICKE METODY
V ZOOLOGII

* Analyza fenotypu

* Cytogenetické metody

* Elektroforéza proteinu

* Molekularni metody

* Populacni genetika

* Rekonstrukce fylogeneze



ANALYZA FENOTYPU

e Znak a stav znaku

e Znaky metrické x nemetrické; meristické x plastické

znaky proménlivost genetické urceni
kvalitativni diskrétni malo gent s velkymi ucinky
kvantitativni — kontinualni mnoho genu s malymi ucinky
plastické + negenetickeé vlivy
kvantitativni — kontinualni Skala mnoho genu s malymi ucinky
meristické diskrétnich znaki + negenetické vlivy (prahové znaky)

Genové interakce ovliviiujici projev znaku:

 vazba genti

 mnohonasobné alelické série
- epistaze

e pleiotropie

 polygenni znaky



Analyza fenotypu

Morfologické metody

signalni fenotypy
imunologie
epigenetika

tradi¢ni morfometrie

morfometrie tvaru (geometricka morfometrie)
— analyza obrysu
— Prokrustovska analyza a vyznacné body



Analyza fenotypu
Signalni fenotypy

mutace zbarveni
Mendelovy pokusy, mendelovska dédi¢nost

prastevnik hluchavkovy (Biston betularia), paskovka
hajni (Cepea nemoralis), krovky brouku

savci: asi 15 domacich a laboratornich druht - kocka, mys,
morce; kol¢ava, levhart, norek, ki

— pigmentova barviva: eumelanin, phaeomelanin, karoteny,

hemoglobin, trichosiderin

hlavni alelické série:

A = agouti (podélna struktura zbarveni chlupu)

B = brown (proteinova slozka pigmentovych granuli)

C = albino (sniZeni poctu pigmentovych skvrn)

D = dilute (shlukovani pigmentovych skvrn)

E = extension (zmény mnoZzstvi eumelaninu)
kocka domaci: A-agouti, T-tabby, B-brown, O-orange, S-white
spotting, W-white, L-long hairs



Analyza fenotypu

 mutace u octomilky (Drosophila melanogaster)

* homeotické mutace: Antennapedia, Ultrabithorax




Analyza fenotypu

e vybér znaki: zakladnim
kritériem
absence korelace mezi
znakem a
jeho velikosti




Analyza fenotypu
Epigenetické znaky

* rozdily mezi populacemi: index MIMD (mean
measure of divergence):

MMD = 1/rX[(0,-0,)*> - V] 6= arcsin (1-2p),
V=1/(n,+1/2)+1/(n,+1/2)
o statisticka vyznamnost mérena jako standardni

odchylka MMD: SD = (varMMD)\? =
[4/r(1/n,+1/n,)] 12
« vystupy: symetricka matice rozdila — korelace

mezi maticemi (Manteluv test, prostorova
autokorelace), shlukova analyza, MST



ANALYZA FENOTYPU

e Vztah genotypu a fenotypu: Vp — VG + VE

V, = celkova fenotypova variance

V. = variance genotypu

V. = variance zpusobena vlivem prostredi

Vo=V, +Vp+V, A= aditivita; D =
dominance; I = epistaze



Analyza fenotypu
Dédivost (heritabilita), /4>

= mira dédi¢né slozky fenotypové proménlivosti

e udava, do jaké miry lze varianci v rozlozeni fenotypu pricist na
vrub genetickych pricin

« skutecna dédivost

v uzsim smyslu H=V,/V,
v SirSim smyslu H=V//V,
« realizovana dédivest h?= R/S
R =Y, - Y =selekéni odpovéd’ (s. efekt)
§ = Y,-Y = selekcni diference = zlepSeni nad prumér populace
vzhledem k rozdilu mezi rodici a primérem populace
Y, = hodnota znaku u potomstva, ¥, = hodnota znaku u rodicu
Y = primérna hodnota znaku

 méreni dédivosti: nejéastéji jako podobnost mezi pribuznymi



Analyza fenotypu

Tradi¢ni morfometrie

kvantitativni (metrické i meristické) znaky

polygenni geneticky zaklad

méreni vzdalenosti, uhlu, plochy atd.

vstup: posunova méritka (analogova, digitalni), mérici
okular, mérici mikroskop (,,measurescope*)

vystupy: ordinacni analyza, shlukova analyza,
fylogenie, analyza alometrickych vztahu, srovnavaci
analyzy

systematika, studium fylogeneze, morfologie, srovnani
morfologické evoluce s molekularni, behavioralni e. ...

software: STATISTICA, SAS, SYSTAT, SPSS, NCSS,
STATGRAPHICS, JMP, NT-SYS, MATLAB, SPLUS
atd.



Analyza fenotypu
Tradi¢ni morfometrie

UTL
CBL




Analyza fenotypu

 Analvza hlavnich komponent (Principal components
analysis, PCA)

n jedincu, p proménnych
Z;=au X, tap,X;+...+a, X,

* lJatentni koren (eigenvalue, latent root)
* latentni vektor (eigenvector, latent vector)



Analyza fenotypu
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pocet komponent (faktoru)




Tradiéni morfometrie Analyza fenotypu

Minimum spanning tree, MST




Analyza fenotypu

* Problém vice vzorkiu: MGPCA (multiple-group PCA),
CPCA (common PCA)

* Problém velikosti: Burnabyho metoda, vyrazeni PC1

osa nezavisla
na velikosti




Analyza fenotypu

 Analvza hlavnich koordinat (Principal coordinates analysis, PCOA):
matice distanci/podobnosti

« Faktorova analyza (Factor analysis, FA):
specialni model; spolecné faktory + specificky faktor

« Korespondencni analyza (CA):
abundance n druhii na p stanovistich
(kontingenc¢ni tabulka),
wreciprocni primérovani*

M. spretus

M. musculus




/1. spretus
M. macedonicus
M. spicilegus
M. domesticus
M. musculus
M. terricolor
M. caroli

M. cervicolor

M. setulosus

Analyza fenotypu




Analyza fenotypu

independent contrasts, Compbarati
Allometry D D AT A —p Spatial autoregression, mmp L pf‘ S
phylogenetic GLS analysis

|

tests, ... normality, homoscedasticity,
transformations log-transformations, ...

ANOVA, Tukey HSD, \\ Distances

Bonferroni, Scheffé, ... (Manhattan, Euclidean, ...)

PCA, CPCA, |
l \Y (@] i OF-\
binary coding e
T CVA, L
MP MANOVA generalized (Mahalanobis) —> ClllStel' a.
distances
| AL \ (UPGMA, single linkage,
complete linkage, ...)
Phylogenetic a. 2D, 3D plots

(ordination a.)



Analyza fenotypu

Morfometrie tvaru

tradicni morfometrie po korekci vektoru velikosti
- (Burnaby, odstranéni PC1)
zkoumani uzavienych struktur (obrysu):
— polynomials

— cubic splines, parametric cubic splines

— Fourier analysis, elliptic Fourier

metody zalozené na vyznacnych bodech
(landmarks):

— GLS (Prokrustes), GRF, GARF

— TPS, TPSRW

— edgels



Analyza fenotypu

e Fourierova analyza:
— tubhel @ (soucet = 360°)
— méreni poloméru r
— vypocet harmonickych slozek
(harmonics)

— prvni slozka = KruZnice
— pro kazdou slozku 2 F. koeficienty

« Elipticka Fourierova a.:
— série bodu podél kontury

— pro kazdy bod souradnice x, y

— pro kazdou slozku 4 F. koeficienty
prvni slozka = elipsa



Analyza fenotypu

T
[<=}
(I}

Coefficient of variation
Cumulative % of total power

o
[}

Fourier harmonics

data —> F.a. —> center, rotate,
scale —> F. harmonics as variables
—> linear discriminant function
—> mean shape (reverse F.a.)
—> PCA of outline shapes




Analyza fenotypu

*Procrustes (Generalized Least Squares, GLS), Gen. Resistant Fit, GRF,
Gen. Affine Resistant Fit, GARF)
posun (center), rotace, izometricka zména velikosti (scaling) - jednotkova
centroidova velikost

e Geometricka (nova) morfometrie:

— spojeni transformace koordinat D Arcyho
Thompsona se statistickym aparatem
tradi¢ni morfometrie

e Thin-Plate Spline (TPS),
Thin-Plate Spline Relative Warps (TPSRW)

e struktury bez vyznacnych bodu: edgels

e software: TPSplin (TPS), TPSRelw (TPSRW),
TPSRegr, TPSTree, TPSSmall, TpsPLS

« TPSDig, MTV, MorphoSys (digitalizace)
 edgewarp (edgels)




Analyza fenotypu
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