SNPs genotyping - sekvenovdni? SNP genotyping - old standards
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Typy genetickych markerd

Single
locus

Codominant

PCR assay

Overall
variability

Alozymy Yes Yes No Low-medium
Mikrosatelity Yes Yes Yes High
SINE (LINE) Yes Yes Yes Low
SNPs Yes Yes Yes Low-high




» RAPD (randomly amplified polymorphic DNA)
» AFLP (amplified fragment length

Multi-locus genetic markers

Mnoho znaki ndhodné rozmisténych v genomu  Pf.: chromozom 1
- celogenomovy scan

minisatellite DNA fingerprinting

polymorphism)

presence vs, absence restrikéniho mista
EAFLP) i mista pro dosednuti primeru
RAPD) = dominantni znaky (neodlisi
he’rg)rozygo’ra - prouzek na gelu bud’ je nebo
neni

heni nutno znat predem genom studovaného
druhu (1j. primery Ci sondy)




Kazdy jedinec ma jedinecny genom

Zaména v restrikénim

Ve
misté¢ = zde ke Stépeni
%-‘3’ nedojde
GTAGAATTCATTCACGCA ’%/
CATCTTAAGTAAGTGCGT
- : o GTAGAATGCATTCACGCA
CATCTTACGTAAGTGCGT

e e

1. Ztrdta nebo nabyti restrikéniho mista



Enzyme Site
Recognition

 Each enzyme digests
(cuts) DNA at a
specific sequence =
restriction site

* Enzymes recognize
4- or 6- base pair,
palindromic
sequences
(eg GAATTC)

N

/

GTAGAATTCATTCACGCA
CATCTTAAGTAAGTGCGT

%.-a
GTAG
CATCTTAA

AATTCATTCACGCA
GTAAGTGCGT



Common
Restriction
Enzymes

%.-o

'GAATTC:
CTTAAGS

%.-o

"CTGCAG:
GACGTC:=

— Eschericha coli
— 5 prime overhang

— Providencia stuartii
— 3 prime overhang




Kazdy jedinec ma jedinecny genom

B B

2. Ztrdta nebo nabyti SINE (napr. Alu sekvence) nebo LINE



Kazdy jedinec ma jedinecny genom

Y i Y I

3. Vysokad mutacni rychlost minisatelitl a mikrosateliti -
rozdily v poCtu repetici, tj. v délce daného lseku




Repetitivni DNA

DNA Typical sequence | Location
length (bp)
Satellites (>106 5-100 Tandem arrays, scattered throughout the

Minisatellites (>103 Tandem arrays up to 5 kb in length,
loci/genome scattered throughout the

Microsatellites (>10*
loci/genome)

Tandem arrays up to a few 100 bp in
length, scattered throughout the genome

andem arrays up to 1kb 1n legt
ends of each chromosome

, at the

SINEs 50-500 (100-300) | Interspersed throughout the genome
(>10°/genome)
LINEs 1-5k Interspersed throughout the genome

(>103/genome)




(Minisatellite) DNA fingerprinting
(Jeffreys et al. 1985)

* prvni celogenomovy screening

* restrikCni stepeni kompletni DNA — sekvencne
specifické restrikCni endonukleazy




Minisatellite DNA fingerprinting

_|_
» elektroforéza roz8tépené DNA

« Southern blotting — pfeneseni
DNA na membranu

,,smear*’

= \T=vd|

: membrana
gel

EREEEENEE -

prenosovy pufr (denaturacni)




Minisatellite DNA fingerprinting

* hybridizace se
znacenou sondou
(nejCastéji radioaktivni
znaceni), tj. specifickou
sekvenci odpovidajici
danému minisatelitu
(popf. SINE)

DNA Blot on
Membrane

DNA Separation by

Gel Electrophoresis

Label with Specific

DNA Probe ===

Detect Probe
(on X-Ray film)




Minisatellite DNA fingerprinting
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RAPD (randomly amplified polymorphic DNA)

Kratké nahodné oligonukleotidy
(~ 10 bp) jako primery

U

PCR za malo specifickych podminek



genomic DNA

2) Separation by size
on agarose gel

) PCR




Variabilni DNA detekovana metodou RAPD:

a) Zmena sekvence v misté nasedani primeru
b) Delece mista nasedani primeru

c) Velka inzerce mezi dvema misty nasedani
primeru



RAPD
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Detekce PCR produktu elektroforézou ::_:_:E_-
Nizka opakovatelnost v disledku mnoha faktord s &8 ===_1=
ovliviiujicich PCR — dnes jiZz neni akceptovana . s ss s= = == s
jako metoda napf. pro studium populacni - eI

struktury (ale treba vhodna jednoducha metoda k T
odliSeni pribuznych druht) v an &=



AFLP (amplified fragments length
polymorphism)

levna, jednoducha, rychla a spolehliva metoda na
generovani stovek informativnich genetickych markeru

souCasny screening mnoha ruznych DNA oblasti
distribuovanych nahodne v genomu

lépe reprodukovatelna nez RAPD — obsahuje krok se
specifickou PCR

,genome scan” — hledani asociaci s fenotypovymi znaky



Princip AFLP metody
(.generating AFLP markers")

W=el adapior
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Generating AFLP markers

PCR with primers on adaptors
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. Automatizované ¢teni elektroforetogramu podle
X.. g P
Combination zadanych kritérii (napr. pozice a minimdlni vyska piku)

MseI + EcoRI

112 251 [ E AN

"Bpsd Sggd S ud  Pewd  Sgsd  fged  faq | |

([ TN 10 Yeliw ¥




Typy populaéné-genetickych
dat a jejich zdkladni analyza



Fylogenetika vs. populaCni genetika

- mutacni rychlost - datovani

ACGATTGT
ACGATTCT < - fylogenetickeé vztahy mezi

ACGATTCT jednotlivymi variantami

ACGTTTCT ACGTTTCT - Selekce na drovni kodujicich
ACGTTTCT < sekvenci

ACGTTTCA . ygtsinou nas nezajimaji

frekvence alel

CAS
ACGATTGT ACGATTGT - zalozena na frekvencich alel
ACGATTGT
ACGATTGT - relativné recentni procesy: geneticky

ACGATTCT drift, populacni struktura, tok gend,

ACGATTCT efektivni velikost populace

ACGTTTCT - selekce — srovnani populacni struktury

ACGTTTCA na kodujicich a nekddujicich znacich

ACGTTTCT ACGTTTCT

ACGTTTCA ACGTTTCT



Laboratorni techniky
(= typy gen’rick)'/ch markert)




Typy populacné-genetickych dat

mikrosatelity SNPs

Ind 1 170/172 133/136 Ind 1

Ind 2 168/172 133/139 Ind 2 A/T T/T
Ind 3 168/168 136/139 Ind 3 T/T C/T
SINE AFLP

Ind 1 +/- -/- Ind 1

Ind 2 +/+ +/+ Ind 2 + +

Ind_3 -/- +/- Ind 3 ] i



Popula¢ né-geneticka analyza

Jak je variabilni dana populace a jaka je jeji efektivni velikost

Nachazi se dana populace v obdobi demografické expanze
nebo poklesu?

Existuje mezi dvéma subpopulacemi bariéra toku genu a jak je
silna? Jaka je prostorova geneticka struktura?

Vyskytuji se v populacich imigranti nebo jejich potomci
(hybridi)?



PopulaCné-geneticka data

- v tomto kurzu omezena na diploidni
kodominantni znaky (Mendelovska dédi¢nost)

N

mikrosatelity jaderné sekvence
0 (napt. SSCP)
CCGATCAATGCGGCAA
@
CCGATCACTGCGGCAA | SNPs




Velkeé mnozstvi populacng-
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Figure 1 |Flow chart of possible data exchange between different population genetics programs. Although many

programs have their own input-file specification, data files can still be exchanged between mast programs (black Convert to: [FSTAT -]
arrows), avoiding tedious reformatting processes. The red stars are recommended starting points to format an initial GDA
data set. Blue ellipses represent multi-purpose packages, whereas individual-centred programs are shown invielet. The (Can multi- GENECLASS
select by using
two conversion programs are shown in yellow. Specialized programs are shown in green, and light grey ellipses tho ahiftand . |EENEPOP
represent programs that are not reviewed here, but the data formats of which are used by other programs allowing contral keys)  |GENETIX
indirect data exchange (white arrows). The data files associated with the programs listed on the bottom row cannot be IDENTIX
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Kodominantni znaky (napf. mikrosatelity) — GenAlEx
format
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ERER==T 22 18 23 12 X 5 M
| 2 |Allele frequency
?;m Pop Ppip01  Ppip02  Ppip04  Ppiplé  EF1 EF4 EF6 Paur05  NN18 NnP217  |NnP219
/4 [TYN1  TYN 174 176 128 | 126 | 213 | 215 120 132 1BB 175 235 247 174 188 249) 251 287 291 205 208 140/ 170 48.76500  17.00750
f | 5 [TYN2 TYN 167 167 132 | 132 207 207 130 136 188 175 230 245 132 188 247 249 287 257 205 218| 166 166 48.76500  17.00750
|6 [TYN3 | TYN 176 178 128 126 207 207 130 130 189 169 O 0O 184 190 249) 249 283 293 209 213| 166 170 48.76500)  17.00750
| 7 [TYN4  TYN 180 180 130 | 132 | 207 207 118 124 171 173 220 243 184 190 247 249 283 285 209 214 1400 166 48.76500)  17.00750
| B [TYN5S | TYN 174 174 128 126 207 207 128 138 179 181 241 241 182 188 247 253 0 0 205 209 158 162 4876500 17.00750
| O [TYN6 | TYN 180 182 128 | 130209 209 136 136 173 175 241 243 154 186 253 253 285 325 209 213 162) 170 4876500 17.00750
10 |TYN7 | TYN 174 180 128 | 130 216 215 130 130 173 173 241 241 190 190 249 249 285 25 209 213 155 162 4876500 17.00750
11 |TYN8 | TYN 174 176 128 | 134 | 207 221 128 138 171 177 220 240 173 186 249) 249 267 293 213 213| 162) 166 48.76500  17.00750
12 [TYN9  TYN 156 178 126 | 130 | 209 209 128 148 177 177 220 230 134 188 249 256 287 257 217 218| 158 166 48.76500  17.00750
|13 [TYN1D TYN 167 178 128 | 130 209 209 132 134 171 175 243 245 184 186 245 247 285 267 205 218| 158 174 48.76500)  17.00750
14 [TYN11  TYN 170 174 130 130 217 217 130 138 173 175 0 0 182 190 251 257 289 291 213 213| 166 170 4876500 17.00750
|15 |[TYN12 | TYN 174 176 130 (132 0 0O 134 134 175 177 220 220 186 186 249 251 293 297 209 209 158 162 4876500 17.00750
|16 [TYN13 | TYN 166 17.00750
|17 [TYN14 TYN 162 174007507 ° o
(18 TYN15 TYN 156 1gt@ﬂlncu
19 [TYN16  TYN 165 "T6 / ; 43 28 : 05 o 5 ¥ o 1900750
| 20 [TYN17 | TYN 178 178 126 | 130 207 211 132 132 171 175 220 238 176 180 249 255 289 289 178 209 162 166 48.76500)  17.00750
|21 [TYN18  TYN 161 174 130 130 213 213 132 132 173 177 245 245 178 178 243 249 289 289 205 209 162 182 4876500 17.00750
|22 [TYN19  TYN 174 180 128 | 132 | 213 213 134 134 189 169 220 220 174 182 249) 249 285 285 209 213 131 131 48.76500)  17.00750
| 23 [TYN20 TYN 176 176 130 130 0 | 0O 138 181 171 171 247 247 156 188 249 255 287 257 209 209 131 166 4876500 17.00750
| 24 |TYN21 | TYN 178 178 128 | 134 | 213 213 132 134 171 173 245 245 130 188 247 249 285 257 209 209 144 154 48.76500  17.00750
| 25 [TYN22  TYN 156 176 128 | 132 | 217 217 124 132 177 177 220 220 130 182 251 253 287 297 209 217 170/ 170 48.76500  17.00750
| 26 [TYN23 | TYN 165 176 128 | 126 | 213 213 120 153 173 173 220 236 178 180 245 253 285 267 209 213| 154 162 48.76500)  17.00750
| 27 [TYN24 | TYN 176 176 130 130 219 219 132 149 175 175 216 245 182 184 255 255 283 297 205 209 131 174 48.76500  17.00750
|26 [TYN25 | TYN 177 179 128 130 209 213 126 126 156 173 241 241 188 188 249 255 289 297 198 213| 158 166 4876500 17.00750
| 20 [TYN26  TYN 177 179 126 130 201 201 116 124 171 179 218 245 174 184 249 255 2595 205 205 205 155 166 4876500 17.00750
| 30 |TYN27 | TYN 176 176 126 | 126 | 207 207 120 183 189 173 220 220 152 188 249 255 291 291 205 209 135 162 4876500 17.00750
\iwnza TYN 165 172 128 | 132 219 219 130 130 188 175 2459 245 136 188 245 253 285 289 209 213| 132) 170 48.76500  17.00750
32 |TYN29 | TYN 170 180 128 | 130 219 219 130 130 171 171 243 243 184 184 249) 255 285 289 209 213| 166 178 48.76500  17.00750
NS TYnao  TYN 170 177 124 (130 215 215 138 138 171 177 232 236 184 186 249 253 285 291 209 209 162 174 48.76500)  17.00750
54 [NOV1  NOV 172 176 128 | 134 | 209 219 120 120 189 175 253 253 182 184 251 255 289 295 178 209 162 166 48.63320)  16.50610
| 35 [NOV2 | NOV 175 178 130 130 209 209 128 132 173 173 233 243 182 184 249 251 285 267 205 209 136 170 48.63320)  16.50610
36 |NOV3  NOV 163 166 | 126 | 126 | 207 213 122 124 173 175 220 245 175 186 247 247 286 285 205 213 133 179 48.63320)  16.50610
| 37 [NOV4  NOV 167 178 128 | 134 | 205 205 118 124 173 177 220 220 136 188 253 256 287 289 205 213 162) 166 48.63320)  16.50610
| 35 [NOVS  NOV 176 178 128 | 130 201 201 130 130 173 177 243 245 174 184 247 249 287 293 201 209 162) 170 48.63320)  16.50610

A AN



P PYG - Poznamkovy blok

Soubor  prawy  Formét  Zobrazeni  Mapovéda

Title Tine:"Genotype Tile for Pipistrellus data”
PRipol

Ppipoz

PRipod

Ppipog

EF1

EF4

EF&

Pauras

MRLE

e Genepop file format —

FOp

Popl, 1820 0505 0809 0511 0308 1321 0209 0506 0608 1214 0513 . , ,
Popl, 1111 0707 0505 1013 0508 0920 0609 0405 0606 1219 1212 d d h AS( EI k d t t
Popl, 2022 0505 0505 1010 0505 0000 0710 0505 0409 1416 1213 Je nO uc y O . X
Popl, 2424 0607 0505 0407 0607 0410 0710 0405 0405 1417 0512

Popl, 1818 0505 0505 0914 1011 1717 0609 0407 0000 1214 1011

Popl, 2426 0506 0606 1313 0708 1719 0708 0707 1014 1416 1113

Popl, 1824 0506 0909 1010 0707 1717 1010 0505 0514 1416 1011

Popl, 1810 0508 0512 0014 0600 0416 0408 0505 0600 1616 1112

Popl, 0222 0406 006 0010 0000 0400 0700 0508 0606 1810 1012

Popl, 1122 0506 0606 1112 0608 1020 0708 0304 0506 1210 1014

Popl, 1418 0606 1010 1014 0708 0000 0610 0600 0708 1616 1213

Popl, 1820 0607 0000 1212 0809 0404 0808 0506 0011 1414 1011

Popl, 1020 0407 0010 0621 0505 0410 0408 0506 0606 1416 1113

Popl, 0722 0505 1111 0910 0709 0404 0406 0707 0505 0212 1212

Popl, 0220 0507 0606 0400 0010 0404 0406 0506 0514 1616 1214

Popl, 1222 0505 0010 1112 0708 1010 0404 0405 0707 1214 1113

Popl, 2222 0406 0507 1111 0608 0414 0305 Q508 0707 0214 1112

Popl, 0618 0606 0BO8 1111 0709 2020 0404 0205 0707 1214 1118 . . , ,
Popl, 1824 0507 0B08 1212 0505 0404 0206 0505 0505 1416 olol

OpL. 1824 0907 0508 1317 0305 Q404 0200 0503 0203 14 oL - Jednothve a]e]y pro dany
Popl, 2222 0508 0B08 1112 0607 2020 0509 0405 0506 1414 0600

Popl, 0219 0507 1010 0711 0909 0404 0506 0607 0611 1418 1313 . o

Popl, 1220 0505 0B08 0521 0707 0413 0405 0307 0506 1416 091l

Popl, 2020 0606 1111 1119 0B08 0220 0607 0808 0411 1214 0ll4 IOkus Sou Serazen Odle
Popl, 2123 0506 0608 0BO8 0207 1717 0009 0508 0711 0916 1alz

Popl, 2123 0406 0202 0407 0610 0320 0207 0508 1010 1212 1012

Popl, 2020 0405 0505 0521 0507 0404 0600 0508 0805 1214 0411 . . v 7 r

Popl, 1216 0507 1111 1010 0508 2222 0BOY 0307 0507 1416 0213 ]_ ]ﬂi ‘t 1

Popl, 1424 0506 1111 1010 0606 1919 0707 0508 0507 1416 1216 Ve 1 OS l a OCIS OVaIly

Popl, 1421 0306 0909 1414 0609 1113 0708 0507 0508 1414 1114

Fop . .
Popz, 1620 0508 OGL1 0505 Q508 2323 0607 0608 0710 0214 1112 A
Popz, 2222 (G06 Q606 OD11 0707 1410 0607 0506 0506 1214 0413 - J, napr, Je

Popz, OB00 (404 0508 0607 0708 0420 0408 0404 0505 1216 0317

PopZ, 1122 0508 0404 0407 0700 0404 0800 0708 0607 1216 1112 o

PopZ, 2022 0506 0202 1010 0700 1020 0207 0405 0600 1014 1113

pogz, 2022 0406 0G0 0912 0307 D000 0707 0303 0806 1216 1117| prevedenO na 10/1 1

PopZ, 1414 0506 0000 1111 0700 2020 0206 0307 0606 1012 1212

PopZ, 1818 0505 0710 1111 0708 2020 0708 0305 0606 1516 1213

POpZ, 2020 0405 0208 1021 0606 0412 0607 0305 060G 1212 1012

PopZ, 1820 0505 OS08 080D 0700 0310 0710 0407 0000 1212 0212

POpZ, 0220 0406 0707 0DOD ODOD 0304 0808 0208 1617 1112 0213

POpZ, 2020 0206 0505 0500 0307 0517 0308 0105 0014 1014 0213

POpZ, 2024 0607 1010 1212 0307 1020 0808 0407 0505 1414 1213

POpZ, 2024 0500 0202 1515 0206 0420 0307 0508 0707 1414 1112

POpz, 1624 0507 0205 1115 0208 0420 0709 0205 0707 1214 1215

Popz, 1621 0607 1010 0921 0609 2222 0708 0707 1415 1416 1113

Popz, 1616 0506 0508 1010 0607 0517 0306 0509 060& 1117 1215

Popz, 1420 0507 0BO® 1010 0708 0416 0710 0506 0506 1214 0912

Popz, 2024 0405 1111 0910 0507 1921 0709 0105 0607 1014 0912

POpZ, 1620 0508 0611 0406 0511 0319 0610 0506 0610 0212 0211

Popz, 1220 0505 0G0D 000D 080D 1717 0208 0708 0606 1416 0412

POpZ, 2222 0506 0808 1010 0608 1910 0708 0307 0506 1114 0210

Pop3, 2125 (0407 0000 0606 0606 0000 0409 0708 0406 1616 0513
Pop3, 1620 (405 0609 1414 0708 1418 0203 0405 0505 1015 1011
Pop3, 1818 (0205 0910 1010 0307 0505 060% 0411 0410 1115 1112
Pop3, 1823 (0406 1010 0306 0510 1420 0208 0303 0809 1212 0712

f.‘f_'SI:arl:l ) =] @ &8 ._’.I @ » &) Dorudendp... | ) GMZ_lectures | () GenepopPiG




Vhnitropopulacni variabilita

Polymorfismus

* podil polymorfnich lokusu (znaku) — napf. 0,8 =4 z

péti zkoumanych mikrosateliti maiji v popuIaC|
alespon 2 alely, z nichz ta vzacnéjsi dosahuje
frekvence alespon 1% nebo 5%

Pocet alel (number of alleles)
» pocet alel na lokus

Alelicka bohatost (allelic richness)

« pocet alel na lokus vztazeny k velikosti vzorku
(metodou ,rarefaction®) - FSTAT

Pozorovana heterozygotnost (observed
heterozygosity)

« prumérna Cetnost heterozygotl v jednotlivych
lokusech

Number of alleles

S0

N
[4,]

0

500 1000

Sample size

1500



Hardy-Weinbergova rovnovaha (HWE)

= rozmisténi alel do genotypu v rovnovazné populaci
Pr. Jeden lokus se 2 alelami

Alela | Cetnost alely

170 o p+q=1
. q - zjistime analyzou svych vzorku
172 q P, g J y y
Genotyp Ocd&ekavana = Hardy-Weinbergova rovnovaha
Setnost genotypu (p? +2pg +qg2=1)
170/170 p2 > Getnosti genotypu zjistime analyzou
svych vzorkl
170/172 2pq » odchylky od oéekavanych &etnosti
= test HWE (napt. 52 test nebo exact
1 72/1 72 q2 probability test v Genepop)

Ocekavana heterozygotnost (expected heterozyqgosity, HS) pri HWE
H.=1-(p?+q?) ..... pro 1 lokus se 2 alelami s €etnosti p a g




Predpoklady HWE

* nahodné parovani (panmixia)

« zanedbatelny efekt mutaci a migraci (,closed populations®)
* nekonecné velka populace

* Mendelovska dédi¢nost pouzitych markert

* neutralni znaky — zadna selekce

« znaky nejsou ve vazbé — kontrola na ,linkage disequilibrium® (vazebna
nerovnovaha; specialni test napfr. v Genepop)

O 10
oo
VS. nebo
2 lokusy ve fyzickeé blizkosti ]
(snizena pravdépodobnost rekombinace
I

linkage disequilibrium)

2 lokusy fyzicky vzdalené
(pravdépodobnost rekombinace neni ovlivnéna
linkage equilibrium)



Odchylky od HW rovnovdhy

Test HWE — napt. Genepop (,exact probability tests“) — pokud
jsou odchylky, tak néktery predpoklad HWE nebyl splnen

nadbytek heterozygotu = negativni asortativni pareni (4. cilené
rozmnozovani nepodobnych jedincu) — pouzité lokusy mohou byt vyhodné v
heterozygotnim stavu (napf. geny MHC)

nedostatek heterozygotu
inbreeding (postihuje vSechny lokusy stejné)
vnitini struktura (,\WWahlunduv efekt®)

nulové alely (jen na nékterych lokusech bude deficit heterozygotl) -
FreeNA



Null alleles

m nulove alely (mutace v primerovych sekvencich) —
vyS8Si proporce ,homozygotu“

TTCAGG TCTCTAGCTTCGA — PCR OK

TTCAGG TCTCTAGCTTTGA —— no PCR

X



Priklad - stanoveni variability populace

Ind 1 170/170 223/227 116/116 316/316

Ind 2 170/172 223/225 112/112 316/316

Ind 3 172/172 223/225 112/112 316/316

Ind 4 170/172 223/227 112/112 316/316

Pocet alel 2 3 2 1 2

Ho 0,5 1,00 0 0 0,375
0,5 p=0,5 0,75 1,00

q 0,5 q=0,25r=0,25 0,25 0

He 0,5 0,625 0,375 0 0,375

He=1 '(p2+q2)
He=/I -(p2+q2+r2)

Polymorfismus = 0,75




Geneticka variabilita (H,) jako ukazatel efektivni
velikosti populace (N,)

. neutralni geneticka |
teorie: 8T
He=4Ne|J/[4Ne|J+1] i
Ho.4-
e mutation-drift 02}
equilibrium b i e LR 2 5 o
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
l0g Ne

Cim je populace vé&tsi, tim ma vy3si genetickou variabilitu



Efektivni velikost populace (N,)

N, = velikost idedlni populace (ndhodné pareni, rovnomérny pomér
pohlavi), kterd ztrdci genetickou diverzitu stejnou rychlosti jako
aktudlni populace (vlivem ndhody)

ovlivnéna genetickou a vékovou strukturou, pomérem pohlavi,
intenzitou pribuzenského krizeni atd.

2520 @@
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Efektivni velikost populace (N,)

N, = velikost idedlni populace (ndhodné pareni, rovnomérny pomér
pohlavi), kterd ztrdci genetickou diverzitu stejnou rychlosti jako
aktudlni populace (vlivem ndhody)

ovlivnéna genetickou a vékovou strukturou, pomérem pohlavi,
intenzitou pribuzenského krizeni atd.
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vyvoj genetické variability v malych populacich zavisi na N, vice nez na N



Dusledky poklesu N,

Pokles pozorované variability (H, - odhadnuta z
tzv. genetickych znaku) = pokles N,

‘ H,=4N/[4N p+1]

Pokles adaptivni variability




.Budoucnost je v genech ...

B Z.mény prostfedi (napfr. klima, patogeny, aj.) — pfizplsob se neba

&

|ab|I|ta znamena, ze je zde vice gene ckych
re mohou byt vhodné |

E

atickou va[ia :




