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Dominantní molekulární markery

• Nejsme schopni odlišit heterozygoty od dominantních homozygotů

• Bialelická povaha lokusu (fragmentu)

-> přítomnost (dominantní alela/heterozygot) = 1

-> nepřítomnost (recesivní alela) = 0

• Binární povaha dat

X
Metodické přístupy: AFLP, RAPD, ISSR, … 

1 0



Výhody dominantních dat

• Obvykle vysoká variabilita

• Mnoho nezávislých lokusů

• Pokrytí „celého“ genomu

• Dostupný a prověřený statistický aparát k analýze dat



• Anonymní marker

• Nemožnost odlišit homozygoty od heterozygotů

• Subjektivita hodnocení

• Neznámá rychlost akumulace mutací (nemožnost použít molekulární 
hodiny)

• Různá rychlost generování „znaků“

• Ne = více důvodů

• Problematické přidávání nových/dalších vzorků

• Homoplazie

Nevýhody dominantních dat



Využití metod

• Populační genetika

• Klonalita (identifikace klonů; error rate)

• Hybridizace (identifikace rodičů; míra introgrese/genetická eroze)

• Fylogeografie (refugia; migrační cesty; kontaktní zóny genových linií)

• Fylogeneze (vs. sekvenční data)

• Polyploidizace (autopolyploidi vs. allopolyploidi)



AFLP - primární data



Hodnocení primárních dat (GeneMarker)

Binární matice
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Možnosti analýzy

Vztahy mezi jedinci

• Matice podobností 

• Stromy, sítě

• Mnohorozměrné analýzy (PCoA)

• Bayesovské clusterování

Populačně-genetické parametry

• Diverzita (% polymorfních lokusů, index diverzity)

• Divergence (% unikátních lokusů, DW – index)

• F-statistika

Testování a zjišťování prostorové struktury

• AMOVA

• Bayesovské odhady

• Mantelovy testy

• Prostorová autokorelace

Fylogenetická analýzy



FAMD (Fingerprint Analysis with Missing Data)

Load data Koeficienty podobnosti (Jaccard, Dice, 
SMC, Euclidean, …)

Stromy + PCoA zobrazení

Statistika znaků

Výhody: umí pracovat s chybějícími daty; exporty dat



Vztahy mezi jedinci: koeficienty podobnosti

• Jaccardův koeficient (Jaccard 1908)

• Dice koeficient (Dice 1945) = Nei & Li 1979, Sørensen 1948

• „simple‐matching“ koeficient (Sokal & Michener 1958)
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FAMD (Fingerprint Analysis with Missing Data)

Load data Koeficienty podobnosti (Jaccard, Dice, 
SMC, Euclidean, …)

Stromy + PCoA zobrazení

Statistika bandů

Výhody: umí pracovat s chybějícími daty; exporty dat



Principal coordinate(s) analysis - PCoA

• Pro analýzu binárních znaků

• Počet znaků může být vetší než počet objektů

• Nehierarchická vizualizace struktury dat

• Výpočet matice vzdáleností mezi objekty (Jaccard)

• Ordinační diagram – převedení objektů do nového prostoru na základě 
vzdálenosti mezi nimi a maximalizace vysvětlení variability

Software: FAMD



Tvorba stromů

Výpočet matice vzdálenosti – index podobnosti
• Jaccard
• Nei & Li
• Simple matching

Algoritmus na tvorbu stromů
• Shlukování – UPGMA, single link, complete link
• Neighbour joining (NJ) – minimalizace délky
• Maximální parsimonie (MP) – kladistika
• Neighbour - network

Software
• Tvorba stromů: FAMD
• Prohlížení stromů: MEGA



Typy stromů

Nezakořeněný Fylogram Kladogram



SplitsTree

• Nexus file

• Distance: 
nastaveno 
uncorrected P



Byaesovské clusterování

• Hledání takového rozdělení jedinců do K clusterů, které je nejvíce pravděpodobné 
(resp. má maximální záporný logaritmus marginální pravděpodobnosti)

• Výsledkem je rozřazení jedinců do populací (clusterů)

• V rámci populací jsou lokusy v Hardy-Weinbergově rovnováze 

Problémy: dominantní data; různé ploidní úrovně

Software: STRUCTURE



STRUCTURE



STRUCTURE - nastavení

Admixture model

Independent allele frequencies

Burn: 100 000; run: 100 000 (1 000 000)



STRUCTURE - nastavení

Analýza a zobrazení výsledků: Pophelper



Pophelper: analýza a zobrazení výsledků



Pophelper: hodnocení STRUCTURE výsledků



Pophelper: hodnocení STRUCTURE výsledků



Populačně genetické parametry

Genetická diverzita (jak velké jsou rozdíly mezi jedinci/populacemi)

• % polymorfních fragmentů

• Průměrná genová diverzita (Nei)

-> odráží reprodukční systém, recentní procesy (genový tok, velikost populace,…

Genetická divergence – vzácnost (jak moc se populace odlišuje od ostatních; jak moc je unikátní -> vznik 
odlišností kumulací mutací)

• Počet (%) vzácných fragmentů

• Počet unikátních (privátních) fragmentů

• DW – index (frequency down-weighted marker values) (= kumulace vzácných fragmentů v populaci)

-> odráží historické procesy (izolace populace, … )

Software: AFLPdat, Arlequin, … 



• celková diverzita: HT
• vnitropopulační diverzita: HS
• interpopulační diverzita: HT – HS

GST = koeficient genetické diferenciace (míra diferenciace na subpopulace)

0 = žádná genetická struktura populací (všechny populace mají stejné 
frekvence alel)

1 = maximální genetická struktura (každá populace fixovala jinou alelu)

GST =
HT – HS

HT

Rozložení genetické diverzity (F-statistika)

GST; podobné: RST, G’ST, ΦST, D, G”ST



Testování a zjišťování prostorové struktury

• AMOVA: Analýza molekulární variance

• Mantel testy (genetická x geografická matice; permutace = signifikance; distanční 
třídy)

• prostorová autokorelace (kinship koeficienty mezi páry jedinců = 
pravděpodobnost, že dva geny náhodně vytažené z každého jedince jsou si 
identické vs. geografické vzdálenostmi; permutace) 



Analýza molekulární variance (AMOVA)

• testování populačně genetické struktury

• rozdělení celkové variance na kompomenty (skupiny, populace, jedince)

• založeno na výpočtu F-statistiky

Software: Arlequin, FAMD



FAMD: analýza AMOVA

Nastavení

AMOVA results
Coefficient: Standard Jaccard. Distance Transformation: d=1-s.

SSD(AG)= 10.984597160, df(AG)= 3
SSD(APWG)= 1.676973499, df(APWG)= 12
SSD(WP)= 5.666238567, df(WP)= 76
SSD(T)= 18.327809226, df(T)= 91

Va= 0.153186591, %Var= 63.927824961 (Among Groups)
Vb= 0.011881919, %Var= 4.958562308 (Among Populations/Within Groups)
Vc= 0.074555771, %Var= 31.113612731 (Within Populations)
Vt= 0.239624280

PhiST= 0.688863873
PhiRT= 0.639278250
PhiSR= 0.137462249

Výsledky



AMOVA 

Among population /
within groups

Among groups

Within populations

Group

Population

Individual

Within populations

Variabilita se nachází / má původ


