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Dominantni molekularni markery

* Nejsme schopni odlisit heterozygoty od dominantnich homozygotu
e Bialelicka povaha lokusu (fragmentu)

-> pritomnost (dominantni alela/heterozygot) =1

-> nepritomnost (recesivni alela) =0
e Binarni povaha dat

T X 0

Metodické pristupy: AFLP, RAPD, ISSR, ...



V\yvhody dominantnich dat

e Obvykle vysoka variabilita

e Mnoho nezavislych lokus

e Pokryti ,,celého” genomu

e Dostupny a provéereny statisticky aparat k analyze dat



Nevyhody dominantnich dat

e Anonymni marker
e Nemoznost odliSit homozygoty od heterozygot
e Subjektivita hodnoceni

 Neznama rychlost akumulace mutaci (nemoznost pouzit molekularni
hodiny)

e RUzna rychlost generovani ,,.znaku*

* Ne = vice duvodu

e Problematické pridavani novych/dalsich vzorkd
* Homoplazie



Vyuziti metod

e Populacni genetika

e Klonalita (identifikace klonu; error rate)

» Hybridizace (identifikace rodi¢a; mira introgrese/genetickd eroze)

e Fylogeografie (refugia; migraCni cesty; kontaktni zény genovych linii)
* Fylogeneze (vs. sekvencni data)

 Polyploidizace (autopolyploidi vs. allopolyploidi)



AFLP - primarni data
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Hodnoceni primarnich dat (GeneMarker
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Moznosti analyzy

Vztahy mezi jedinci
e Matice podobnosti

Stromy, sité
* Mnohorozmérné analyzy (PCoA)
e Bayesovské clusterovani

Populaéné-genetické parametry
* Diverzita (% polymorfnich lokus(, index diverzity)
* Divergence (% unikatnich lokus(, DW — index)
* F-statistika
Testovani a zjisStovani prostorové struktury
e AMOVA
* Bayesovské odhady
* Mantelovy testy
* Prostorova autokorelace

Fylogeneticka analyzy



FAMD (Fingerprint Analysis with Missing Data

Load data

Koeficienty podobnosti (Jaccard, Dice,

SMC, Euclidean, ...)
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Vztahy mezi jedinci: koeficienty podobnosti

Jedinec A Jedinec B
Prezence Jedinec B a —— ——
bandu 1 0 b I
Jedinec 1 a b C —
A 0 C d d
 Jaccarduv koeficient (Jaccard 1908) a
a+b+c
. . . . . 2a
* Dice koeficient (Dice 1945) = Nei & Li 1979, Sgrensen 1948 P
2a+b+c
a+ d

* ,simple-matching“ koeficient (Sokal & Michener 1958) a+b+c+d



FAMD (Fingerprint Analysis with Missing Data

Load data

Koeficienty podobnosti (Jaccard, Dice,

SMC, Euclidean, ...)
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Principal coordinate(s) analysis - PCoA

Pro analyzu binarnich znakd

Pocet znakl mUze byt vetsi neZz pocet objekt(

Nehierarchicka vizualizace struktury dat

Vypocet matice vzdalenosti mezi objekty (Jaccard)

Ordinacni diagram — prevedeni objekt( do nového prostoru na zdkladé
vzdalenosti mezi nimi a maximalizace vysveétleni variability

Software: FAMD



Tvorba stromu

Vypocet matice vzdalenosti — index podobnosti
e Jaccard
* Nei & Li
e Simple matching

Algoritmus na tvorbu stromu
e Shlukovani — UPGMA, single link, complete link
e Neighbour joining (NJ) — minimalizace délky
e Maximalni parsimonie (MP) — kladistika
e Neighbour - network

Software
e Tvorba stromU: FAMD
e Prohlizeni stromU: MEGA



Typy stromu
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SplitsTree

* Nexus file

e Distance:
nastaveno
uncorrected P

r
S SplitsTres® - SplitsTreed (versian 4144, built 27 Jun 2016)
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Byaesovske clusterovani

e Hledani takového rozdéleni jedinct do K clusterq, které je nejvice pravdépodobné
(resp. ma maximalni zaporny logaritmus marginalni pravdépodobnosti)

e Vysledkem je rozrazeni jedinct do populaci (clusteru)

e V ramci populaci jsou lokusy v Hardy-Weinbergoveé rovnovaze

Problémy: dominantni data; rdzné ploidni drovné

Software: STRUCTURE



STRUCTURE
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STRUCTURE - nastaveni
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STRUCTURE - nastaveni
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Analyza a zobrazeni vysledkl: Pophelper



Pophelper: analyza a zobrazeni vysledku

& C @ pophelpercom

P Pophelper - web apps

Structure Analyses

Analyse & visualise Structure,

fastStructure, Tess & Admixture runs.
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C | ® pophelpercom

PP Pophelper - web apps

Structure Analyses

Analyse & visualise Structure,

fastStructure, Tess & Admixture runs.
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Pophelper: hodnoceni STRUCTURE vysledku

< C | ® pophelper.com
[P Pophelper - web apps
Structure Analyses
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Populacné genetické parametry

Genetickd diverzita (jak velké jsou rozdily mezi jedinci/populacemi)
* % polymorfnich fragmentu
e Primérnd genova diverzita (Nei)

-> odrazi reprodukéni systém, recentni procesy (genovy tok, velikost populace,...

Genetickd divergence — vzacnost (jak moc se populace odlisSuje od ostatnich; jak moc je unikatni -> vznik
odlisSnosti kumulaci mutaci)

e Pocet (%) vzacnych fragment(
e Pocet unikatnich (privatnich) fragment(
 DW —index (frequency down-weighted marker values) (= kumulace vzacnych fragment( v populaci)

-> odrazi historické procesy (izolace populace, ...)

Software: AFLPdat, Arlequin, ...



Rozlozeni genetickeé diverzity (F-statistika)

« celkova diverzita: H
« vnitropopulaéni diverzita: Hqg
« interpopulacni diverzita: H; — Hg

Gg7 = koeficient genetické diferenciace (mira diferenciace na subpopulace)

0 = zadna geneticka struktura populaci (vSechny populace maji stejné
frekvence alel)

P DB B B

Ggr = H

1 = maximalni geneticka struktura (kazda populace fixovala jinou alelu)

O @ @ O

Gg1; podobné: Rgr, G'st, Ps1, D, G’



Testovani a zjistovani prostorove struktury

e AMOVA: Analyza molekularni variance

 Mantel testy (geneticka x geograficka matice; permutace = signifikance; distan¢ni
tridy)

e prostorova autokorelace (kinship koeficienty mezi pary jedincu =

pravdépodobnost, ze dva geny nahodné vytazené z kazdého jedince jsou si
identické vs. geografické vzdalenostmi; permutace)



Analyza molekularni variance (AMOVA)

e testovani populacné genetické struktury
e rozdéleni celkové variance na kompomenty (skupiny, populace, jedince)

* zalozeno na vypoctu F-statistiky

Software: Arlequin, FAMD



FAMD: ana

Nastaveni

vza AMOVA
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SSD(T)= 18.327809226, df(T)= 9

Va= 0.153186591 #hVar= 63.927824961 (Among Groups)
Vb= 0.011881919 %Var= 4.958562308 (Among Populations/Withi
Vc= 0.0745557718gVar= 31.113612731 (Within Populations)
Vt= 0.239624280

Groups)

PhiST= 0.688863873
PhiRT= 0.639278250
PhiSR= 0.137462249



AMOVA

Variabilita se nachazi / ma pivod

Group

Within populations

Among groups Among population /
—— within groups

Within populations

Population

Individual



