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ZER DA POPULAZIOEN GENETIKA?

Populazioen bariazio genetikoaren herentzia (eta
bariazio horrek denboran eta espazioan duen
aldaketa) aztertzen duen ikerketa teoriko eta
esperimentala da.

Helburua: populazioen osaera genetikoa eta
osaera hau erabakitzen eta aldatzen duten
faktoreak ulertzea.



POPULAZIOEN GENETIKAN ERABILITAKO
MARKAGAILU MOLEKULARRAK

Markagailua

Isoenzimak

RFLP

RAPD
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Minisateliteak
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PCR: ISSR, RAMP, etab.
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Ereduzko populazioa:

Izakia diploidea da (2x)

Sexualki bakarrik ugal daiteke

Ez dago belaunaldien arteko gainjarpenik
Estalketak zorizkoak dira

Populazioa neurrigabeko (edo oso handia) da

Ez dago migraziorik (edo ez du garrantziarik)

Ez dago mutaziorik (edo alde batera utzi daitezke )

Hautespen naturalak ez du eraginik aztertutako
aleloetan 1

HARDY -WEINBERGen PRINTZIPIOA



Populazioen aldakortasun genetikoaren

kuantifikazioa
1 Populazioa : Ay A
0.5) (0.5
2 Populazioa : A Ay A,
(0.05) (0.10) (0.85)

Zein populazio da aldakorragoa?



Aldakortasun genetikoaren deskribatzaileak

Borderea (isoenzimak) (Segarra & Catalan 2002)

(populazioa)

Populazio mailako aldakortasun genetikoa. N=Ilagin zenbakia. A=locus bakoitzeko dauden

aleloen batazbestekoa. P95, P99=%095 eta 99 irizpideen araberako loci polimorfikoen neurria. Ho=

batazbesteko heterozigosia (zenbatze zuzena). He=ustezko batazbesteko heterozigosia (Hardy-

Weinbergen printzipioa jarraituz).

Populazioa N Axo Pys Py Hoxo Heto
Bcel 51 1.14+0.08 9.52 9.52 0.078+0.055 | 0.046+0.031
Bpl 58 1.29+0.12 14.29 19.05 0.123+0.069 | 0.075+0.039
Bp2 60 1.19+0.09 14.29 14.29 0.124+0.069 | 0.069+0.037
Bp3 60 1.14+0.08 14.29 14.29 0.126+0.071 | 0.071+0.039
Bp4 60 1.19+0.09 9.52 14.29 0.098+0.065 | 0.050+0.033
Bp5S 60 1.1940.11 14.29 14.29 0.121+0.069 | 0.073+0.040
Bp6 60 1.24+0.12 19.05 19.05 0.135+0.070 | 0.085+0.043




Borderea pyrenaicaren aldakortasun genetikoaren estimazioa

Mikrosateliteak (Segarra et al. 2007)

Borderea pyrenaicaren aldakortasun genetikoaren estimatzaileak

Na A Ap Pys Py Ho Hg
Bp01 37 |2.056 2.727 50.00 | 61.11 | 0.175 0.201
Bp02 44 12.444 3.600 44.44 | 4444 | 0.221 0.235
Bp03 28 ]1.556 2429 38.89 | 38.89 | 0.122 0.129
@ Bpo04 29 |1.611 2375 38.89 | 38.89 | 0.129 0.146
£ Bp05 39 |2.167 3.100 50.00 | 55.56 | 0.204 0.210
g Bp06 39 |2.167 3.333 38.89 | 44.44 | 0.1/0 0.179
8 Bp07 32 11.833 2.667 44.44 | 50.00 | 0.203 0.204
Bp08 28 |11.778 2.556 44.44 | 50.00 | 0.188 0.200
Bp10 33 |1.833 2.667 44.44 | 50.00 | 0.141 0.168
Bpl1 33 |2.111 3.222 4444 | 4444 | 0.164 0.170
Bp12 28 ]1.556 2429 38.89 | 38.89 | 0.183 0.172
s Bp13 41 |2.278 3.091 61.11 | 61.11 | 0.232 0.257
© 22 Bp14 58 |3.222 4,077 55.56 | 66.67 | 0.197 0.241
§ Bp15 42 12.389 3.083 38.89 | 61.11 | 0.136 0.172
.E Bp16 45 12.444 4250 44.44 | 44.44 |1 0.175 0.209

s

Hego-

aurre-

N,, p=0.016
A, p=0.014

Poo, P=0.027



Aldakortasun genetikoaren deskribatzailea

(espeziea)

Borderea (isoenzimak) (Segarra & Catalan 2002)

Especie mailako estadistiko genetikoak. A=locuseko aleloen batazbestekoa. A,=locus polimorfikoko aleloen batazbestekoa.

U=alelo esklusiboen zenbakia. P,=alelo esklusiboen batazbesteko maiztasuna. Hy=aldakortasun genetiko osoa. Populazio barneko

(Hs) edo arteko (Dsy) aldakortasun genetiko batazbestekoa. Gsy=populazioen arteko desberdintasun genetikoen koefizientea.

Ato Ap U Pa) Hrto Hgto Dgi+c Gerto
B. chouardii 1.143:0078 | 2.000 1.0 | 1.00 0.046+0.031
B. pyrenaica 138120129 | 2.143 60 | 018 0.0740.039 0.070+0.037 0.003+0.002 0.035+0.016

B. pyrenaicaren aldakortasun genetikoaren zatidura (AMOVA):

%95.6 populazioen barne eta %4.4 populazioen artean.



Loci polimorfikoen endogamia
indizea

Fis = (He - Ho) / He

Loci polimorfikoen finkapen indizeak (F;s) Borderearen 7 populaziotarako.

* Hardy-Weinberg orekarekiko desbideratze esanguratsuak (p<0.05).

Locus Bcel Bpl Bp2 Bp3 Bp4 BpS Bp6
AAT — -0.009 === ==o — =ec ===
IDH -0.010 -1.000* -1.000* -1.000* -1.000* -1.000* -1.000*
MNR-1 -0.374* -0.125 -0.368* -0.330* -0.017 -0.223 -0.300%
PGI-2 -1.000* -0.967* -1.000* -1.000* -1.000* -0.724* -0.601*
PGM-2 — 0.658* -0.008 — — — o
SKD — . === =5 -0.008 . ===
TPI-2 — === === ==o — =ec -0.101




SSR Borderea
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Bayesian analysis of the nature of Borderea tetraploidy

(Catalan et al. 2006)

Autotetraploid (tetrasomic inheritance):

1“[ Zﬁ;] [11] > xm +ﬁ;]
p{1 |H j i l—[ 4! J=l.m J=lna i=l.nz
iﬂ::' =L, Jg:‘iir! jg [(os) o Zﬁé]
Jj=ln
Allotetraploid (disomic inheritance):
p{j-' H.:?Hn)
Baﬂo,ﬂu.*ﬁ- _——
p(v | Hause)

o) n! 2! =
]’)()1 | Ha) = H H
h—1.2 Hi:l._n,,g nh;I i=1.m, szl‘-nv'?a xlz,}-l
1‘(2}_:12}1’@ (th)

Bayes factor
i X
(Kass & Rafteri 1995) -1, Do)

Hj:Lnn 11(25:1,% Xhys Teh; + 0“‘7')
X : :
I'(2n, + ijl..mga OUU)

(B. chouardii: 803.38 ; B. pyrenaica: 13169.28 )



Aldakortasun genetikoaren indizeak
(markagailu gainartzaileak)

Nei (1973) he1_ Z |Z P
m

Shannon &
Weaaveor' (1949) h = —Z p; log P



RAPD beita\Taxoia

OPA12
OPB3
OPBS
OPB6
OPB7
OPBS
OPB9
OPB10
OPB11
OPB12
OPB15
OPB18

Loci polimorfikoen
proportzioa

Batazbesteko aniztasun
genetikoa

Borderea (RAPD) (Segarra & Cataldan 2002)

Neiren aldakortasun genetikoa (1973)

Borderea
sl.

0.843
0.519
0.457
0.621
0.617
0.460
0.778
0.772
0.367
0.190
0.515
0.537
96.43

0.574

B. chouardii
Espeziea
Bpl

0.218 0.127 0
0.234 0.258 0.230
0.091 0.333 0.210
0.046 0.330 0.340
0.156 0.551 0.530
0.281 0.475 0.490

0 0.090 0.020
0.323 0.762 0.616

0 0.197 0.218
0.112 0.200 0.168
0.006 0.112 0.220
0.145 0.316 0.295
47.50 92.59 62.96
0.139 I 0.379 I 0.345

Bp2

0.171
0.250
0.290
0.310
0.550
0.480
0.070
0.720
0.142
0.200
0.187
0.320
69.13

0.367

B. pyrenaica
Populazioa
Bp3 Bp4
0.133 0.190
0.230 0.190
0.460 0.280
0.450 0.270
0.570 0.460
0.530 0.460
0.030 0.010
0.784 0.776
0.218 0.164
0.210 0.218
0.102 0.046
0.332 0.326
70.37 58.02
0.414 0.340

Bp5

0.101
0.250
0.310
0.250
0.580
0.400
0.030
0.754
0.167
0.244
0.028
0.319
60.49

0.355

Bp6

0.160
0.370
0.390
0.250
0.510
0.440
0.320
0.750
0.183
0.133
0.064
0.287
71.60

0.377



POPULAZIOEN EBOLUZIOAREN ZERGATIAK:

Benetazko populazioak ez dira populazio idealak!

Populazioen eboluzioan eragina duten faktoreak:

- Deriba genetikoa

- Populazioaren estrukturatzea %
- Mutazioa

- Migrazioa *

- Hautespen naturala
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POPULAZIOEN ESTRUKTURATZEA
(AZPIPOPULAZIOAK):

WRIGHTen F ESTADISTIKOAK

Wrighten indizeek jario genikoa egon den
estimatzeko balio dute



(Hr - Hg) / Hy

FST

Fst ~1

Finkatze indizea:

Fst ~0




DISTANTZIA GENETIKOAK

ANTZEKOTASUN EDO
EZBERDINTASUN INDIZEAK



MARKAGAILU KODOMINANTEAK

(ISOENZIMAK)
Maiztasun alelikoetan oinarritutako distantziak
(populazioak)
Populazioen arteko distantzia
genetikoak s
. i, | 2R sy,

Nei (1972) DS_InL/m] J :Z;ijqu Ly = .

Rogers (Wright, _1s Zim(X”_Y”)Z

19%8)5( o o fZJ 2

. 2 r mj
Cavalli-Sforza & De =EZ\/ 2(1_ZN/X”Y”)
Edwards (1967) .




RC1

Nei (1972)

obs T b obe 0 ale

1 ' "

Rogers (Wright, 1978)

Borderea (isoenzimak)

(Segarra & Catalan 2002)



MARKAGAILU GAINARTZAILEAK
(RAPD, ISSR, AFLP, ..)

Multilocus markagailuen (fenotipoak) edo beste
koefizienteen (populazioak) desberdintasunen
zenbatekoan oinarritutako distantziak

Jaccard (1908) J =

a

(a

Dice (1945) D

+b+c)
2a

Nei & Li (1979) p-1-

“(2a+b+c)

2a

(2a+b+c)

Distantzia Euklidearra

N

X INDIBIDUOA

|1 ] o ppeRE
> v IND n 1=presentzia

O=ausentzia
0 [c|d

J

(Excoffier & al., 1992) Dyy= /2, (Xi—Y))’



Borderea chouardii (Gaussen) Heslot

Galzorian (UVICN)

Segarra-Moragues et al. (2005)
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- Populazio bakarra ezagutzen da

-2.100 indibiduo inguru guztira
(1/3 eme ugalkorrak)

- Endogamia sakona

- Hazien sakabanaketa eskasa
(postkarpotropismoa)

- Kolonizatzaile potentzial bajua

- Galzorian

-Berreskuratze plan berezia
(Aragoiko Gobernua)



B. chouardii mikrosateliteen analisia
(Segarra-Moragues et al. 2005)

-Bi azpipopulazio
(goiko/beheko labarra)

-Isolamendu
mikroespazialarekin
korrelazionaturiko
distantzia genetiko handia

-Emaitza genetikoek in-situ
eta ex-situ babes neurri
berriak sustatu dituzte




Borderea pyrenaica Miégeville

Kaltebera, UICN) (PNP)
Segarra-Moragues et al. (2007)




B. pyrenaica mikrosateliteen analisia
(Segarra-Moragues et al. 2007)
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D, distantzian oinarrituriko Neighbor- joining zuhaitza (Nei et a/. 1983)



GLAZIAZIO ONDORENGO KOLONIZAZIO ESZENATOKIA

Noguera Ribagorzana






INDIBIDUOEN ARTEKO
DISTANTZIA GENETIKOETAN
OINARRITURIKO ERLAZIO
GENOTIPIKO EDO
FENOTIPIKOAK

-KOORDENATU NAGUSIEN ANALISIA
(PCO)

- MINIMUM SPANNING TREE (MST)



Borderea chouardii (Segarra-Moragues et al. 2005)

RAPD: PCO + MST

AXIS2 -

1] 1] 1] 1] l 1] 1] 1] 1] 1] 1] 1] 1] 1] 1] 1]
-1.29 -0.59 0.10 0.80 149
AXxis 1



Borderea chouardii (Segarra-Moragues et al. 2005)
SSR: PCO - MST
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POPULAZTIOEN EGITURA:

-AMOVA: BARIANTZAREN ZATIKETA

(Excoffier et al., 1992), ARLEQUIN (Schneider et a/., 2000)

-MODELU BAYESIARRAK: SIMULAZIOA

STRUCTURE v.2.0 (Pritchard et a/., 2000)
v.2.2 (+ Falush et al 2007) (AFLP, alelos baliogabeak)



B. chouardii populazioen egituraren estimazioa

Mikrosateliteak: AMOVA

Bariantzaren zatiketa (AMOVA)

Borderea chouardii Y quadratuak g.l. Bariantzaren konponenteak %
- IAM (Kimura & Crow, 1964)

Goiko vs Beheko labarra 28.030 1 0.57594 31.24

Azpipupolazioak barnean 116..608 92 1.26748 ©3.70

- SMM (Kimura & Ohta, 1978)

Goiko vs Beheko labarra 215.424 1 4.33915 23.93
Azpipupolazioak barnean 1268.810 92 13.79142 76.07
F,= 0.312 p<0.001 Re;= 0.239 p<0.001

ARLEQUIN (Schneider & al., 2000) Pairwise difference (Excoffier & al., 1992)



B. chouardii populazioen egituraren estimazioa

3
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Mikrosateliteak: Inferentzia Bayesiarra (Structure)

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47

Goiko labarra Beheko labarra

Borderea chouardii (Segarra-Moragues et al. 2005)



Borderea chouardii hazi bankuaren analisia (SSR)
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Borderea chouardii hazi bankuaren analisia (SSR)

Sopeira-2+ +Cueva+Rappel

Sopeira-1+Mina+Cantera

Sopeira-1

O

Sopeira-2

Barranco

Cueva

Rappel

Mina

" > ¢ >

Cantera

T l T
-1.65 -0.60 0.45 1.50 2555
25.89%



Migrazioa

Migrazioa populazioen edo azpipopulazioen arteko indibiduo
mugimendua da, homogeneizazio genetikoaran arrazoia, deribak
sortzen duen dibergentzia indargabetzen baitu.

Jario genikoaren estimazioa (Nm):
- Wrighten orekaren adierazpena (1951):

B 1 4-diploideak,

GST /¢ST — 1+ ANM 2-haploideak

-Slatkin (1985) eta Barton & Slatkinen (1986)
alelo arraroen metodoa:

log,, p, =a.log,, Nm+b



Vella pseudocytisus L. subsp. paui Gomez-Campo

(Brassicaceae)

(Galzorian, UICN)
(Pérez-Collazos & Catalan 2006) AFLP
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Vella pseudocytisus subsp. Paui ren 6 populazioetako 162 AFLP
fenotipoen Nei & Li (1979) distantzietan oinarritutako Neighbor-Joining
zuhaitza



Boleum asperum
(Pers.) Desv.
(Brassicaceae)

Castelflorite

Monegrillo _

(8A0O7) _u"”
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Castelflarite
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Boleum asperum (Pers.) Desv.

(6x) AFLPs
(Pérez-Collazos et al. 2007)




STRUCTURE K =4

Populazioa Ondorioztatutako taldeak
1 Taldea 2 Taldea 3 Taldea 4 Taldea
BAO1 0.941 0.004 0.055 0.000
Zentrua BAO02 0.999 0.000 0.001 0.000
BAO03 0.000 1.000 0.000 0.000
BAO4 0.000 1.000 0.000 0.000
Hegoa
BAO05 0.000 0.918 0.082 0.000
BA06 0.000 1.000 0.000 0.000
—
BAO07 0.000 0.000 1.000 0.000
I-M BA0S 0.000 0.000 1.000 0.000
Eki BA09 0.000 0.000 0.214 0.786
1a
BA10 0.000 0.000 0.000 1.000
1.00
0.=20 |
)
% 0.l
.40
0.20
0.00 : :
1 3 3 7 g

4 f

populazioa

10



Vella pseudocytisus subsp. paui/ Pérez-Collazos & Catalan 2006

10

Nm 1 * \ T I ﬂﬁ.;_‘
® o
0] 5 10 15 20 25 30
L 4
—| |- |
kilometres
0,1 -
jario genikoa: <2.5 km Distantzia isolamendua: >5 km

Vella p. pauien ikertutako 6 populazioen distantzia geografikoa (x
ardatza kilometrotan) eta migrante zenbatekoen (Nm) (y ardatza
eskala logaritmikoan) arteko erlazioa.

(y>1 diren baloreak signifikatiboak dira)



Boleum asperum Pérez-Collazos et al. 2007
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! jario genikoa: <25 km  distantzia isolamendua: >45 km

Boleum asperumen ikertutako 10 populazioen distantzia geografikoa
(x ardatza kilometrotan) eta migrante zenbatekoen (Nm) (y ardatza
eskala logaritmikoan) arteko erlazioa.

(y>1 diren baloreak signifikatiboak dira)



DISTANTZIA GENETIKOA ETA
DISTANTZIA GEOGRAFIKOAREN
ARTEKO KORRELAZIOA

1-Mantefen korrelazio lineala (1967): distantzia genetiko eta
distantzia geografikoen matrizeen artekoa

2-Distantzia genetiko eta distantzia geografiko klaseen arteko
korrelazioak:
+ Mantelen testa (1967)

+ Moraren indize normalizatua (I,,) (Sokal 1979)

3-Populazio edo talde geografikoen arteko distantzia genetikoetan
oinarritutako autokorrelazioa



Vella pseudocytisus subsp. paui (AFLP)

Pérez-Collazos & Catalan (2006)

Distantzia geografiko taldeak:

(1) 0-1 km;

(2) 1>d<2km;
(3) 2>d<3km;
(4) 3>d<4km;
(5) 4>d<19km;
(6) 19>d<21km;
(7) 21>d<22km;
(8) 22>d<23km;
(9) 23>d<24km:;
(10) 24>d<30km

Alfambra VP2 §
Valley .

o - . '
TERUEL 1
PROVINCE
- .~ Alfambra 1
NT *Turia
- Bk}




Vella pseudocytisus subsp. pauri (AFLP).

0,6 -

Lenhendabiziko ukitua x
ardatzarekin = unidade
genetikoaren diametroa
(2.5 km inguru)

011 2 6 7 9 10
0,2 -
0,3 -

distantzia taldeak

Vella pseudocytisus subsp. paui ikertutako populazioen R, balioen (y
ardatza) eta distantzia geografikoen (10 talde, x ardatza) arteko
Mantelen korrelograma

Balio guztiak zeroren desberdinak izan dira signifikatiboki (p<0.05),
Bonferroniren korrekzioa egin ondoren.



Distantzia genetiko eta distantzia geografiko taldeen
arteko Moraren indize normalizatua (I,,).

Boleum asperum (AFLP) (Pérez-Collazos et al. 2007)

Distantzia geografiko taldeak:
(1) 0-3.5 km;

(2) 5=d<7.1km;

(3) 7.1=d<10.6km;
(4) 10.6=d<14.2km;
(5) 14.2=d<17.7km:
(6) 17.7=d<21.3km:
(7) 21.3=d<24.8km;
(8) 24.8=d<28.4km;
(9) 28.4=d<31.9km;
(10) 31.9=d<«35.5km;
(11) 35.5=d<39.0km;
(12) 39.0=d<42.6km:
(13) 42.6=d<46.1km; TR Walcuerna
(14) 46.1=d<49.7km; (BAOS) (BAOTy BAOZ)
(15) 49.7=d<53.2km; =
(16) 53.2=d<56.8km;
(17) 56.8=d<60.3km;
(18) 60.3=d<63.9km;
(19) 63.9=d<67.5km: vy
(20) 67.5=d<71.0km. (BADZ, BAO4A

BADA E . BAD4g f:;: ]
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Boleum asperum (AFLP)

2.0-

26 Km >60 Km

1.0

0.0

-1.01

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

Distance classes

Boleum asperum 10 populazioen distantzia taldeen arteko Moraren (I,,)
korrelograma. Karratu ilunek signifikatiboki (p=0.05) zeroren ezberdinak
diren R,, baloreak erakusten dituzte.
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Konserbaziorako Garrantzitsuak diren
Unitate Genetikoen Identifikazioa
Relevant Genetic Units for Conservation

(RGUCs)

Datu genetikoak RGUCak identifikatzeko eta ondorengo estimazioak
egiteko erabili daitezke:

a) zenbat populazio muestreatu beharra dagoen landarearen
dibersidade genetiko globala behar bezala adierazteko

b) zein populazio diren bakanagoak beren dibertsitate
genetikoa kontutan hartuta eta zeintzuri eman lehentasuna
konserbazio ekimenetan

Aproximazioak: Alelo arruntak, Alelo arraroak



Borderea pyrenaica (SSR) Segarra-Moragues et al. 2007




B. pyrenaicaren hedapena Gavarnien
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B. pyrenaica Gavarnien babesteko Unidade Genetiko
Garrantzitsuen hautapena

Estimatzaileak
— > 1. Maiztasun aleliko totalean oinarriturikoak

Neiren populazioen egituraren estadistikoak (1973)

P= bariabilidade aleliko osoaren
P:(l-GST)n Ceska & al. (1997) adierazgarritasuna (%99,9)

n=Babestu beharreko populazioen zenbatekoa

- 2. Alelo arraroen maiztasunean oinarriturikoak

“Alelo arraroen” irizpidea Caujape-Castells & Pedrola-Monfort (2004)

1. Maiztasun batazbestekoa < 0.50

2. Populazioen %50an baino gutxi egon behar dute

L=alelo bat sartzeko aukera

—(1-n\2n ) p=aleloaren maiztasuna
L (1 p) EETEISDT &5 £k (EXE) n=populazio zenbatekoa




B. pyrenaica Gavarnien babesteko Unitate Genetiko Garrantzitsuen
hautapena

Alelo arruntetan oinarritutako estimazioa (Gq estadistikoa)

Estadisticos de estructuracion poblacional de Nei (1973)
Rango geografico\Estadistico Hr Hs Dsr  Ggsr  Pgg o,

Gavarnie S.l. 0.312 0.251 0.061 0.196 |5

P=(1-G ST)n Ceska & al. (1997)



Alelo arraroetan oinarrituriko estimazioa

-Alelo arraroen ohartutako galtzeko (L,) eta ustezko
galtzeko (L,) probabilitateen baloreak kalkulatzen dira

L=(1-p)2n (Bengtsson & al., 1995)

-Ohartutako galtzeko probabilitatea (Lo) kalkulatzeko, #
aleloa aurkitu den populazioen zenbatekoari dagokio, eta p
bere maiztasunari. Lo =(1-p)2n

-Ustezko galtzeko probabilitatea (Le), alelo arraroa
populazio guztietan maiztasun batazbestekoan (p) agertzea
litzake, eta formulan 7 ikertutako populazioen zenbateko
orokorrarekin (N) ordezkatuz kalkulatzen da. Le =(1-p)2N



Alelo arraroetan oinarrituriko estimazioa

-LoglL, eta -LogL, (y ardatza) alelo bakoitzaren
maiztasunarekin (x ardatza) batera grafikoki irudikatzen
dira eta dagozkien erregresio linearrak kalkulatzen dira.

Ustezko erregresio lerroaren maldaren (L, balioetan
oinarritua) eta ohartutako erregresio lerroaren maldaren
(L, balioetan oinarritua) arteko zatidurak
adierazgarritasunaren balioa (R) estimatzen du, eta
populazio bakar bat lagintzean atzemandako alelo arraroen
proportzioaren berri ematen digu

R= m(-LogL,.)/m(-LogL,)

(Caujapé-Castells & Pedrola-Monfort, 2004).



B. pyrenaica populazio gune desberdinen adierazgarritasuna (R)
Gavarnien agertzen diren alelo arraroekin alderatuz

04 . 2,50 - i -
zz Gavarnie e . Gavarnie E-1 o
o R=0.307 R=0.266
o 50 1 e
15 A P L
10 | 0390' NA:24 Ho0 ,,—6:“0 NA:16
05 ‘o@o 1 0.50 e
00 | ‘ (3 e : : ‘ 0,00 W ‘
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-log galtzeko probabilitatea

Gavarnie E o

R=0.263
2T NELT R= m(-LogL,)/m(-LogL,)

Alelo arraroen maiztasun batazbestekoa N A=k0ntutan hartutako
aleloen zenbatekoa



Alelo arraroen maiztasun batazbestekoetan eta
alelo hauek populazio desberdinetan duten hedapenean
oinarrituz,  hauetako alelo  bakoitzak  galtzeko
probabilitate txikiagoa duen eremua (= atzemateko
probabilitate handiagoa zorizko populazio bat lagintzean)
Gavarnie Mendebaldea izan zen 10 alditan, Gavarnie
Ekialdea-1 beste 10etan, eta Gavarnie Ekialdea-2 4tan.

Balio hauek lagindu (eta babestu) beharreko
populazioen proportzioaren adierazle dira, zatidura
geografiko bakoitzarentzat, eta 0.4:0.4:0.2 erlazioarekin
adierazi daiteke W, E-1y E-2 eremuetarako.



B. pyrenaica Gavarnien babesteko Unitate Genetiko Garrantzitsuen

hautapena

Mikrosateliteen 24 alelo arrarroen galtzeko probabilitatea

N Batazbezteko Galtzeko Lagintzeko
maiztasuna probabilitatea area
Locus-a Aleloa Gavarnie G-W G-E1 G-E2 L, L. agokiena
Bcl1258a 162 2 2 0 0 0.258 0.303 0.001 G-W
Bc1258b 145 1 1 0 0 0.025 0.951 0.573 G-W
Bel422a 177 1 0 1 0 0.008 0.983 0.832 G-E1
186 1 1 0 0 0.075 0.856 0.180 G-W
Bc1422b 192 5 1 3 1 0.088 0.397 0.131 G-E2
201 3 1 2 0 0.050 0.735 0.324 G-W
204 2 1 0 1 0.063 0.771 0.239 G-E2
210 1 0 1 0 0.025 0.951 0.573 G-E1
213 1 0 1 0 0.017 0.967 0.690 G-E1
216 3 1 2 0 0.017 0.904 0.692 G-E1
219 5 2 3 0 0.022 0.803 0.617 G-E1
Bcl644b 169 2 1 1 0 0.017 0.935 0.690 G-E1
181 5 0 2 3 0.041 0.656 0.395 G-E2
Bcl66a nulo 1 0 1 0 0.158 0.708 0.023 G-E1
Bp126 232 1 0 1 0 0.008 0.983 0.832 G-E1
Bp2214 204 2 1 1 0 0.188 0.436 0.010 G-E1
Bp2290b 155 5 1 3 1 0.096 0.363 0.108 G-E2
158 5 2 2 1 0.108 0.318 0.080 G-W
161 1 1 0 0 0.025 0.951 0.573 G-W
Bp2391b 143 4 0 4 0 0.110 0.392 0.076 G-E1
146 2 2 0 0 0.183 0.445 0.012 G-W
149 1 1 0 0 0.092 0.825 0.121 G-W
153 2 1 1 0 0.008 0.967 0.832 G-W
159 1 1 0 0 0.025 0.951 0.573 G-W

PARAEAA LA A4 E 41404

Gavarnie W 10
Gavarnie E-1 10
Gavarnie E-2 4

Proportzioa
0.4:0.4:0.2



B. pyrenaica Gavarnien babesteko Unitate Genetiko Garrantzitsuen
hautapena

1° Hurbilketa: G.~ 5 populazio
=) ST

mm) 2° Hurbilketa: 0.4:0.4:0.2 hedapena

Biak elkartuz:
2 populazio Gavarnie Mendebaldean

2 populazio Gavarnie Ekialdea-1

1 populazio Gavarnie Ekialdea-2

Populazio aukeratuak

Gavarnie Mendebala : Bp01, Bp02
Gavarnie Ekialdea-1 : Bp05, Bp11l L : N
Gavarnie Ekialdea-2 : Bp08

Gavarnien agertzen diren 24 alelo arraroetatik 23(% 95.83)

Gavarnien agertzen diren 56 alelo arruntetatik 55(% 98.21)






