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Rozmieszczenie geograficzne
haplotypow cytb mtDNA u E. orbicularis
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Rozmieszczenie zotwia btotnego w Polsce

| miejsca pobrania prob do badan DNA)
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Miejsca obserwacji zétwia btotnego w Polsce: 1 — w latach 1945 — 1970, 2 — w latach 1971-1990, 3 — w latach

1991 — 2000 (Rybacki i Maciantowicz, 2001).




Analizowane markery genetyczne

* Mikrosatelity DNA:
fj';“"‘&"a-'”0'*’0'-""“""‘~’”“_} msEo41, GmuD107, msEo21,
GMUD16, msEo2, GmuDS,
GmuD93, Emys2, Emys4,

| wakuola (wodniczka)

= nom jadrowy:

i \ blona komorkowa Emys5, Emys6, Emys11,
msE029)

rybosom aparat Golgiego

mitochondnum

Genom mitochondrialny:

* gen 12SrRNA,

* gen cytochromu b,
* geny ND4, tRNA-His, tRNA-Ser, tRNA-Leu,

* region kontrolny



Sumaryczne wyniki analizy DNA mitochondrialnego

Analiz.owany haplotyp Rejon wystepowania n
rejon
cytb la Polesie, Mazury, Mazowsze, ptn-zach Polska, Sierakosce 105
ly potnocno-zachodnia Polska 1
lIb potnocno-zachodnia Polska 22
lIn potnocno-zachodnia Polska 1
VI potnocno-zachodnia Polska 2
12SrRNA 12SH1 |Polesie 1
(396 pz) 12SH2 |potnocno-zachodnia Polska 1
12SH3 |Polesie, Mazury, Mazowsze, pin-zach Polska, Sierakosce 138
Region CRH1 |Mazowsze 3
kontrolny CRH2 |pdtnocno - zachodnia Polska 2
(659 pz) CRH3 |Mazowsze 1
CRH4 |Polesie 1
CRH5 [Mazury 3
CRH6 |pdtnocno - zachodnia Polska 23
CRH7 |Polesie, Mazury, Mazowsze, ptn-zach Polska, Sierakosce 104
ND4, ND4H1 [pdtnocno - zachodnia Polska 2
tRNA-His, ND4H2 [Mazury 15
tRNA-Ser, ND4H3 |Mazury 4
tRNA-Leu ND4H4 |Polesie, Mazury, Mazowsze, pin-zach Polska, Sierakosce 100
(907 pz)




Zroznicowanie DNA mitochondrialnego
(haplotypy kombinowane — 3102 pz)

« Porownanie populacji parami na podstawie wartosci wspotczynnika Fq
istotnos¢ przy p<0,05

Mazury Mazowsze Polesie Pin-zach
Polska
Mazury + + +
Mazowsze 0.661 + +
Polesie 0.648 0.780 +
Pin-zach 0.525 0.666 0.656
Polska

* Globalny test zr6znicowania mtDNA na podstawie czestosci haplotypow
(non-differentiation Exact test - Raymond i Rousset 1995)

Brak zroznicowania

- Test zréznicowania pomiedzy populacjami (non-differentiation Exact test - Raymond i Rousset 1995)

Brak zréznicowania
 Analiza wariancji (AMOVA)

Mate zréznicowanie, wewnatrz grup wieksze niz pomiedzy grupami



Filogenetyczna sie¢ haplotypow genu cytb mtDNA
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Prusak B. et al. 2011. Biologia, Section Zoologia 66/5: 893—898



Dendrogram ML haplotypow genu cytb mtDNA
(populacje polskie)
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Rozmieszczenie haplotypow genu cytb mtDNA w

polskich populacjach zotwia btothego
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Markery genomu jgdrowego — podstawowe

parametry zroznicowania populacii

Populacja N N, Ne H, H, I AR AR, Fis

NEP 28 9.636 5.65 0.808 0.803 1.85 9.64 0.52 -0.007
CP 48 9.818 5.152 0.784 0.791 1.799 8.84 0.77 0.010
EP 55 12.000 7.628 0.806 0.825 2.041 10.71 1.29 0.023
WP 31 8.090 4700 0.732 0.769 1.68 8.00 0.75 0.048




Wzory alleliczne z podziatem na populacje
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Czy wartosci dla 4 populacji réznig sie statystycznie?

Analiza wariancji parametrow zréznicowania genetycznego (ANOVA):

« W tescie globalnym (poréwnanie wszystkich ze wszystkimi) - brak réznic

« Poréwnania populacji parami: WP istotnie nizsze wartosci Ne, |, AR, (P = 0.073,

0.43, 0.52) w poréwnaniu z populacjg CP




Dystans genetyczny pomiedzy badanymi

populacjami zotwia btotnego

NEP WP CP EP

NEP - 0,472 0,312 0,163 ‘D

Z

(@)
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WP 0,0852 - 0,521 0,703 n
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CP % 0,0548 0,0963 - 0,281
1%
>
©
EP 0,0229 0,1089 0,04867

P<0.0001



Analiza wariancji - AMOVA

Wariancja d.f. Suma Komponenty Procent P-value
kwadratow wariancji wariancji

wariancja pomiedzy 1

populacjg zachodnig i 49.143 0.27808 5.71 0.240+-0.01

populacjami wschodnimi

wariancja pomiedzy 2

populacjami wewnatrz grupy 42.942 0.19947 4.09 0.000

wschodniej

wariancja pomiedzy

osobnikami wewnatrz 162 723.324 0.06833 1.40 0.121+-0.01

populacji

wariancja pomiedzy 166 718.500 4.32831 88.80 0.000

osobnikami




Analiza gtownych sktadowych (PCoA)
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Analiza gtownych sktadowych (PCoA)

PCo2 (27.26 %)

CP

& wr

B NEP

PCol (64.59 %)

® NEP @ WP /. CP @EP




Analiza bajesowska liczby niezaleznych

klastrow genetycznych

WP NEP cp EP

DeltakK = mean{|L"(K)|) / sdi{L{X))

e

Zmiany delta K w zaleznosci od liczby klastrow genetycznych. (AK= m(|L"(K)|)/s[L(K)]).



Analiza bajesowska liczby niezaleznych

klastrow genetycznych

20 Y 30 5 a0

Zmiany delta K w zaleznosci od liczby klastrow genetycznych. (AK= m(|L"(K)|)/s[L(K)]).



Analiza zjawisk demograficznych

Efekt waskiego gardta
Populacja Sign Test Standardized Wilcoxon Test Test Mode-
Differences Test shift
NEP NS NS NS L-shaped
WP NS 0.0218 SMM NS L-shaped
CP 0.007 SMM 0.001 SMM NS L-shaped
EP NS NS NS L-shaped




Analiza zjawisk demograficznych:

izolacja geograficzna i przeptyw genow

W w i w w0 w 2 - - -
R? Probability

All populations 0.0243  0.01

NEP vs. WP 0.12 0.01

CP vs. WP 01707 0.1

EP vs. WP 0239 001

Eastern populations: ~ 0.0151 0.01

EP vs. NEP 0.0127 0.01

EP vs. CP 0.0695 0.01

. NEPvs.CP 0.0788 0.01




Podsumowanie
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Praktyczne wykorzystanie badan DNA

Sekwencja mtDNA Odlegta historia
' ssnee ewolucyjna

‘“"’”“”‘“M » *Przynaleznos¢ do
At e haplogrupy ’
Ildentyfikacja:
*Translokacje

’ Hybrydyzacje

*Stan zréznicowania
Markery Jadrowe genetycznego populaciji

- «Zjawiska demograficzne
*Przypisanie
anonimowego osobnika
do okreslonej populaciji







