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7. Variacion geografica. Estructura poblacional y flujo génico.
Estadisticos F y su interpretacion. Equilibrio entre deriva y

flujo génico.
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Nuestros dos modelos de referencia (HW, WF)

e Mas alla de sus diferencias, las poblaciones son “panmicticas” (homogéneas):

o en HW eso significa que los apareamientos ocurren al azar y que los individuos (diploides) son combinaciones
aleatorias de alelos neutrales.

o En WF eso se manifiesta que todos los pares de alelos tienen la misma probabilidad de ser descendientes de un
mismo ancestro.

e En ambos casos, los alelos son intercambiables por su equivalencia demografica (parentesco,
combinaciones genotipicas) y funcional (neutralidad).

¢ En su forma basica, estos modelos no admiten inmigracion. Las poblaciones son
internamente homogéneas e independientes unas de otras.

¢ Al introducir estructura poblacional, perdemos la intercambiabilidad de los alelos (o al menos
la condicionamos a su emplazamiento) e introducimos dos conexiones potenciales entre
poblaciones (o subpoblaciones):
o Conexion ancestral: las poblaciones de interés tienen una poblacién ancestral en comun.

o Conexion actual (o mas en general posterior a la separacion del ancestro): migracion o flujo génico.

e Hasta ahora, consideramos procesos en una dimensién (tiempo) con un orden natural; al
introducir estructuras espaciales, sociales, etc., agregamos dimensiones con un
comportamiento menos evidente.



Poblaciones estructuradas: ideas basicas
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Estructura poblacional: descripcion genealdgica

A. Estructura
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eComenzamos por un enfoque descriptivo (en términos geneéticos) y
genealdgico (parentesco entre individuos o alelos).

eNota: no seguimos el curso de la historia del tema, sino que examinamos
el problema con las ventajas del enfoque genealdgico.



Estructura poblacional: descripcion genealdgica

Nivel Y (superior)

_________ yey

Fig 1. Antigiiedad media del ancestro comun de dos pares de
alelos tomados en un nivel superior (Y) y en un nivel inferior
(X) anidado en el anterior.

Nivel X (inferior; anidado en Y)
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¢ Ejemplos de niveles anidados?



Estructura poblacional: descripcion genealdgica

Nivel Y (superior)
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Fig 1. Antigiiedad media del ancestro comtin de dos pares de

alelos tomados en un nivel superior (Y) y en un nivel inferior
(X) anidado en el anterior.

Nivel X (inferior; anidado en Y)
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Para estimar t, usaremos medidas
genéticas proporcionales a tx, yt,

Alelos infinitos: H: prob. de que 2
alelos tomados al azar sean
diferentes

Sitios infinitos: z: numero de
diferencias entre pares de alelos



Estructura poblacional: descripcion genealdgica
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Fig 1. Antigiiedad media del ancestro comtin de dos pares de
alelos tomados en un nivel superior (Y) y en un nivel inferior
(X) anidado en el anterior.



(Tamias amoenus)

Bell et al. (2021) estudiaron la variacion geografica en una especie de ardilla (Tamias
amoenus) en el suroeste de Estados Unidos, genotipando 11 loci de microsatélites y
secuenciando el gen del citocromo b mitocondrial en individuos de varias
subpoblaciones. Uno de los objetivos era establecer si la variacion genética en la
subpoblacion de Pine Forest era comparable a la de otras estudiadas o estaba reducida.

Para este ejercicio, seleccionamos un subconjunto de 20 individuos (10 de Pine Forest
10 de la subpoblacién de Warner Mts.) tomados al azar de las secuencias generadas er
el trabajo citado. De los 701 pares de bases reportados en el articulo, se seleccionaron
620 sitios, luego de excluir sitios no secuenciados en todos los individuos. De ellos, 50
fueron polimorficos. Notamos que el nimero total de sitios polimérficos en las
secuencias es aproximadamente el 8%.

Ver material de apoyo: 5. Coeficientes de endogamia y estructura poblacional
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Bell et al. 2021. J Mammal, 102,2021, https://doi.org/10.1093/imammal/gyaa166
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Para este ejercicio, seleccionamos un subconjunto de 20 individuos (10 de Pine Foresty

10 de la subpoblacion de Warner Mts.) tomados al azar de las secuencias generadas en A k
el trabajo citado. De los 701 pares de bases reportados en el articulo, se seleccionaron H= Z zpipj
620 sitios, luego de excluir sitios no secuenciados en todos los individuos. De ellos, 50 i<j

fueron polimérficos. Notamos que el nimero total de sitios polimoérficos en las
secuencias es aproximadamente el 8%.

En la tabla de resumen, cada tipo de secuencia (haplotipo) es una clase alélica:

Pine Warner Total
forest Mts.
GGCCTTACCTCCTTACCTCTCCCCCCTCCTTTTTTCGCATCCTACTCTTC |1 5

a) En base a las frecuencias
alélicas, alcular la
heterocigosidad Hg de Pine
Forest

Haplo_ 1 00
Haplo 2 94
Haplo_3 06
Haplo 4 14
Haplo 5 73
Haplo_6_74

AATHCCGTTCTTACERTCRCTTTTTTRTTCCCRCCTARTCTTCERCTRCT
AATTCCGTTCTTACGTTCTCTTTTTT.TTCCCCCCTA.TCTTC.TCTCCT
AATTCCGTTCTTACGTTCTC.TTTTTCTTCCCCCC.ATTCTTCGTCTCCT

Total 10 1
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Pine forest

Haplo_1 00
Haplo 2 94
Haplo_3 06
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Warner Mts.

Haplo_1 00
Haplo 4 14
Haplo 5 73
Haplo_6_74

GGCCTTACCTCCTTACCTCTCCCCCCTCCTTTTTTCGCATCCTACTCTTC
AATECCGTTCTTACERTCRCTTTTTTRTTCCCRCCTARTCTTCERCTRCT
AATTCCGTTCTTACGTTCTCTTTTTT.TTCCCCCCTA.TCTTC.TCTCCT
AATTCCGTTCTTACGTTCTC.TTTTTCTTCCCCCC.ATTCTTCGTCTCCT

Total
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Haplo_1 00
Haplo 2 94
Haplo 3 06
Haplo 4 14
Haplo 5 73
Haplo 6 74

Pine forest

Haplo 1 00
Haplo 2 94
Haplo_3 06

Warner Mts.
Haplo_1 00
Haplo_4 14
Haplo 5 73
Haplo_6_74

b) Calcular el numero promedio de diferencias entre pares de alelos 7 en Pine

Forest. Para ello, completar primero la siguiente tabla que resume el nimero de

diferencias entre pares de alelos 7;;, agregando los valores para las
comparaciones entre los haplotipos 1, 2 y 3:

Pine Warner Total

k

forest Mts.

GGCCTTACCTCCTTACCTCTCCCCCCTCCTTTTTTCGCATCCTACTCTTC 1 5 6 e
............. G AR, BN R T o S AR B S e | ¥ 1<Jj
............. C S i s N S R N R e e A e saeme L ey 2 2
AATRCCGTTCTTACERTCRCTTTTTTRT TCCCRCCTARTCTTCERCTRCT 3 3 [4]
AATTCCGTTCTTACGTTCTCTTTTTT.TTCCCCCCTA.TCTTC.TCTCCT 1 1
AATTCCGTTCTTACGTTCTC.TTTTTCTTCCCCCC.ATTCTTCGTCTCCT 1 1

Total 10 10 20
GGCCTTACCTCCTTACCTCTCCCCCCTCCTTTTTTCGCATCCTACTCTTC 1 Numero de diferencias entre pares de alelos (haplotipos):

- 7

................................................ Ha 10_1 Ha 10_2 Ha 10_3 Ha 10_4_ Ha 10_5
............. L g e oy Wi 2 P e 4 g B

Total 10 Haplo_2 _

Haplo_3 —

GGCCTTACCTCCTTACCTCTCCCCCCTCCTTTTTTCGCATCCTACTCTTC 5 Haplo4 40 32 &8 -
AATRCCGTTCTTACER TCRCTTTTTTRT TCCCRCCTARTCTTCERCTRCT 3 Haplo_5 47 46 44 7 —
AATTCCGTTCTTACGTTCTCTTTTTT.TTCCCCCCTA.TCTTC.TCTCCT 1 Haplo_6 48 47 45 12 5
AATTCCGTTCTTACGTTCTC.TTTTTCTTCCCCCC.ATTCTTCGTCTCCT 1

Total 10

10




La tabla incluye datos de heterocigosidad incluidos en el articulo, basados en los 11 loci
de microsatélites. Completar la tabla con los valores obtenidos en a y b.

Pine Forest Warner Mts.
ADN mitocondrial
H 0.64
g 22.74

microsatélites

H 0.37 0.78
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Estructura (reproductiva) local : caracterizacion

Individuos
A ty—tx
Xy = _;Y } — — p H¢ — H,
s
tS tl H, = H,: heterocigosidad esperada (HW)

________ revil

H, = H_: heterocigosidad observada en los
individuos
Fig 1. Antigiiedad media del ancestro comiin de dos pares de

alelos tomados en un nivel superior (Y) y en un nivel inferior
(X) anidado en el anterior.
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Ejemplo: ardillas voladoras (Glaucomys)
(Alaska) '

Estimaciones de endogamia local
(5 loci de microsatélites)

Localidad HS = He Hi = H0 s
Promedio islas 0.359 0.329 0.074
Prom. 0.610 0.612 -0.003

continental

- En continente, interpretamos F . como igual a cero.
- En las islas, deberiamos investigar:

- incertidumbre de la estimacion

- problemas técnicos (alelos nulos)

- régimen de apareamientos diferente

- tamanos poblacionales muy pequenos
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Ejemplo: SNPs en un locus humano

ERRNICR RS

SNPs del locus c26b1 humano

Sitio
1729
1772
4492
4579

Genotipo 1
AA

CcC
CcC
AA

frec(1)
88
90
0
90

Genotipo 2
AG

CG
CG
AG

frec(2)
3

1
2
1

Genotipo 3
GG

GG
GG
GG

frec(3)
0
0
89
0

p
0.984

0.995
0.011
0.995

q
0.016

0.005
0.989
0.005

p+q

[ S G Y

Hs
0.032
0.011
0.022
0.011

Hi
0.033
0.011
0.022
0.011

Fis
-0.017
-0.006
-0.011
-0.006

14



Ejemplo: anemia falciforme

Genotipo I:zﬂli)obss Friﬁ\fﬁp He=Hs Ho=Hi
SS 29 187.4
AA 9365 9527.2
Total 12387 12387

Hay un exceso de heterocigotas.

Fs =- 0,115 (exceso de heterocigotas de 12%).

En este caso, la causa del apartamiento no es demografica (exogamia) sino
selectiva (seleccion a favor de los heterocigotas.

Por otra parte, las medidas de heterocigosidad no capturan un aspecto

importante del caso (gran déficit de homocigotas SS). s



Endogamia local (en las subpoblaciones)

freq Heterocigotas bajo neutralidad si hay seleccion que
favorece
FIs = -1 > He Exogamia heterocigotas
Fs=0 =H, Panmixia -
F<=1 <H, Endogamia homocigotas
Interpretacion:

Bajo neutralidad, los apartamientos de lo esperado bajo panmixia deben
atribuirse al régimen de apareamiento de los individuos en las

subpoblaciones.
La seleccion puede producir un exceso o un déficit de heterocigotas.
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Subdivision geografica

Subpoblacion Individuos
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Poblacién Total Subpoblaciones

Hr
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Ejemplo: ardillas voladoras (Glaucomys)

(Alaska)
Estimaciones de endogamia local
Localidad H,=H,_ H.=H, F
Promedio islas 0.359 0.329 0.074
Prom. 0.610 0.612 10.003

continental

Estimaciones de subdivision geografica

Comparacion Fo,
Entre islas del complejo Principe de Gales 0.003 -0.03
Entre islas del complejo y area continental adyacente 0.193

Entre 2 areas continentales aisladas

0.375
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freq Heterocigotas bajo neutralidad si hay seleccion

favorece
_1 < FIS < 1 Fs=-1 >H_ Exogamia heterocigotas
FIS = 0 = He Panmixia —
FIS =1 < He Endogamia homocigotas

Fst= O Subpoblaciones idénticas
0<Fg <1

Fst= 1 Fijacion de alelos alternativos
efectos de la seleccion y/o de la divergencia neutral

Combinacion de efectos intra e
-1 < I=IT <1 interpoblacionales
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FIS VS. FST

FIS: puede ser negativo (exceso de heterocigotas), cero
(panmixia) o positivo
FST: puede ser cero (no hay divergencia geografica) o positivo

Si la subdivision es real, el parentesco medio entre alelos
dentro de las subpoblaciones sera igual o mayor al parentesco

medio entre alelos de la poblacion total
Poblacién Total Subpoblaciones
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F|s VS. FST

Son independientes: puede haber panmixia dentro de
las subpoblaciones y estructura geografica marcada, o
endogamia local sin divergencia geografica...

Los genotipos de los individuos solamente afectan F ¢
(mas en general, estadisticos donde aparece la “I").
F; se basa solamente en las frecuencias alélicas, por
lo que no se ve afectado por la estructura reproductiva
local.
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