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NewHybrids

» pravdépodobnost, Ze dany vzorek je tvofen smési parentalnich genotypu,
F1, F2 a zpétnych kfiZzencu
» bayesovsky pristup, MCMC
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Mozné vysledky hybridizace

.+

hybridni taxon

hybridni roj
(hybrid swarm)

hybridni zéna




Hybridni zona = oblast, ve které se dvé geneticky odlisné populace
setkavaji, krizi a davaji vzniknout alespon nejakemu hybridnimu potomstvu
(Barton a Hewitt 1985)

Hybridni z6ny mohou byt
e primarni
« sekundarni
» tenzni, mozaikoveé, rozlozeneé (staggered), skvrnové (mottled), ...
Typy selekce

* vnéjSi (extrinsic selection)
* vnitfni (intrinsic selection - prezygoticka, postzygoticka bariéra)




Mozaikova hybridni zéna:

* vliv vnejsiho prostredi

» vlastné soubor nekolika hybridnich zon

* pf.: kurika obecna (Bombina bombina) a k. Zlutobficha (B. variegata)
v Chorvatsku (ve stfedni Evropé tenzni typ)




B. bombina:

niziny

pfevazne ve vodeé

repr. ve vetsich
vodnich plochach

tenCi kuize

teritorialni

530 Hz

delSi vyvoj

Bombina:
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® B. bombina
A B. variegata

v Chorvatsku mozaikova

v Polsku tenzni

B. variegata:

hory, pahorkatiny

terestricka

repr. v mensich
louzich

tlusta kuze

neteritorialni

580 Hz

kratSi vyvoj




Tenzni zona je kdyz...




Tenzni zona je kdyz...

= rozsirovani zony




Tenzni zona je kdyz...

—> zuzovani zony

Tenzni zoéna udrzovana dynamickou rovnovahou mezi disperzi a selekci




“population
trough”

L& 4

(»populacni prohluben” = ,population trough®)




Teorie klin:

sekundarni kontakt: :> koincidentni a konkordantni kliny




koincidence = souhlasna pozice stfedu

konkordance = souhlasny tvar klin
(v praxi vétSinou souhlasné Sirky)




Teorie klin:

vs. selektovane lokusy

lokus 2




Teorie klin:

vs. selektovane lokusy

s postupujicim casem konkordance mizi ...

lokus 2

.. ale selekce tlaci kliny pro jednotlive lokusy k sobe
= udrzuje koincidenci




Teorie klin:

obcas ...

... ale kliny stale paralelni

lokus 1

lokus 2




Teorie klin:

cline models (diffusion approximation etc.), linkage disequilibrium,

evolutionary parameters

problém, jak analyzovat




Studium hybridni zény

Vzorky podél linearniho nebo 2D transektu, geografické koordinaty lokalit

Geneticka (morfologicka, behavioralni atd. analyza)
... problém nezavislosti vzorku (Fgt, Fs ... efektivni poCet alel)

Geografické kliny

Odhad disperze, selekce a dalSich parametru
Alternativni pristupy:

monotonni kliny

2D analyza

genomicke kliny

konkordancni analyza




Pripadova studie: hybridni zéna domacich mysi

Denmark §




Pripadova studie: hybridni zona domacich mysi
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prubéh hybridni zény muze byt komplikovany....

... havic predem vétsinou nezname, nebo extrapolujeme z globalniho smeru
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Widescale survey
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Cline interpolated

from widescale survey




2D - 1D kliny




Priklad: Mpi
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vzdalenost podél transektu (km)

* prolozeni: napr. logisticka regrese x modely zalozené na teorii klin
» sigmoidni model: hyperbolicka tangencialni funkce:

p(x,) = ;{1 + tanh(z(xf_c)ﬂ

w




Vice genu:

-
(=)

0.8 1 2lx, =c
5‘ p(x;) =§|:l+tanh( ( ) p(x,) & exp(—2xm/a/w)
c
%’-0.6 ) @
o dp
w04

o
N

0.0 '
0 20 40 60 € 80 100 120 140

Distance along transect

,Stepped” model (symetricky, asymetricky)

 vazbova nerovnovaha v dusledku pfilivu rodicovskych kombinaci =
» zesileni selekce ve stfedu zony = centralni schod
* introgresni ,ocasy" vypovidaji o selekci na jednotlivé lokusy




Z hodnot LD a klinalnich parametri muzeme odhadnout
nektere dalsi klicove evolucni parametry:

e dispersal: o=w kr
1+7
o 2
« effective selection: s = 8()
w
* selection on marker loci: s.=5 6
2 2
* selection on selected loci: §= 80 1n( B j
B’ wlu
* fitness of hybrids: Wy = (”’gp)
D2
« number of loci under selection: n=_ " B




 srovnani modelu: LRT (jsou nestované); d.f. = rozdil po¢tu parametru
* likelihood profiles: jeden parametr fixovan, zbytek: Metropolis-Hastings ...
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hybridni zéna hybrid index
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distance along transect (km)

hybrid index
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Problémy — chromozom Y

Y chromosome




Pooled Adjacent Violators Algorithm (PAVA)
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PAVA for different orientations
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Log likelihood

(support)
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Geographic orientation (degrees from due north)




Problemy — chromozom Y
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Monotonic clines — consensus orientation
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X and Y monotonic clines — cons. and Y orientations
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Chr. X - 2D analyza
Geneland
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Celogenomova analyza — ,genomicke kliny*

A. Underdominance C. Epistasis
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Konkordancni
analyza
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Proximalni marker na chr. X
bloky kolem prox. markeru

hranice pfechodu chr. Y
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hranice prechodu

lokality bez introgrese Rekombinace snizuje velikost introgresovanych

blokl smérem od stfedu zony




Analyza pachovych preferenci pres mysi hybridni zénu:
zesileni (reinforcement) prezygotickou bariérou

reinforcement

(LR o

L

K

p* (x, c, W, po,pl,R) = p(l +Kf')dx = p{l +RSech(y)2}
w

(e 2 |+ -t

Ap




Cytonuklearni nerovnovahy

* = nenahodné asociace jadernych a cytoplazmatickych
(mitochondrialnich) alel
» 3 X 2 tabulka

jaderny genotyp:
MtDNA: AA Aa aa celkem
M u, v, w, X
m u, v, w, y
celkem u v w 1




Absence hybridizace

Nahodné krizeni, hybridni roj

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M +++ 0 0
m 0 0 +++

Hybridizace bez vyraznejsi introgrese,

kfizeni nezavisi na pohlavi

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M obs=exp obs=exp obs=exp
m obs=exp obs=exp obs=exp

Hybridizace bez introgrese,
kfizeni zavisi na pohlavi

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M ++ obs=exp 0

m 0 obs=exp ++

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M ++ ++ 0
m 0 - ++




Hybridi se Castéji kfizi s méné
diskriminujicim druhem

Symetricka introgrese
do obou druht

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M obs=exp ++ --
m obs=exp - ++

Mozna introgrese,
kfizeni zavislé na pohlavi

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M ++ obs=exp --
m - obs=exp ++

jaderny genotyp:
mtDNA: AA Aa aa
M ++ ++ --

m 0 0 ++




ProC€ studovat hybridni zény - speciace

* Dobzhanského-Mulleruv model

Dobzhansky-Muller model

Descendant 1

e

AaBB === 32BB W. Bateson T. Dobzhansky H. Muller

Ancestor / \ Hybrid

AABB AaBb

\ Descendant 2 /

AABb =P AAbb

Fig. 1 The Dobzhansky-Muller model for postzygotic isolation
(see text for a full explanation)




Programy pro analyzu hybridnich zon:
» Analyse: Stuart J.E. Baird, Nick H. Barton (Mac)
* ClineFit: Adam Porter (PC)

» CFit: Thomas Lenormand (PC)

* (Geneland)

A. Porter T. Lenormand

S.J.E. Baird

N.H. Barton




