
Úvod do populační genetiky



Populační genetika 

• Obor zabývající se genetickou variabilitou v populacích a 

procesy, které ji ovlivňují. 

• Snaha vysvětlit evoluci pomocí mechanismů měnících 

frekvence alel v populaci.



Hardy-Weinbergův zákon

p2 + 2pq + q2 = 1

Godfrey Hardy Wilhelm Weinbergp     ……    frekvence alely A

q     ……    frekvence alely a

p2     ……    frekvence genotypu AA

q2     ……    frekvence genotypu aa

2pq ……    frekvence genotypu Aa

AA
Aa

AA Aa
aa

aaaa

Aa

Aa

Aa

p2 =  2/10 = 0,2

q2 =  3/10 = 0,3

2pq = 5/10  = 0,5

p =           =  0,45

q =           =  0,55

𝟎, 𝟐

𝟎, 𝟑



Hardy-Weinbergův zákon

Nejvíce heterozygotů v populaci 

při stejné frekvenci obou alel.

Vzácné alely skryty 

v heterozygotech.

Přetrvávání 

škodlivých 

recesivních 

mutací v 

populaci. 

Cystická fibróza 
recesivní homozygoti 1 z 1700
heterozygoti 1 z 24



Hardy-Weinbergův zákon pro více alel

p2 + q2 + r2 + 2pq + 2pr + 2qr = 1

(p + q + r)2 = 1

(p + q)2 = 1

p2 + 2pq + q2 = 1

2 alely

3 alely

4 alely

(p + q + r + s)2 = 1

atd.

p2 + q2 + r2 + s2+ 2pq + 2pr + 2ps + 2qr + 2qs + 2rs = 1



Předpoklady Hardy-Weinbergovy rovnováhy

• Dostatečně velká populace, ve které se jedinci párují zcela náhodně bez 

ohledu na genotyp/fenotyp jedinců (panmiktická populace). Nehraje roli 

vzdálenost mezi jedinci. Neprobíhá selekce.   

• Stačí jedna generace náhodného křížení, aby se ustavila HW rovnováha. 

• To, zda je populace v HW rovnováze se může lišit pro různé geny v genomu. 



Jak zjistíme, zda je populace v Hardy-Weinbergově rovnováze?

Genotypy     Pozorované počty

AA 125

Aa 550

aa 310



Genotypy     Pozorované počty

AA 125

Aa 550

aa 325

celkem 1000

Testování odchylky od Hardy-Weinbergovy rovnováhy

Odhad frekvence alel

fA = 
2 x 125 + 550

2 x 1000

fa = 1 - A = 0,6

= 0,4

Odhad očekávaných počtů genotypů

AA 1000 x (0,4)2 = 160

Aa 1000 x 2(0,4)(0,6) = 480

aa 1000 x (0,6)2 = 360 

Výpočet rozdílů pozorovaných a 

očekávaných počtů genotypů

AA    125 – 160 = -35 

Aa 550 – 480 =   70

aa 325 – 360  =  -35

Počet stupnů volnosti (df) 

počet porovnávaných tříd 

– počet odhadovaných parametrů 

– 1

X2 = 
(pozorované – očekávané)2

očekávané
∑

Chi-square statistika (X2) Chi-square test

(-35)2

160
+

(70)2

480

(-35)2

360
+ = 21,27X2 =

df = 3-1-1=1 p < 0.01

Populace není v HW rovnováze.



Mechanismy způsobující odchylku od HW rovnováhy 

Pozitivní asortativní párování

• Jedinci s podobnými genotypy se vzájemně párují s větší 

pravděpodobností. Vede k přebytku homozygotů v populaci.

• Např. příbuzenské křížení (inbreeding)

• Vede k odhalení škodlivých recesivních mutací (inbrední deprese).

• V přírodě dochází k inbreedingu také v extrémně malých populacích. 

Nenáhodné (asortativní) párování



• V laboratoři se využívá při vytváření inbredních kmenů.

Inbreeding



Koeficient inbreedingu (F)

Pravděpodobnost, že jedinec zdědil obě alely určitého genu od jednoho předka. 

F = (1/2)n       n = počet jedinců v genealogii od daného jedince 

ke společnému předkovi 

F = (1/2)3 = 1/8 F = 1/8 + 1/8 = 1/4



• Jedinci s odlišnými genotypy se vzájemně párují s větší pravděpodobností.

• Vede k přebytku heterozygotů.

• V přírodě nastává např. pokud jsou zvýhodněni heterozygoti. 

- MHC I (Major Histocompatibility Complex I) geny 

Negativní asortativní párování



• Brání náhodnému párování mezi jedinci. 

• Snížení celkové heterozygotnosti ve strukturované 

populaci = Wahlundův princip.

Geografická struktura populace



Odhad míry geografické strukturovanosti populací

FST statistika

Proporce o kterou je snížená heterozygotnost subpopulací ve srovnání 

s očekávanou heterozygotností za předpokladu náhodného křížení 

mezi všemi jedinci.

FST =
HT HS

HT

HT očekávaná heterozygotnost pro celkovou populaci 

HS očekávaná heterozygotnost pro subpopulace

FST = 1 FST = 0



Příklad

Jaké je FST mezi dvěma populacemi?

Počty genotypů

AA Aa aa

subpopulace 1 25 50 25 100

subpopulace 2 49 42 9 100

celková 

populace

74 92 34 200

FST =
HT HS

HT

Frekvence alel

p q

0,5 0,5

0,7 0,3

0,6 0,4

FST = 0,0416

HT = 2pq = 2 . 0,6 . 0,4 = 0,48

HS = p1q1 + p2q2 = 0,25 + 0,21 = 0,46



Mechanismy měnící frekvence alel v populaci 

selekce

mutace

migrace

drift 



Genetický drift

• Náhodné změny ve frekvencích alel v omezeně velkých populacích.  

• Působí silněji v malých populacích.

• Ochuzuje genetickou variabilitu populace. 

• Směr genetického driftu je náhodný.

• Pravděpodobnost fixace alely působením genetického driftu 

odpovídá její frekvenci v populace.

• Doba fixace neutrální mutace je 4Ne (generací).



Genetický drift působí silně i při krátkodobém 

zmenšení velikosti populace

Efekt hrdla lahve

Efekt zakladatele



Genetický drift způsobuje 

rozrůznění izolovaných populací



• Vyjadřuje velikost ideální panmiktické populace, ve které genetické 

procesy (např. genetický drift) probíhají stejnou rychlostí jako v dané 

reálné populaci. 

Efektivní velikost populace (Ne)

Panmiktická  populace

N = 100

Síla genetického driftu stejná.

Reálná populace

?



Faktory ovlivňující efektivní velikost populace

Kolísavá velikost populace, efekt hrdla lahve, efekt zakladatele

• Ne odráží nejen současnou velikost populace, ale také velikost 

populace v minulosti. 

• U populací s proměnlivou velikostí se Ne blíží spíše nižším 

hodnotám celkového počtu jedinců v populaci. 



Nenáhodné křížení a rozdílný počet rozmnožujících se samic a samců

• Vede ke snížení efektivní velikosti populace.

Ne =
4NmNf

Nm + Nf

Faktory ovlivňující efektivní velikost populace



Rozptyl v počtu potomků mezi jedinci (selekce)

• Ne se rovná skutečnému počtu jedinců pokud počty potomků jednotlivých 

jedinců mají Poisson rozložení. Tzn. rozptyl v počtu potomků je stejný jako 

průměrný počet potomků. 

• Pokud je rozptyl větší, Ne je nižší než skutečný počet jedinců v populaci. 

Faktory ovlivňující efektivní velikost populace



Odhady efektivní velikosti populace u různých druhů

~ 2 000 000

~ 100 000~ 1 000 000

~ 30 000

~ 10 000



Efektivní velikost populace závisí 

na životních strategiích organismů

Ellegren and Galtier, 2016



Mutace jako zdroj genetické variability

Bodové/genové mutace 

Chromosomové mutace

Genomové mutace



Čím je daná mutační rychlost

Buněčný 

metabolismus
Záření

Chemické 

mutageny
Chyby při replikaci

Reparační mechanismy DNA



• frekvence nových mutací na generaci 

• μ = 0.01 (1 mutace na 100 jedinců na 1 generaci)

Mutační rychlost (μ) 

• Mutační rychlost (pro nukleotidové substituce) u lidí je cca 1.10-8. 

(necelých 100 nových nukleotidových substitucí v celém genomu na jedince)
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Je odlišná pro různé typy mutací

Mutační rychlost

• rozsáhlejší mutace obecně méně časté

• mutační „hotspots“: CpG u živočichů, mikrosatelity.  

• tranzice vznikají častěji než transverze

mikrosatelit



• Ovlivněna např. mírou transkripce dané sekvence, blízkostí k replikačnímu 

počátku, pozicí nukleozomu. 

• Mutační rychlost u živočichů cca 10 x větší na mt DNA než v jaderné DNA 

Mutační rychlost

Je odlišná pro různé geny v rámci genomu

Mutační rychlost mitochondriální 

a plastidové DNA u rostlin 



Lynch et al. 2016

• velikost genomu, efektivní velikost populace, velikost těla, intenzita 

metabolismu….

Mutační rychlost

Liší se u různých organismů



Mutační rychlost v germinální linii somatických tkáních



• Většina nukleotidových substitucí vzniká v samčí germinální linii 

(více replikací DNA) (male-driven evolution). 

• Počet nově vzniklých nukleotidových substitucí vzrůstá s věkem otce 

(paternal age effect).

• Rozdíl v mutační rychlosti mezi autosomy a pohlavními chromosomy.

Campbell and Eicher, 2013

Většinu mutací dědíme od otců



θ = 4Neμ 

• Míra genetického polymorfismu v populaci závisí 

přímoúměrně na mutační rychlosti a velikosti populace. 

Pro neutrální sekvence platí:

Genetická diverzita - genetický polymorfismus (θ)

Polymorfní (segregující) místo 

haplotyp



Empirické odhady genetické diverzity v populaci 

Nukleotidová diverzita (průměrná heterozygozita) (π)



Proporce polymorfních míst (θW)  

θ = S  …   počet segregujících míst

n  …   počet nukleotidů v sekvenci

k  …   počet sekvencí

Hk-1… harmonické číslo 

Za předpokladu neutrality by měly být oba odhady genetické diverzity stejné. 

Program: DnaSP

S / n / Hk-1

Hk-1 = 1 +     +     
1 1

2 3

θ = 3 / 10 / 1,83 = 0,164



Migrace (m)

m1

m2

• Migrační rychlost (m): pravděpodobnost, že jedinec z jedné populace 

nahradí jedince druhé populace (vztaženo na jedince a generaci). 

• Populační migrační rychlost (Nm): počet migrantů za generaci



• Pokud Nm > 1 je efekt migrace silnější než efekt genetického 

driftu, nedojde ke genetickému rozrůznění populací.

Fst =
1

1 + 4Nm

Vztah mezi Fst a populační migrační rychlostí (Nm)



Isolation by distance (izolace vzdáleností)

Míra genetické differenciace (Fst) vzrůstá s geografickou vzdáleností.

Vzniká když míra migrace je vyšší mezi geograficky bližšími populacemi. 



Genová introgrese (genový tok)

Přenos jednotlivých genů z 

jedné populace do druhé 

pomocí zpětného křížení.



Adaptivní introgrese

Myš domácí (Mus musculus) 

získala alely k rezistenci vůči 

warfarinu z myši středozemní 

(Mus spretus).



• Neafrická lidská populace 2-4% genomu původem od neandrtálců. 

• V Tibetské populaci mutace v genu EPAS1 usnadňuje život ve vysokých 

nadmořských výškách. Původem z neandrtálců. 

• U inuitů fixované alely genů WARS2 a TBX15 původem z Denisovanů. Hrají 

roli v adaptaci na chladné podnebí (vytváření adipocytů a tepla). 

• Adaptivní introgrese se také týká genů ovlivňujících kvalitu a zbarvení kůže 

a srsti a dále genů imunitního systému. 

• Některé alely získané od neandrtálců způsobují choroby (např. obezitu, 

deprese).

Adaptivní introgrese: Co jsme zdědili od neandrtálců?



Evoluční genetika referáty - 2021
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Fate of a father’s mitochondria Bohumil Fiala
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Gene drive: progress and prospects Magdalena Bélová 

Programmed DNA Elimination Yuliia Leščenko

Soma-to-germline RNA communication Kateřina Černá

Rapid evolution at the Drosophila telomere: transposable element dynamics at an intrinsically unstable locus Yuliia Arishaka 

Movement of transposable elements contributes to cichlid diversity

Convergent Evolution of LINE-1 in Coat Color: A Case Study in Water Buffaloes Filip Blaštík

The Genetic Basis of Morphological Diversity in Domesticated Goldfish Jan Vintr

13.12.2021

Breaking a species barrier by enabling hybrid recombination

Speciation by sexual selection: 20 years of progress Vojtěch Waldhauser

Speciation across the Tree of Life

Hybrid sterility genes in mice: a peculiar case of PRDM9 incompatibility

A signature of Neanderthal introgression on molecular mechanisms of environmental responses

Prevalence and Adaptive Impact of Introgression


