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D¡STANC¡A CENETICA DE NEt (Ds)

Ds:-ln( ldentidad)
2.n.l.t : - ln( l) ; donde: n : # de aa de la proteína

I : tasa de mutación anual
t : tiempo de separación de las poblaciones

La identidad (l), es la probabilidad de encontrar las poblaciones sin diferencia.
Lo que se pretende conocer generalmente es el valor de t, ya que los otros
parámetros pueden ser medidos (conocidos). para encontrar'la probabilidJ
de que 2 poblaciones sean idénticas puede usarse la ley de pro'babilidad de
dos eventos independientes. La medida de I sería la probabitidad de encontrar
dos genes idénticos en estas poblaciones.

CIMPAT

FLUJO CENETTCO

Cuando las Poblaciones son ¡dénticas, no siempre
probab¡l¡dades de los genes idénticos es igual; para
sigu iente fórm u Ia :

con x : frecuencia de un gen en la población xj y : frecuencia del mismo
gen en la población y.

Esta determina la proporción de probabilidad de identidad entre poblaciones
y dentro de estas; con una variación entre 0 y 1.

Cuando la identidad es nula, la distancia es infinita (la distancia de Nei no eseuclidiana), es decir, especies que no presentan nada en común.

(Ix"y) +({Ixz"Iy2)

Ia sumatoria de las
esto Nei propone la
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MEMORIAS CURSO DE POSCRADO

et¡(r¡cA fo¡lacloxal ot frl^ror'txtot A?tlc^o^ Co¡rrot Yfcrorlri pt

Por estudios moleculares Podemos

como una medida Para buscar el

poblaciones locales'

CONCEPTOS

EfectoWahlund:Cuandosesumanpoblacionesenequilibrio,setleneuna
población totalen a"r"qr,riür; ;*"¿"¿sie falta de heterocigotas' Este déficit

de heterocigotas se usa para hacer ."¿t¡on del grado de diferencia genética

entre estas pobtaciáne!' o lo qu" 
"''ü-rn¡tr.nó 

del grado de endogamia

i'"ü*"a,"g) dentro de las poblacrones'

HipótesisqueexplicaneldesequilibriodeHardy-Weinbergenunapoblación:

.Malalecturadelosgeles:lnt'erpretacióncorrectaoincorrectadelas
variacionesenlosgeles;cuandosepresentandudasesnecesariorepetlr
la corrida de las muestras'

Enlapráctica(triatomtneos),sepuedeintentarhacercrucesdeparejas
q," p,","ni"n-i" á¡ru,"n.iu.ián'i u"i,, 

"n 
la descendencia se nota la

heterocigosidad

.Cantidaddeindividuclsutilizados:Loidealestener5omásefectivos
esPerados'

. Alelo nuio: [s un alelo (mutación) que existe en la población y cuando

el individuo es homocigoa pui; "j 
* t 

"y 
act¡vid;d enzimática de la

prote¡na'

ElheterocigotoPresentaactividadsimilaraladelhomocigotoqUetlene
los alelos f'lncionales' lo que puede Presentarse como un caso de

dominancia aunque menos intensa' Aa y AA son idénticos como

fenotipos, por lo que se tu"nt"n'tJos 'como 
homocigotos' provocando

asídéficitdeheterocigotosenlasfrecuenciasesperadas.

o Estructuración: Es el efecto wahlund (subdivisión temporal o espacial)'

.Selección:ProducemásfrecuentementeUnexcesodeheterocigotos'

.Especiesgemelas.:SepiensahabermuestreadounamismaesPecley
enrealidadhaydos",p"..ogemelas(másfrecuenteendípterosque

ConocernelParaest¡marfinalmenteelt
tiárpo de seParación entre 2 especies o

tr fxrtrr,rtoeo ot Cxrc
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en tr¡atomineos). Para tener seguridad en esta interpretación es

necesario encontrar:

1.Déficit de heteroc¡gotos

2.Alelos alternos:Es otra forma de presentar el déficit de heterocigotos. Son

individuos que no tienen la misma migración, pero entre ellos no se encuentra

ninguna forma heterocigota. Con este alelo alterno se identifican las 2 especies.

3.Distancia genética de Nei > 0,10 (hasta la fecha la distancia genética máxima

encontrada entre poblaciones intraespecíficas es de 0,05). Pero hay que saber

que la distancia de Nei entre especies puede ser nula o muy baja.

o Muestreo de poblaciones mezcladas (migración): AI presentar

frecuencias diferentes, hay déficit de heterocigotos. Pero este factor

es poco probable va qrre en una sola generación todo vuelve al

equilibrio.

¡ Mutación: Es descartable Por su baja probabilidad.

CtxVrO of lNvttrrc-^CtOxtJ r¡ M¡ctO¡¡OtOCl^ v Prrr¡rOtOClr TrOrtCrt

F. STATISTICS

Propone tener una medición del grado de equilibrio dentro de la población

total (FlT), dentro de cada subpoblación (FlS) y del grado de diferenciación

entre subploblaciones iIST). Pueden calcularse tres factores que tienen una

relación entre eilos, así:

FIT: lndica lo que pasa con la población total (desequilibrio global).

Fls: Mide el grado de desequilibrio dentro de cada subpoblación.

FST: Crado de diferencia entre las frecuencias de cada subpoblación
(indicio de distancia génica).

(1 -FlT) : (1 -FlS).(1-FST)

Para medirestos 3 parámetros, se necesita medir: heterocigosidad observada

en cada subpoblación (promedio), heterocigosidad esperada (promedio), y lo

esperado en la población total.
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En ensayos realizados con I infestans y R. prolixus, se tiene que en-el

primero las subpoblaciones son muy diferenciadas; para la segunda las

poblaciones no presentan srempre diferencias génicas. Las estructuras

poblacionales de estas dos esPec¡es son muy diferentes'

\^TMOR¡AS CUT i-) DE POSCRADO
r 

--,tr¡c¡ 
Po¡tec¡o¡r¡, ot I ¡¡¡¡¡rqlr(ol Alt¡cro 'l'oe¡rrot Vtctor¡et D( tr f ^Ítt"toao ot Cx

RAPD (Random Amplified Polimorphic DNA)

Con solo esta técnica no se puede hacer una est¡mación

frecuenc¡as génicas por lo cual no puede aplicarse la ecuación

"F" statistics, ñi la distanc¡a de Nei"

Es práctico en los RAPDs, reconocer los niveles de migración de las bandas y

transformar esta información en tablas para buscar coeficientes entre individuos

y llevar esta información hasta árboles UPCMA (por ei.), el cual es constru¡do

con base en una matriz de distribución.

MORFOMETRIA

Se usa como método de estimación de diferenciación poblacionalo específica.

Cuando se tienen varias medidas como variables diferentes, pueden

compararse las poblaciones por medio de dos enfoques:

1. Análisis univariado: Se analiza cada variable separadamente y se

comparan las poblaciones. Para las comparaciones se tienen 2 tipos de

prr"b"r paramétricas y no paramétricas. Las primeras suponen igual

varianza y una distribución normal, (se aconseja transformar los datos

a log). Las segundas no necesitan las condiciones de las pruebas

p"rarétricas, no importan los valores o su transformación, hace un

estudio sobre los rangos de los valores.

2. Análisis multivariado: Ceneralmente los caracteres métricos son muy

relacionados entre si, hay correlación estadística y biológica entre las

medidas. El interés del análisis multivariado, es sacar la correlación

estadística para obtener nuevas variables no correlacionadas entre si

(al menos estadísticamente).

Estas nuevas variables se llaman factores y son una combinación lineal de todas

las variables utilizadas. En este análisis hay simplificación del número de

variables y generalmente se trabaja con dos factores. El análisis multivariado
puede mostrar cual es el porcentaje explicado por cada factor.

confiable de
de H-W n¡ la
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Análisis en componentes principales: Se introducen los datos sin la información
de la pertenencia de cada individuo a una población.

Análisis discriminante: Se introducen los
población y el análisis mejora la calidad de
separación entre las poblaciones.

C¡¡rro ot l¡vtrrlclcroi.tr t¡ |', rcro¡rotocte v Perr¡lotocre T¡orlcet

El análisis multivariado presenta las siguientes ventajas: Permite sacar las
correlaciones, simplificar el número de variables, presentar los resultados en
forma gráfica y por último se pueden sacar las diferencias de tamaño para
estudiar la forma.

Para reducir el efecto de la correlación biológica entre variables, es aconsejable
utilizar medidas de órganos diÍerentes del cuerpo (cabeza y ala, por ejemplo).

CIMPAT

datos con Ia informac¡ón de su
los factores para perm¡t¡r la mejor
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