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群体进化简介
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群体进化简介
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群体进化简介
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群体进化简介
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环境适应性
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群体进化简介

基因挖掘
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群体进化的研究技术
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群体进化的研究技术

样本采集

从地理分布可以获得的信息

1. 是否和山川河流有关？

2. 是否和海拔有关？

3. 是否和南北/东西有关？

4. 是否和沙漠盆地等有关？

* 充分采样
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群体进化的研究技术

实验设计

Ø取多少样
最少3个亚群，每个亚群最少10个样本

Ø测多少数据量
二倍体：最低10X

异源多倍体：最低10X

同源多倍体：最低30X

如果想关注CNV和SV变异，深度需要再高1倍。

Ø预算
样本数✖测序数据量＝测序成本

优先保证样本数，测序深度可适当降低

Ø样本不够怎么办

可以考虑下载已发表文章中的样本数据进行分析
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群体进化的研究技术

实验设计

Ø用重测序技术还是简化技术？

使用简化技术的情况：

l目前无参

l超大基因组

l 大麦5G基因组

l 小麦17G基因组

重测序能获得更加全面的变异信息
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系统发育树分析
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1. 群体分层

2. 亚群间的进化关系

3. 有外类群的情况下，确定祖先群
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系统发育树分析
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主成分（PCA）分析
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1. 群体分层

2. 剔除离群样本

3. 群体间遗传关系直观展示
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主成分（PCA）分析
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群体结构(Structure）
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1. 个体遗传背景的混杂程度
2. 群体间的进化关系
3. 最优分群数
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群体结构(Structure）
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遗传多样性(pi)计算

遗传多样性（Genetic Diversity Pi）是一种用于衡量群体内遗传变异水平的统计指标。用来描述种群内个

体之间的遗传差异程度。

公式： π (per site) = π / n (n：序列的总长度)

m：序列（个体）的数目； c：序列间比较的次数（C"#）; d：两序列间差异的碱基数

Pi值越大，表示种群内个体之间的遗传差异越大，即种群的遗传多样性越高。反之，Pi值越小意味着种群

内个体之间的遗传差异越小，即种群的多样性越低。

通常来说，受到自然驯化或人工选择的种群，其遗传多样性会降低，原始野生群体的多样性往往比较高。

𝜋 =&
𝑑𝑖𝑗
𝑐

+

,-.
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遗传距离(fst)计算

遗传距离（Fixation index，Fst）是一种用于衡量不同群体之间遗传差异的统计指标。

Fst是基于杂合度计算的，它衡量了总的遗传变异中由于群体内遗传变异和群体间遗传变异所贡献的比例。

计算公式：Fst=(Ht-Hs)/Ht

Ht：总群体的期望杂合度；

Hs：每个亚群内随机交配的平均期望杂合度；

Fst值介于0和1之间，其中0表示群体间没有遗传差异，1表示群体间没有基因交流完全隔离。
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遗传距离(fst)计算
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选择性清除分析
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如果一个基因受到了正选择，那基因组上会发生什么？

1. 相应等位基因的频率增加

2. 周围连锁不平衡增加，即连锁程度增加

3. 漂变增加，多样性减少

4. 与未受选择群体相较，同一个位点的差异增加（即遗传

距离增加）

风险提示：简化数据由于snp密度太低，做该分析获得的受选

择区域和基因可能不全面，即假阴性较高。
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选择性清除分析
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连锁不平衡衰减(LDdecay)分析

连锁不平衡 （linkage disequilibrium, LD）是指当位于某一座位的特定等位基因与另一座位的某一等

位基因同时出现的概率不等于群体中因随机分布的两个等位基因同时出现的概率时，就称这两个座位处于

连锁不平衡状态（linkage disequilibrium）。

连锁不平衡衰减（LDdecay）分析是一种用于研究遗传标记之间连锁不平衡的程度随着物理距离的增

加而逐渐减弱的方法。它主要应用于分析基因组中的遗传连锁（genetic linkage）和连锁不平衡（

linkage disequilibrium，LD）。

通过LDdecay分析，可以获得遗传标记之间的连锁不平衡衰减模式，了解基因组中的遗传连锁和演化

过程.

通常来说，受到自然驯化或人工选择的群体，其基因组上存在较强连锁的区域会变长，即连锁不平衡

衰减的距离会变长，即连锁不平衡衰减的速度会变慢。
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连锁不平衡衰减(LDdecay)分析

连锁程度高表示群体总体上基因组多样性较低；

一般来说，衰减速度最快的亚群更接近原始野生种；

不同亚群分析结果的比较：

（1）每个亚群下降到同一连锁强度时，对应的衰减距离；

（2）每个亚群下降到各自最高强度的一半时，所对应的衰减距离；

风险提示：简化数据做该分析得到的每个亚群的基因组LD衰

减距离是不准确的，仅能定性地比较不同亚群LD衰减的快慢。
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连锁不平衡衰减(LDdecay)分析
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