Elementy genetyki populacii



Ewolucja biologiczna

- ZmiennosC genotypu - losowa (btedy replikacii)
- Na pule zmiennosci dziatajg dwa gtowne mechanizmy:
+dobor naturalny - nielosowy

- dryf genetyczny - losowy



Syntetyczna teoria ewoluci

+  Plerwsza synteza: potgczenie teoril ewoluc)i Darwina z genetyka mendlowska
na poziomie populac

-+ W naturalnych populacjach wystepuja rozne allele genow

+ (Czestosc cech fenotypowych w populacii zalezy od czestosci allel |
genotypow

+ Ewolucja jako zmiana czestosci alleli w populacji z pokolenia na pokolenie



Populacja

- Grupa krzyzujacych sie ze sobag osobnikow
oraz ich potomstwo

- Zbior wszystkich alleli populaciji — pula
genowa

- Czestosc allelu = liczba kopii danego allelu/
liczba wszystkich allel

(u diploidow alleli jest 2 x liczba osobnikow)

Adults

% % % Juveniles

2%
235

Figure 6-1 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.

Population



Najprostszy model

+ Populacja N organizmow diploidalnych
- Rozwazany jeden A gen o dwoch allelach A1 1 A2

+ Czestosci alleli, odpowiednio p i g

p+qg="1



Populacja w stanie rownowag

+ Liczebnos¢ populac)i bardzo duza (N ~ o)

- Catkowicie losowe krzyzowanie (panmiksja)

+ Sukces reprodukeyjny nie zalezy od genotypu genu A
- Brak migracji

 Nie zachodzg mutacje zmieniajgce AT w A2 | vice versa
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Rownowaga Hardy’ego-Weinberga

Jezeli czestosci alleli A1 1 A2 to odpowiednio p i g

to czestosci genotypow

A1AT 02

AT1A2 g + gp = 2pQq
A2A2 Q-

nie zmieniajg sie w kolejnych pokoleniach



Ewolucja populac

+ Ewolucja to zmiany alleli w puli genowej

-+ Mutacje tworzg nowe allele

- dryf genetyczny - losowy % : %
% e
¢

27,

- Na utrwalanie sie lub eliminacje alleli w
populacji wptywa: Mutation

: £ - A”>q
dobor naturalny - nielosowy Yot

Figure 6-10 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.
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Silna | staba selekcja - symulacije

1.0

0.8

0.6

04

Frequency of allele B,

0.2

0.0 '
0 200

Figure 6-12 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.
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Dobor | dominacja

=
0.8 - Final frequencies
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Dobdr | dominacja allelu

-+ Tempo zmian zalezy od czestosci genotypu podlegajacego selekeji w populaci

- lempo selekgji przeciwko allelowi recesywnemu spada wraz ze spadkiem jego
czestoscl

- Liczba homozygot spada z kwadratem czestosci allelu

+ Wiekszosc¢ puli rzadkiego allelu jest w heterozygotach



CCR5 1 AIDS u cztowieka

Gen CCR5 koduje receptor cytokin - biatko
uktadu odpornosciowego

Jest wykorzystywany jako koreceptor przez
wirusa HIV

gp120 'ing
variable

\‘ : I
*“gp120 \\

:«:wm::ﬁzzz;_ ) ‘
L ' ~_/ '.—

3 gpé




Allel CCR5-A32

- Rzadko spotykany

- Homozygoty A32/A32 sg oporne na

infekcje HIV
- Allel najczescie] Wystepu;e w Europie, w - 180
Afryce jest rzadki
?_—‘?‘_—_—EQ? %_
60° /“J/«\/X
Cj P
Frequency of CCR5-A32 allele
40 B =o0.14
Y 0.115t00.140
0.089 to 0.114
20 0.064 to 0.088
0.037 to 0.063
0.011 to 0.036
o <0.010

Figure 1-20 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.



Allel CCR5-A32

- Epidemia AIDS trwa zbyt krotko, by wptynac na czestosci allelu (u cztowieka 1
pokolenie to ~25 lat)

+ Czy presja selekcyjna HIV spowoduje znaczacy wzrost czestosci allelu A32 u
cztowieka?



Czy presja selekeyjna HIV spowoduje znaczacy wzrost czestosc
allelu A32 u cztowieka’

- Wysoka czestosc poczatkowa i silny dobor
- p =0,2 (hajwyzsza notowana wartosc)
+ 25% osobnikow +/+ 1 +/A32 umiera na AlIDS nie wydawszy na swiat

potomstwa

ATAT: w11 =1
ATAZ: w12 = 0,75
A2AZ2: Woo = 0,75



Czy presja selekcyjna HIV spowoduje
znaczgcy wzrost czestosci allelu A32 u
cztowieka”?

(a)

Initial frequency: 0.2

Fraction surviving:
+/+ +/A32 A32/A32

- Wartosci te nie sa realistyczne

- p = 0,2 tylko w niektorych populacjach w
Europie (Aszkenazyjczycy)

- 25% smiertelnosc tylko w niektorych

rejonach Afryki (Botswana, Namibia, Q 0.75 0.75 1.0
. N
Zimbabwe) o 2 1‘0
> ©
c N
O ™M
3 <
02 0.2
TR
U

O 10 20 30 40



Czy presja selekeyjna HIV spowoduje znaczacy wzrost czestosc
allelu A32 u cztowieka’

- Wysoka czestoscC poczatkowa | staby dobor
- p =0,2 (hajwyzsza notowana wartosc)

- 0,5% osobnikdow +/+ 1 +/A32 umiera na AIDS nie wydawszy na swiat
potomstwa

ATAT: w11 =1
ATAZ: w12 = 0,995
A2A2: Wwoo = (0,995



Czy presja selekcyjna HIV spowoduje
znaczgcy wzrost czestosci allelu A32 u
cztowieka’

- p = 0,2 (najwyzsza notowana wartosc)

- 0,5% osobnikow +/+ i +/A32 umiera na
AIDS nie wydawszy na swiat potomstwa

- Wartosci te sa realistyczne dla Europy

(b)

Initial frequency: 0.2

Fraction surviving:
+/+ +/A32 A32/A32
0.995 0.995 1.0

1.0
0.6

0.2

O 10 20 30 40
Generation



Czy presja selekeyjna HIV spowoduje znaczacy wzrost czestosc
allelu A32 u cztowieka’

- Niska czestosc poczagtkowa 1 silny dobor
- p =0,01

- 25% osobnikow +/+ 1 +/A32 umiera na AlIDS nie wydawszy na swiat
potomstwa

ATAT: w11 =1
ATAZ: wio = 0,75
A2A2: Woo = 0,75



Czy presja selekcyjna HIV spowoduje
znaczacy wzrost czestosci allelu A32 u
cztowieka”?

- p =0,01

- 25% osobnikow +/+ i +/A32 umiera na
AIDS nie wydawszy na swiat potomstwa

- Wartosci te sg realistyczne dla niektorych
czesci Afryki

(c)

Initial frequency: 0.01

Fraction surviving:
+/+ +/A32 A32/A32
0.75 0.75 1.0

1.0

0.6

0.2
O 10 20 30 40




Dobdr | dominacja allelu

- Selekcja przeciwko allelowi recesywnemu

Dostosowanie (w)

A1AT1: wy =1
A1A2: wio =1

A2A2: wWoo=1 -5 1.0 -

0.8 -

0.6 -

f am

L

0.4 -

] 5

0.2 -

0-

o = 0,01

ATAT: wir =1
ATAZ: Wio =1
A2A2: woo =0,4

Final frequencies

Al: 0.98231
A2: 0.01769

AlAl: 0.96493
AlA2: 0.03476
A2A2: 0.00031

I
100



Dobdr | dominacja allelu

o = 0,01
- Selekcja przeciwko allelowi dominujgcemu A1AT: w1 = 1
Dostosowanie (w) ATAZ: w12 =0,4

A2A2: woo = (0,4
A1A1: wil =1

A1A2: wi2=1-s

1.0 -
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ek Al: 1
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Dobdr | dominacja allelu

-+ Tempo zmian zalezy od czestosci genotypu podlegajacego selekeji w populaci

- lempo selekgji przeciwko allelowi recesywnemu spada wraz ze spadkiem jego
czestoscl

- Liczba homozygot spada z kwadratem czestosci allelu

+ Wiekszosc¢ puli rzadkiego allelu jest w heterozygotach



Konsekwencje dla cziowieka

Czy mozna wyeliminowac rzadkie cechy
recesywne?

Eugenika
program poprawy puli genowej populacii
XIX do potowy XX w.
Przymusowe sterylizacje
64 000 os6b w USA (1907-1963)

>60 000 osob w Szweciji (1934-1975)

uwfp‘s\,

=l U : N
”/' = :‘ /.* ‘.. v l"‘ -'_‘W - N
v o ,\{ AN JI,\? M B¢ v '\V"l
9{?&“ § 107 CUZERERy

=i

d EUGENICS IS TheE
SELF DIRECTION

LIKE R TREE
6UCGNICS DRAWS ITS MATERIALS FROM MANY SOURCES AND ORCADNIZES
ThE€M INTO AN hARMONIOUS ENTITY.




Eugenika -
Yu =

- Pomijajac kwestie etyczne — czy to ma 2 ,-E 0.01
sens? 3.2
c O

- Przymusowe sterylizacje w USA — g = 0.005
“opoOznienie umystowe”, ~1% populaciji, g = o0
0,1 v Y

= 3 0.0

% O 2 4 6 8 10

- A nie uwzgledniamy tu nowych mutacj Generation

Po 10 pokoleniach
g = 0,05

Po 40 pokoleniach
g = 0,02



Dlaczego eugenika nie dziata

+ Selekcja u zwierzat hodowlanych dziata bardzo skutecznie
- Ale stuzy wyselekcjonowaniu konkretne| cechy (np. budowy ciata)
- Selekcja w hodowli nie poprawia ogolnej kondyciji, zdrowia, itp.

- Siinie wyselekcjonowane odmiany/rasy hodowlane zwykle majg ogdlnie stabszg
kondycje od form dzikich | mieszancow

- Sformutowany ogolnie program “udoskonalenia” populacji - nierealny

- U cztowieka nawet selekcja konkretnych pojedynczych cech bedzie trwata bardzo
atugo!



VWsobnosé

: : 0z Each individual produces
Czestsze krzyzowanie osobnikow offspring by selfing: AAT AR, AA,

spokrewnionych
A;A7 individuals produce A;A7 offspring 375 250 375

_ . A1A5 individuals produce A7A7,A71A5, and A5A>
Jedna z form krzyzowania asortatywnego — offspring in a 1:2:1 ratio \O

preferencji wobec osobnikdéw o zblizonym A2A2 individuals produce A>A; offspring \\
fenotypie

O

S
>\ 4

° 7
o

O

Forma skrajna - samozaptodnienie

Genotype: AjA1 A1A> A5A>

# of individuals: 250 500 250 3@

Figure 7-25a Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.



VWsobnosé

Krzyzowanie wsobne nie zmienia czestosci alleli, ale wptywa na czestos¢ genotypow.

Genotype: AA1 A1A> A>A>
# of individuals: 250 500 250 GenerationO
375 250 375 Generation 1

437.5 125 437.5 Generation 2
468.75 62.5 468.75 Generation3

Figure 7-25b Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.

Populacja wsobna - niedobor heterozygot, nadmiar homozygot.



Depresja wsobna

- Rzadkie allele recesywne ujawniajg sie w
fenotypach w populacij

-+ Spada dostosowanie populacii

Number of eggs
that fail to hatch

1 1 1
64 16 4

Inbreeding coefficient (F)

Figure 7-30 Evolutionary Analysis, 4/e
© 2007 Pearson Prentice Hall, Inc.



Philip of Castille m Joanna of Castille

WS pé+Czyn n i k WSO b ﬂ OéCi Isabella m CharlesV, Ferdinand I, m Anna of Bohemia

Isabella m Christian Il

of Portugal | Holy Roman Holy Roman | and Hungary of Burgundy | of Denmark
Emperor Emperor
. F_ P ' I l |
F praWdOpOdOblenStWO’ ze oba a,'”ele U Maria m Maximilian 11, Anna m AlbertV, Christina m Francis |,
osobnika S3g identyczne przez Wsp0|ne of | Holy Roman of Hapshurg | Dukeof  of Denmark | Duke of
: Spain | Emperor Bavaria Lorraine
pochodzenie
Philip Il m Anne of Charles Il m Maria Anna William V, m Renata of
. Przy Samczapk)dnieniu (1 pOkOlenie) F = of Spain | Austria of Austria | of Bavaria ~ Duke of Bavaria | Lorraine
o Przy krzyz()waniu rodzeﬁstwa F=1/4 Philip [Il m Margarita Ferdinand I, m Maria Anna
of Spain | of Austria Holy Roman | of Bavaria

Emperor

Maria Anna m Ferdinand IlI,
of Spain | Holy Roman
Emperor

Philip IV m Mariana
of Spain | of Austria

CHARLES 1
OF SPAIN

The family tree of Charles II of Spain. 7he Hapsburg family stopped outbreeding more than a
century before Charles II's birth in 1661. Six generations should contain 62 different ancestors; Charles

II’s has 32. Eight generations should contain 254 different ancestors; Charles II's has 82. This is what
we might refer to as suboptimal’.




Skutki wsobnosc

Philip of Castille m Joanna of Castille

Isabella m Charles V, Ferdinand |, m Anna of Bohemia  Isabella m Christian Il

of Portugal | Holy Roman Holy Roman | and Hungary  of Burgundy | of Denmark
Emperor Emperor
Maria m Maximilian I, Anna m AlbertV, Christina m Francis |,
of Holy Roman of Hapsburg | Duke of  of Denmark | Duke of
Spain | Emperor Bavaria Lorraine
| | | Marianna Habsburzanka (1634-1696)
Philip Il m Anne of Charles Il m Maria Anna William V, m Renata of
of Spain | Austria of Austria | of Bavaria Duke of Bavaria | Lorraine

Diego Velazquez

Filip IV Habsburg (1605-1655)

I I Diego Velazquez
Philip 11l m Margarita Ferdinand I, m Maria Anna

of Spain | of Austria Holy Roman | of Bavaria

Emperor

Maria Anna m Ferdinand Ill,
of Spain | Holy Roman
| Emperor

Philip IV m Mariana
of Spain | of Austria

CHARLES Il
OF SPAIN

The family tree of Charles II of Spain. 7he Hapsburg family stopped outbreeding more than a

century before Charles II's birth in 1661. Six generations should contain 62 different ancestors; Charles F — O 2 5 4
II’s has 32. Eight generations should contain 254 different ancestors; Charles II's has 82. This is what - )
we might refer to as suboptimal’.

Karol || Habsburg (1661-1700)

Juan Carreno de Miranda



Wsobnos¢ u rasowych zwierzat towarzyszacych

Table 2. Average inbreeding, F, calculated from pedigree data for the entire breed pedigree, ten generations or five generations, and from SNP chip
and whole genome sequence (WGS) heterozygosity

Average inbreeding

Effective population Whole Ten-generation Five-generation
Breed’ size (no. dogs) pedigree pedigree pedigree SNP chip? WGS?
ACD 224 0.067 0.064 0.038 N/A% 0.185
BELS 37.0 0.193 0.126 0.064 0.300 0.286
BMD 165.1 0.197 0.061 0.022 0350 0.314
BORZ 71.8 0.128 0.086 0.054 0.311 0.265
BSJI 16.9 0.221 0.118 0.059 0.536 0.571
GOLD 6.5 0.160 0.079 0.027 0.284 0.218
LAB 58.0 0.082 0.073 0.026 0.217 0.211
NOWT 48.6 0.267 0.167 0.057 0.408 N/A%
NSDT 44.2 0.266 0.251 0.034 N/A? 0.205
PAPI 182.3 0.059 0.051 0.031 0.179 N/A%
PTWD 54.5 0.176 0.162 0.052 0.270 0.118

1ACD, Australian Cattle Dog; BELS, Belgian Sheepdog; BMD, Bernese Mountain Dog; BORZ, Borzoi; BSJI, Basenji; GOLD, Golden Retriever; LAB, Labrador
Retriever; NOWT, Norwich Terrier; NSDT, Nova Scotia Duck Tolling Retriever; PAPI, Papillon; PTWD, Portuguese Water Dog.

Whole-genome sequence, SNP chips and pedigree structure: building demographic profiles in domestic dog breeds to optimize genetic-trait mapping
Dayna L. Dreger, Maud Rimbault, Brian W. Davis, Adrienne Bhatnagar, Heidi G. Parker, Elaine A. Ostrander
Disease Models & Mechanisms 2016 9: 1445-1460; doi: 10.1242/dmm.027037



Wsobnos¢ u rasowych zwierzat towarzyszacych
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Whole-genome sequence, SNP chips and pedigree structure: building demographic profiles in domestic

dog breeds to optimize genetic-trait mapping
Dayna L. Dreger, Maud Rimbault, Brian W. Davis, Adrienne Bhatnagar, Heidi G. Parker, Elaine A. Ostrander
Disease Models & Mechanisms 2016 9: 1445-1460; doi: 10.1242/dmm.027037
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Dryt genetyczny

W populacjach o skonczonej liczebnosci moze dochodziC do zmian czestoscl
alleli nawet jezeli nie dziata na nie dobor

Nowy allel (mutacja) moze sie utrwaliC w populacji nawet bez selekcii
+ czesciowo (polimorfizm)

- catkowicle
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Model dryfu

+ Populacja reprezentowana przez kulki w worku
- 50 brgzowych 1 50 zielonych (allele)
- Losuiemy 10 kulek
- Uzupetniamy liczbe kulek znowu do 100
- W takie] samej proporcji, jak wylosowane 10 (model losowego sukcesu reprodukcyjnego)

Starting "population”
. Efekt: -

Draw
50 0: 50 | 6 4




Dziatanie dryfu

- Zmiana czestosci alleli w populacii, moze zredukowac zroznicowanie populacii.
+ moze utrwali¢ allel w populacji
+ Dziafa szybcie] w matych populacjach.

+ Moze przyczyniC sie do specjac

(v 28

e

Draw
100109 | 1:3 =)




“VWaskie garato” populac)l

Waskie gardio (bottleneck)

Epizod znacznego zmniejszenia
liczebnosci populacii




/naczenie dla gatunku

Ston Morski
pothocny

- Waskie gardto znacznie zmniejsza
roznorodnosc¢ genetyczna populacji przez
dryf

- Ogranicza to mozliwosci adaptaciji do
srodowiska i stwarza zagrozenie dla
populacii
- choroby i pasozyty
- zmiany srodowiskowe

-+ konkurencja

- Gdy liczebnosc¢ populacji spadnie ponize;
wartosci krytycznej, gatunku nie da sie
utrzymac



Ston morski pothocny

Polowania w XVIII-XIX wieku zmniejszyty
liczebnosc¢ do <100 sztuk

Na poczatku XX wieku jedna kolonia u
wybrzezy Meksyku

W XX wieku pod ochrong

Obecnie >100 000 sztuk

Mate zroznicowanie genetyczne




INnne przyktady

- Gepard

- Zroznicowanie na tyle mate, ze

przeszczepy od niespokrewnionych
osobnikow nie sg odrzucane

+ Plerwsze waskie gardio w epoce
zlodowacen




INnne przyktady

Zubr

Obecnie ok. 3000 osobnikdw, potomstwo
12 sztuk

Duza wrazliwosc¢ na choroby (np.
pryszczyca)

Wiele zwierzat towarzyszacych i hodowlanych
Chomik syryjski — wszystkie hodowlane
osobniki wywodzga sie z jednego miotu
znalezionego w Syrii ok. 1930 .

W naturze gatunek rzadki i zagrozony

Cztowiek




Roznorodnos¢ genetyczna ludzi jest stosunkowo
niewielka

.

{1

K
\ Q i" %  Gorillas
- ’.._ L3

Chimpanzees

Orang-utans

2 Phyl tict f70 h , 30 chi , 5 bonobo, 11 ill d 14 -utan Xql3.3 DNA I
ylogenetic tree o uman chimpanzee nobo gorilla an orang-utan Xq sequences Kassemann & Paabo, 2002, J. Int. Med. 251:1-18



Roznorodnos¢ genetyczna ludzi jest stosunkowo
niewielka

30

25

20

15

10

Humans Chimps  Gorillas Orang-utans

Fig. 11 DNA sequence diversity within humans and great apes.
Values are based on the number of variable positions within each

species taking the number of sequences determined into account
(Watterson's diversity estimator, 0,,).

Kassemann & Paabo, 2002, J. Int. Med. 251:1-18



Efekt zatozyciela

Nowa populacja powstajgca z niewielkigj
liczby osobnikow moze znaczgco roznic sie
czestosciami alleli od populacji wyjsciowe;

U cztowieka — niektore rzadkie choroby
genetyczne wystepuja czesciej w pewnych
grupach etnicznych

Utrata réznorodnosci genetyczne;
cztowieka — seria efektow zatozycielskich

Im dalej od Afryki, tym mniejsza

roznorodnosc Figure 38-12 AN AMISH CHILD WITH ELLIS-VAN
CREVELD SYNDROME.

Ihe child has shortened limbs and six fingers on cach hand.
All the Amish with this syndrome are descendants of a
single couple that helped found the Amish community in
Lancaster County, Pennsylvania, in 1744, Because of
inbreeding in the isolated community, the recessive trait is
NOW COMMOon.




Wyspa niewidzacych kolorow

- W 1775 wyspe Pingelap spustoszyt tajfun,
zgineto 90% ludnosci, ocalato ~20 osdb

- Wsrod ocalatych byt wtadca Nahnmwarki
Mwanenised, ktdry byt nosicielem rzadkie;
recesywne] mutacji powodujacej
achromatopsje

Wyspa daltonistow

Obecnie 10% ludnosci wyspy nie widzi THE ISLAND i wyspa sagowebw

X .
barw, a 30% to nosiciele S T

Dla porownania, w USA choroba COLORBLIND

wystepuje z czestoscig 1:33 000 osob

- Achromatopsja to nie to samo, co
daltonizm!
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Dobdr naturalny nie jest nieomylny

- W populacjach o skonczonegj liczebnosci na skutek dryfu moze dojs¢ do
- utraty allelu korzystniejszego dla doboru

+utrwalenia sie wariantu (niezbyt) niekorzystnego



Efekt liczebnosci

1 o e—4N ,5q
Im mniejsza P —
iczebnosc¢ populacii, tym 1 o 6_4 N,s
wiekszy wptyw dryfu
Waskie gardk) demgg raficzne - ON THE PROBABILITY OF FIXATION OF

: : . MUTANT GENES IN A POPULATION
zagrozenie dla populaci

MOTOO KIMURA?2

University of Wisconsin, Madison, Wisconsin

utrata roznorodnosci Received January 29, 1962
aHe“CZI’]eJ Genetics 47 : 713-719 June 1962.

utrwalanie wariantow
niekorzystnych



Dlaczego mata populacja to
zagrozenie

Dla matych Ne bardzo wyraznie spada
skutecznos¢ eliminacji alleli niekorzystnych
(doboru oczyszczajacego)

Za to wzrost skutecznosci utrwalania alleli
korzystnych (doboru dodatniego) nie jest
tak istotny

Szczegolnie krytyczne dla alleli w
niewielkim stopniu niekorzystnych

o e—4 N ,sq
1 e—4 N,s
S= -0,01
N P
10 4%
25 1%
50 3,16E-03

100 3,77E-04

1000 8,58E-20

10000 3,87E-176
100000
1000000

§= 0,01

10 6%
25 3%

50

100
1000
10000
100000
1000000

-0,001

10 5%

25 2%

50 1%

100 4,07E-03

1000 3,74E-05

10000 8,51E-21

100000 3,83E-177
1000000

2%
2%
2%
2%
2%
2%




Dryf | dobor - podsumowanie

+ Wiekszos¢ mutacji (korzystnych, neutralnych i niekorzystnych) nie utrwali sie w
populacil

+ Gdy dobor przeciwko allelowi niekorzystnemu jest nieznaczny mutacja
szkodliwa jest efektywnie neutralna — zostanie utrwalona z
orawdopodobienstwem takim, jak neutralna



Specjacja allopatryczna

- Zasiedlanie nowych terytoriow
+ Powstawanie przeszkod naturalnych
- Barlery powstajg na skutek dziatania dryfu, doboru I nowych mutaci

- Jezell powstang bariery reprodukcyjne zanim dojdzie do ponownego kontaktu,
powstang odrebne gatunk



Specjacja allopatryczna

A. leucurus

Wiewiorki ziemne z rodzajlu Ammospermophilus, rozdzielone powstaniem Wielkiego Kanionu
Dla innych gatunkow (np. ptakow) nie jest barierg



Szympans | bonobo

Bonobo (szympans kartowaty)
- Zidentyfikowany jako gatunek w 1929

- E. Schwartz: “Le Chimpanze de la Rive
Gauche du Congo.”

- Specjacja obu gatunkow szympansow
rozpoczeta sie ~ 2 MYA (min. lat temu)

Frane deYiaal Frane Lanting
Bonoko: The Forgotten Aye
[(Univereity of California Preee 1997).




Szympans | bonobo

+ Przyczyna specjaciji - powstanie rzeki
Kongo (Zaire) rozdzielajacej populacje
przodkow szympansow i bonobo ~2,5 MYA
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