5. GAIA: DATU-PROZESAKETA ANTROSPOGENETIKAN
Hardy Weinberg (Castle) Legea eta Oreka:
Populazio bateko datuak ditugunean, egin behar den lehenengo gauza Hardy-Weinberg orekan dagoen ala ez ikustea da. Hardy-Weinberg orekapean, bi alelo eta hiru genotipo izanda, hauen maiztasunak p2, q2 eta 2pq (guztira 1) izanda, behatu diren maiztasunak eta itxaroko genukeen maiztasunak konparatzen dira eta populazioa orekan dagoen ala ez testatzen da.
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Hardy-Weinberg legea Hardy, Weinberg eta Castle ikerlariek burutu zuten. Hardy-Weinberg legeak, populazio batetan mutaziorik ez badago, hautespen naturalaren indarra mezpresagarria bada, populazioaren tamaina handia baldin bada eta fluxu genikorik ez baldin badago, maiztasun genikoak belaunaldiz belaunaldi konstante mantenduko direla dio. 
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Hardy-Weinberg orekako ikerketa tipiko bat:
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Maiztasun alelikoak kalkulatzen ditugu eta ondoren itxarotako maiztasun genotipiko erlatiboak. Azkenik, X2 egingo genuke:
X2= (behaturikoak – itxarotakoak)^2 / itxarotakoak
Askatasun gradua 1 da (genotipkoak-aleloak=3-2 edo 1/2*(K^2-K); K=alelo kopurua) muga, beraz, X2=3,84 da, probabilitatea 0,05 baino txikiagoa da, populazioa ez dago Hardy-Weinberg orekan. Analisi honetatik ezin dugu ondorioztatu indar ebolutiborik dagoen ala ez.
Belaunaldi bakoitzean, aleloak genotipoetan ditugu elkartuta, normalean, egitura honekin: p2, q2, 2pq. Aurreko analisian hau testatu dugu, belaunaldi konkretu batetara joan gara eta ikusi dugu genotipoetan era honetan elkartu diren ala ez ikusi dugu. Egin dugu gauza bakarra, aleloak genotipotan elkartu diren modua ikustea izan da. Jito genetikoak, maiztasun genetikoak belaunaldiz belaunaldi aldatzen ditu, p0-tik p1-era, adibidez, baina ez genotipoko maiztasunetan.
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Adibide bat:
Demagun mutazio bat gertatzen dela, a alelo mutatua agertzen dela:
[image: ]
Mutazioa eragiten ari da baina Hardy-Weinberg orekan dago populazioa, ez dugu nabaritu.
Indar ebolutibo hauek belaunaldiz belaunaldi maiztasunak aldatzen dituzte, baina oso gutxitan eragingo du genotipoan eragin. Hautespen natural oso gogorra eta letala baldin badaukagu, agian, horrek eragingo du maiztasun genotipikoetan, baina normalean hau ez da gertatzen. Arrazoirik garrantzitsuena, panmixiarik ez egotea da, hau da, populazio baten barneko indibiduo guztien probabilitatea beste edozein indibiduorekin gurutzatzeko berdina denean, populazio panmiktiko bat izango dugu. Populazio panmiktiko bat baldin ez badaukagu, baliteke maiztasun genotipikoak aldatzea. Adibidez, odolkidetasunak, populazio bat panmiktikoa ez izatea eragiten du, gurutzapenak ez baitira zorizkoak. 
Berez elkarrekin ez dauden populazio bi hartu eta Hardy-Weinberg analisia burutzen baldin badugu, baliteke orekan dagoela izatea analisiaren emaitza, baina analisi hau ez dago ondo eginda, populazioak, esan bezala, desberdinak baitira.
X2 froga bat egiten baldin badugu, ondorioztatu dezakegun gauza bakarra, hautespen naturala dagoela ala ez, edo panmixia dagoela ez dagoela (odolkidetasuna edo egituraketa dagoelako) eta baita ere akatsak daudela, guk analisaturiko mikrosatelitean (hau da, metodologian). Fluxu genikoak, egituraketa sortzen laguntzen du, kanpotik datorren talde bat baldin badator eta panmiktikoki gurutzatzen bada ez, baina bi taldetan banatzen baldin bada populazioa egituraketa sortuko baita. Odolkidetasunak hautespen naturalari indar handiagoa izaten laguntzen dio. Aurreko belaunaldian zeuden indar ebolutiboak ezin ditugu ezagutu, soilik aztertzen ari garen belaunaldian eragina izan duten indar ebolutiboak. 
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H-W orekako horrolarioa: populazioa panmiktikoa bada, itxarotako maiztasun genotipikoak kalkulatu ahal izango ditugu maiztasun alelikoetatik abitatuta.

Alelo asko daudenean eta zenbaki txikiak ditugunean maiztasunetan, ez da erabiltxen X2, Fisher-en test zehatza baizik. Test honetan ere behaturikoak eta itxarotakoak berdinak diren ala ez ikusten da.
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Oso zaila da eskuz egitea, programa baten bidez egiten da, beraz.

ANTZEKOTASUN GENETIKOA
Populazioak ditugu, analisiak egiten dira eta polimorfismoak eta populazioak Hardy-Weinberg orekan ditugu. Zer egiten da ondoren? Populazio desberdinetan polimorfismo desberdinak analisatu ondoren, populazioak elkarrekin konparatzen dira, antzekoak diren ala ez ikusi eta ezberdintasun mailak neurtzeko. Konparaketa hauek Fst parametroarekin neurtzen dira. Fst neurri oso famatua da, azken batean, lau populazio desberdin baditugu, alelo bat hartu eta zein mailatan desberdintzatzen den alelo hori populazio horietan neurtzen da. hau da, alelo horren ezberdintasun maila populazio desberdinetan. Horretarako maiztasun aleliko guztien bataz besteko bat egiten da, k izanda populazio kopurua. Batez bestekoa denez bariantza bat [image: ]kalkulatuko dugu. Fst bariantza hori izango da gutxi gora behera. Ezberdinak direnenan populazioak bariantza handiagoa izango da eta antzekoagoak direnean populazioak bariantza txikiagoa izango da. adibidez: populazioak 0,2, 0,2, 0,2, 0,2 bada, bataz bestekoa 0,2, bariantza 0koa da. populazioak 0,2, 0,3, 0,4, 0,3 bada, bataz bestekoa 0,3 eta bariantza handiagoa da (populazioetako maiztasunak gehiago bariatzen dute). Ezberdinak dira aleloak? Eta maiztasunak?. Hori nahi dugu jakin. Fst-k neurtzen digu zein den azpipopulazioen arteko aldakortasuna, dugun aldakortasun totalarekiko. Fst = aldakortasun genetikoa taldeen artean / aldakortasun genetiko totala.  Totala = populazioen artekoa + populazioen barnekoa ( hau da aldakortasun genetiko total). Frakzio bat kalkulatzea da. 
Aldakortasun genetikoa kalkulatzeko errezana He kalkulatzea da, heterozigositate maila (berez aldakortasun genetikoaren isla da). He = 2pq (HW orekapean). 
	Fst = 0,062 (hau da, populazio barnekoen arteko aldakortasuna %94koa izango da). 
Horretaz gain, S1 edo POP1 eta S2 edo POP2 arteko erkaketa egin daiteke, binaka hartuz, eta horrela ikus daiteke populazio handian zeintzuk diren antzekoenak diren azpipopulazioak eta zeintzuk diren ezberdinenak. 

Fst: maiztasun alelikoen bariantza estandarizatua

Ezberdintzapen neurri hauek, baita ere populazioak binaka konparatzeko erabil daitezke, Fst ez da bakarrik izango 4 populazio konparatzeko.
Adibide bat: (ez da ikasi behar)
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Bariantza bat kalkulatu beharrean (Fst) populazioen artean distantzia ere kalkulatu daiteke. Bi alelo izanda, maiztasun desberdinekin, lau populazioen artean antzekotasunak eta desberdintasunak zeintzuk diren jakiteko, distantzia bat kalkulatu behar da, gero matrize bat eraikitzeko. Bi distantzia mota daude: Prevosti-ren distantzia eta Reynolds-en Fst. Herrialde jakin bateko populazioaren azpi multzoak alderatzeko, jatorri ezberdinekoak diren populazioak. P eta q aleloak daude, eta horien maiztasuna berdina/ezberdina izan daiteke S1, S2 eta S3..etab tan. 
Gure idea hurrengoa da, aldakortasun genetikoaren kuantifikazioa (zentzu alelo ditugun, eta horien maiztasuna alegia). Orokorrean, giza populazioetan aleloak populazio guztietan daude (aldakortasun genetiko gutxi orokorrean).  Aztertu nahi duguna zera da, aldakortasun genetiko horretik zein parte dagoen S1-en, S2-an edota S3-an. 

DISTANTZIA-KOEFIZIENTEAK

Bi distantzia ezberdin daude populazioak alder: Prevosti-ren distantzia (sinpleena da baina ez du inork erabiltzen).  Beste bat Reynods en Fst (Fst distantzia da kasu honetan, hau da, ez da aurretik ikusi dugun Fst-a). Honen matematikaren oinarrian jito genetikoa azaltzen da, hau da, populazioak genetikoki bereizi dira jito genetikoaren ondorioz (gizakian hau eman da). Distantzia genetikoek korrelazioa izan bhear dute, hau da, XY ardatz batean Prevosti eta Reynolds jartzen badugu, erregresio lineal bat izango dugu, korrelazioa alegia. 
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Prevosti: parentesi artekoa balio absolutuetan (positibo). Populazio bat beste batekin konparatzen dugu matrizea egiteko; pi lehenengo populazioa eta pj bigarrena, eta pik lehenengo populazioaren maiztasuna eta pjk bigarren populazioaren maiztasuna. Bi aleloen maiztasunen kenketak gehitu, hau da, 0,1+0,1. N, populazio kopurua, kasu honetan bi. Lehenengo eta bigarren populazioek 0,1 balioa dute, beraz, hurbilen daudenak dira, bi eta lau populazioek 0,3, beraz, urrun daude. 
Hauen arteko desberdintasuna formula eta formula sortzeko era. Adibidez, Reynolds-en kasuan, gizakian erabiltzen da eta formula eratzeko gizakiaren eboluzioa jito genetikoaren eraginezkoa izan dela onartu da.
Goiko metodoen bitartez lortzen diren distant
Ia bitartaz zuhaitzak (dendrogramak) egin daitezke (UPGMA etab).   Mailaketa multidimentsionala egitean zaila da zenbakiak perfektuki egotea, distantziak errepresentatzerako orduan. Honekin lotuta kontzeptu bat dago: estresa. (=zenbat mugitu behar izan digutu populazioak zenbakiekin bat egiteko). Hau da “ESTRES” kontzeptuak zera esan nahi du, zenbat informazio galdu dugun genopikoetatik abiatuta distantzia genetikoak kalkulatu eta irudikapena egiterakoan. Beti dago informazioaren galera, irudietan dago informazio gutxien. 

ANTZEKOTASUN GENETIKOAREN ANALISI ESTATISTIKOA
Matrizea sortu ondoren irudi bat sortzen da. bi irudikapen mota ikusiko ditugu: topologikoak eta dendogramak edo zuhaitzak. Era honetan maiztasun genetikoen emaitzak errazago ulertzen dira, baina informazioa galdu daiteke, matrizetik irudikapen prozesuan, ezberdintasun txikiak aparte uzten dituelako prozesuak.

Irudikapen topologikoa egiteko metodoak:
· Mailaketa mutidimentsionala: matrize batetatik irudi bat lortzeko oso metodo erraza da. programa honetan populazioak gutxinaka mugitzen dira eta mugimendu hau handia baldin bada estresa neurtzen da. era honetan, fidagarritasuna neurtzen da.
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Lerro zuzen bat izango bagenu estresa 0 ingurukoa izango litzateke.
Eskuz ere egin daiteke analisi hau:
[image: ]
Horrelako analisietan ardatzek ez daukate inolako esanahirik, era batera edo bestera egon daitezke (ardatzak buelta emanda edo alderantziz).
Adibide bat: Oso antzekoak dira  europako populazo gehienak, eta Sardiniarrak eta Euskaldunak zertxobait aldentzen dira. 
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Analisi mota hau bi eratara irakur daiteke: urrun daudenak konparatuz edota hurbil daudenak konparatuz. Hurbil daudenak askoz antzekoagoak dira beraien artean besteekin konparatuz baino.

· Korrespondentzien faktore-analisia
Kasu honetan, beti Chi karratu distantzia erabiltzen da (ez da aurreko kasuan bezala Fst erabili daitekeela). Eta irudi honetan beste zenbait gauza agertzen dira: bi puntu mota daude, bi gauza ezberdin daude irudtuta beraz. Ez dira bakarrik populazioak irudikatzen, aleloak ere irudikatzen dira (datu matrizearen bi aldeak alegia, populazioak eta aleloak). Ardatzak dira gakoa!. (Firts axis %34 = ardatz honek azaltzen digu aldakortasunaren %34a). Muturretan dauden aleloak (puntuak) dira populazioen arteko ezberdintasun nabaria eragiten duenak, hau da, bi populazioen distatnzia genetikoaren erantzule nagusiak dira, eta aldiz erdi inguruan dauden puntuak (aleloak)nahiko maiztasun antzekoak dituzte populazioen artean. Hau da, F13 aleloak N eta B populazioetan eragin handia izango du. 

Kasu honetan distantzietatik abiatu beharrean, distantzia matrize batera pasatu (hau ez dugu guk egingo) baina distantzia hau beti izango da X2 distantzia bat (txi karratua). Hortik abiatuta irudia egiten da. irudi hauetan, korrelazioak neurtzen ditu metodo honek eta irudikatu egiten ditu ez bakarrik populazioak baita ere aleloak, irakurketa, aleloek zein eragin duten populazioetan ikusiz ere burutzen da; beraien arteko erlazioa irakurtzen da, hain zuzen ere.
Adibide bat:
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Ardatzetako zenbakiak plus edo minus izateak ez du garrantziarik, 0 tik gero eta hurrunago, orduan eta garrantzia handiagoa. Zeroa da ardatza eta horrek finaktzen du populazioen aldakortasuna. 
	Hexagonoak populazioak dira. Badaude alelo batzuk, populazioekin batera daudenak, hauek, maiztasun handia aurkezten dute populazio horietan; beste alelo batzuk egongo dira populazio horietatik urrun, maiztasun txikiagoa izango dutelarik populazio horietan. Metodo honekin joerak ikusten dira. Kasu honetan, alelo asko daukate maiztasun handia dutenak B eta N populazioetan eta besteetan txikia, eta beste aleloek alderantziz; hori da aleloen joera nagusia. Hurrengo joera, bigarren ardatzean ikus dezakeguna, badaude alelo batzuk behean agertzen direnak beheko populazioetan maiztasun handia daukatenak, eta alderantziz. Informazio guztia hartuz, informazioaren %34k joera hau konfirmatzen digu. Hau da, joera hori da garrantzitsuena, informazioaren gehiengoak joera hori aurkezten baitu: eskuineko populazioetan maiztasun handia aurkezten duten aleloek ezkerreko populazioetan maiztasun txikiagoa aurkezten dute eta beste alelo batzuk daude maiztasun handiagoa aurkezten dutenak ezkerreko populazioetan, eta eskuinekoetan oso txikia. Ondoren beste joera bat egongo da, informazioaren %21ak jarraintzen duena, goian eta behean dauden maiztasunen banaketena. Ardatzaren esanahia joera besterik ez da, ardatzari begiratuz ikusiko duguna da zeintzuk diren joerak, ardatzarekiko nola dauden kokatuta ikusiz populazioak eta aleloak. Eskuinean dauden populazioek bi alelo dituzte haien eskuinean kokatuta, bi alelo hauek asko desberdintzatzen dituzte bi populazio hauek besteekiko.


Osagai Nagusien Analisia: 
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X ardatzean ikusten dira Afrikarrak ez diren guztiak metatuta daudela, eta aldiz bariazioa edo aldakortasuna X ardatzean zehar dauden populazioetan zehar antzematen da, Afrikan aldakortasuna mantentzen da, BAINA Afrikatik kanpo ere badago aldakortasuna (gure historia ikus daiteke grafika honetan).
	
[image: ]Dendrogramak egiteko metodoak:
· UPGMA (Unwightened Pair Group Method eith Arithmetic mean)

Oso metodo sinplea da, distantzia matrize batetatik abiatuta zuzenean elkartu egiten dira hurbilen dauden bikoteak:
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· Neighbour-joining  
Oinarrian berdina da, matrize batetik abiatuta burutzen da, baina ez du UPGMAn bezala zuhaitz bat ematen, sustrairik ez baitauka. Ofizialki ez dira irudikatzen sustrai bat bezala, “izar” bat bezala baino. Prozesua konplikatuagoa da, ez baititu soilik bi populazio antzekoenak elkartzen, antzekoenak diren bi populazio elkartzen ditu baina aldi berean besteekiko ezberdinenak direnak elkartzen ditu. Elkartutako lehen bikotea, izango da elkarrekiko antzekoena baina aldi berean besteekiko ezberdinenak direnak izango da. Horregatik eskuz egitea oso zaila da.
Teknika batzuk erabiltzen dira zuhaitzei sendotasuna emateko estatistikoki. Sendotasuna emateko teknika asko daude, horietako bat BOOTSTRAP teknika bat da.
BOOTSTRAP (sendotasun froga tipikoa, zuhaitzen adarrei sendotasuna emateko).
 zuhaitz bat baldin badaukagu, honetan bi populazio oso desberdinak direnak eta beste batzuk oso antzekoak, hauen ezberdintasunak elkarrekiko orokorrak direla, hau da, maiztasun askotan direla desberdinak. Teknika honekin testatzen da ezaugarri horiek ea oso desberdinak diren eta orokorrak diren.
Datuen parte bat nahastu egingo da, nahasketa horretatik zuhaitz bat aterako da eta zuhaitz honetan ikusten dena da populazioak zein modutan taldekatuta geratu diren. Berriz datuak hartu eta nahastu egiten dira zoriz, horretatik beste zuhaitz bat irudikatuz. Horrela, adibidez, 1000 aldiz. 1000 horietatik, gure zuhaitzeko adar bat, zenbat alditan agertu den era horretan taldekatuta ikusten da eta adar horren sendotasuna zein den esaten da. adibidez, taldekapen bat, adar bat aldi guztietan era berean agertu bada, sendotasuna 100ekoa izango da.
Normalean horrelako analisietan, adar batek 50 baino sendotasun handiagoa badauka, horrek esan nahi du taldekapen hori taldekapen posible guztietatik erdiak baino gehiagotan agertu dela, beraz, sendoa dela esaten da.
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GEOGRAFIA ETA GENEAK: KLINAK EDO GENOKLINAK
Eskualde edo eremu geografiko batetan zehar maiztasun aleliko bat, gradiente moduan aldatzen denean. Horrelako klina bat daukagunean eskualde honen historiari buruz zerbait aurresan genezake. Klinak distantzia geografikoarekin batera irudikatzen direnez probabilitate estatistiko batzuk ditugu.
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Populazioen inguruko informazioa emango digu klinak, distantzia geografikoarekin batera irudikatzen baitugu.





(Distantzia geografikoak, alelo horrek dituen maiztasunen araberakoak izango dira.)
MAPA SINTETIKOAK:
Eremu geografiko batetako alelo baten maiztasunak izanda, kolore desberdinetan irudikatzen dira, adibidez, 0,7 maiztasun alelikoa dutenak kolore batekin, 0,5 daukatenak beste kolore batekin eta horrela. Era honetan, horrelako irudi bat lortuko dugu:
[image: ]Maiztasunik ez ditugun puntuetan inguruko maiztasunak interpolatuz lortuko ditugu puntu horretako maiztasunak. Maiztasunekin egiteaz gain, beste faktore batzuekin egin daiteke. Ondoko irudikoak korrespondentzia analisiekin eginiko grafikoak dira. Eremu geografiko batetako puntu bakoitzak balio bat izango du eta baliorik ez dutenetan ingurukoekin konparatuz interpolatu egingo dugu, ondoren pixelatuz (eremuak delineatu).
AUTOKORRELAZIO ESPAZIALA:
Autokorrelazio espazialean irudikatzen dira kilometro tarteka (100, 200, 300,…), populazioek dituzten antzekotasunak edo distantzia genetikoak kalkulatzen dira; hau da, hurbil dauden bikoteak hartu eta irudikatu beraien arteko antzekotasun genetikoa. Gero eta gorago, gero eta antzekoagoak dira eta alderantziz.
[image: ]Gero eta hurrunago egon populazioak (tarteak ikusiz, 300 km-tik 2600 km-tara dauden populazioak) antzekotasun txikiagoa izango dute. Gerta daiteke bi populazioa elkarrekiko geografikoki urrun egotea, baina genetikoki antzekoak izatea.





MANTEL TESTA:
Matrize bat egiten da distantzia genetikoekin eta beste bat distantzia geografikoekin, bi populazio konparatuz. Bi matrize hauek konparatu daitezke, horrela, distantzia geografiko eta maiztasun alelikoen arteko korrespondentzia kalkulatu daiteke, korrelazio baten bidez, ikusteko ea zenbat eta distantzia geografiko handiagoa izan, distantzia genetikoa ere handiagoa den, adibidez. X ardatzean distantzia geografikoa jarriko dugu (km) eta Y ardatzean distantzia genetikoa (Rey Fst).
Probabilitate hau ateratzeko beste era bat da berlaginketekin egitea.
Korrelazio partzialak ere egin daitezke.
AMOVA: Analysis of MOlecular VAriance
Fst, metodo berezi bat da, populazioen arteko ezberdintzapen maila neurtzeko. Demagun zenbait populazio ditugula, S. Populazio hauek “C” kontinente batetan daude, alboan C kontinente bat dugu zenbait S azpipopulazioekin, eta guztira, T edo totala, bi kontinenteen elkarketa daukagu. Guk, Fst bat kalkulatzen dugunean, egiten duguna da konparatzea populazioak beraien artean, S guztiak totalarekiko konparatzen ditugu, hortik dator izena: Fst. Baina egin dezakeguna da baita ere, populazio hauek elkartzea kontinenteetan, kalkulatu ditzakegularik azpipopulazioek aurkezten dituzten ezberdintasunak kontinente barnean, Fsc, eta ondoren, kontinenteen arteko batazbestekoak konpara ditzakegu, Fct, hain zuzen ere. helburua da ikustea non dauden ezberdintasunak: populazioen artean kontinenteen barnean edo populazioak oso antzekoak dira kontinenteen barnean eta ezberdinak dira kontinenteen barnean. Kontinentea izan daitekeen bezala irla bat, mendikate bat izan daiteke, edozein taldekapen izan daiteke.
[image: ]
BESTE METODO BATZUK: ZENTROIDEAREN METODOA
Kasu honetan, bi gauza irudikatzen dira: distantzia berezi bat, eta heterozigozitatea. Heterozigozitatea, populazio batetan, markatzaile baterako zenbat heterozigoto dauden da. 
He adib. 	18/100=0,18
AA	p2	1
Aa	2pq	18
aa	q2	81 
		100
Zeintzuk mekanismo ebolutibo aldatzen dute heterozigozitatea? Heterozigozitatea gora ala behera joan daiteke, eta bi mekanismo ebolutibok egiten dute konkretuki hau aldatzen: jito genetikoa eta fluxu genetikoa. Populazio bat txikia baldin bada, zoriz, aleloak galdu daitezke, heterozigozitateak beherantz egingo duelarik. Jakinda He zerke emendatzen duen eta zerk murriztu, irudikatu dezakegu distantziarekiko (distantzia hau da populazio guztien batazbestekoarekiko dagoen distantzia).
He baxua denean, honek esan nahi du populazio hauek isolatuta egon direla He galdu dutela jito genetikoz. Aldiz, He handiagoa aurkezten dutenak, populazioek fluxu genikoa jasan dute.
BESTE METODO BATZUK: 
-ZENTROIDEAREN METODOA:
[image: ]Populazio bakoitzak, populazio guztien bataz bestekoarekiko duen distantzia da zentroidearen distantzia. Populazio guztiak elkartuko bagenitu, maiztasun batzuk izango genituzke (bataz bestekoa) eta orduan, populazio bakoitzaren distantzia kalkulatu ahalko genuke bataz besteko horrekiko. Orokorrean populazioak bataz bestekotik hurbil daude populazioek migrazioa jasan baitute beste populazioetatik.
MESTIZAJEA:
[image: ]
[image: ]SARE FILOGENETIKOAK:
Puntuen lodierak azaltzen du zenbat indibiduo aurkitu diren sekuentzia horrekin.






Matrize bat egiten da ezberdintasun eta antzekotasunekin.
[image: ][image: ]





ESKEMI?????? AINHOAI ESKATU.
AUZITEGI-GENETIKA:
Parametro honek polimorfismo bakoitzean potentzia indarra zehazteko erabiltzen da. Hiru parametro desberdin erabiltzen dira, polimorfismo bakoitzaren indarra zehazteko.
1. Kointzidentzia-probabilitatea: populazio bateko bi indibiduo zoriz hautaturik genotipo bera izateko probabilitatea. Zenbat eta kointzidentzia handiagoa izan gutxiago desberdintzatzen dira bi banako. Beraz, hobe izango da kontzidentzia txikia izatea bi indibiduo bereizteko. Geroz eta balio altuagoa, desberdinagoak dira bi banakoak.

-	Bi indibiduoetan AA emateko probabilitatea (AA- AA): p2 x p2 izango da.
-	AC-AC ateratzeko probabilitatea: 2pq x 2pq
-	CC-CC ateratzeko probabilitatea: q2 x q2

Hortaz, guztien batukaria pM izango da. Adibidez, lehenengo genotipoan pM 0,2 ematen badu eta beste batean (A eta G aleloak dituena) 0,3; orduan, guzti hau aldi berean emateko probabilitatea 0,2 x 0,3 izango da (probabilitatea gutxitu).

Formulan kalkulatzen dena genotipo baten maiztasuna bider beste pertsonarena da: p2 * p2 ; 2pq * 2pq ; q2 * q2 eta honen guztiaren batura egiten da. Bi probabilitate kontuan hartzeko balioak biderkatu behar dira eta orduan probabilitatea murrizten da. Zenbakiekin ikusiko dugu.  

Demagun ditugula 3 polimorfismo, lehengo bientzako 2 alelo daude eta 3.enean 5 alelo daude. Bakoitzerako probabilitateak kalkulatzen dira bere genotipoaren arabera aleloen maiztasunak emanda daudelarik. Ikusten dugu  nola aleloen maiztasuna zenbat eta antzekoagoa izan eta genotipo gehiago egon kointzidentzia probabilitatea txikiagoa da. Gainera hoberena hirurak batera erabiltzea izango zen, ze kasu honetan hiruren probabilitateak biderkatu beharko genuke eta probabilitatea bi indibiduo hiru genotipo berdinekin aurkitzeko txikiagoa izango da. 


2. [bookmark: _GoBack]Bereizketa ahalmena (Power of discrimination): indibiduoak desberdintzen dituen probabilitatea. 

3. Baztertze ahalmena (power of exclusion): heterozigoto proportzioa eta homozigotoen proportzioa kontuan hartzen ditu.  populazio batean zenbat indibiduo ezberdin dauden ikusteko erabiltzen da. Populaziotik indibiduo bat zoriz hartuta zenbat indibiduo DNA patroi ezberdina jakitean datza. h = heterozigoto eta H = homozigoto.
Parametro bakoitza polimorfismoaren indarra ezagutzeko erabiltzen dira.
[image: ]
AITATASUN FROGA: (oso garrantzitsua)
Hiru genotipo dauzkagu, umearena, amarena eta ustezko aitarena.
[image: ]
CPI = PI guztien biderkaketa = aitatasun indize konbinatua.
[image: ]
W>99,73 bada bakarrik kontsideratzen du aita dela epaile batek. Bestela polimorfismo gehiago analizatu behar dira probabilitatea emendatzeko. %100 ezin da inoiz jakin, beti egongo delako norbait genotipo horrekin eta aita izan daitekeena.
[image: ]
C umea da, M ama eta AF ustezko aita. Ai Ai homozigotoa eta Ai Aj heterozigotoa. 
X da zein probabilitaterekin ustezko aita hori benetako aita den. Hirukote hori kontutan hartuta. Adibidez, demagun umea dela 15/15, ama dela 15/16 eta aita 15/16. Hiru genotipo posible daude: 15/15 irteteko probabilitatea 1/4 da, 15/16 irteteko probabilitatea 1/2 eta 16/16 irteteko probabilitatea 1/4. Umea 15/15 denez, ustezko aita benetako aita izateko probabilitatea 1/4 da.
	C (umea)
	M (ama)
	AF (ustezko aita)

	15
	15
	15
	16
	15
	16

	Ai
	Aj
	Ai
	Ak
	Al
	Aj


Umea 15/15 izateko probabilitatea: 1/4
Umea 15/16 izateko probabilitatea: 1/2
Umea 16/16 izateko probabilitatea: 1/4
Ustezko aita benetako aita izateko probabilitatea: 1/4
Y da zein probabilitaterekin ume horren aita populazioko beste gizon bat den.
X  zein probabilitaterekin ustezko aita da benetako aita?
	C (umea)
	M (ama)
	AF (ustezko aita)

	19
	26
	19
	22,2
	25
	26

	Ai
	Aj
	Ai
	Ak
	Al
	Aj



Nola jarriko diegu izena aleloei? Umearen aleloak beti dira Ai eta Aj, berdinak diren aleloak gurasoetan izen berdina izango dute. Ondoren, amarena izendatuko da, hurrengo letrarekin (k) eta aitarena hurrengoarekin (L).
Y  zein probabilitaterekin da ume horren aita populazioko beste gizon bat?
	C (umea)
	M (ama)
	AF (ustezko aita)

	14
	14
	14
	15
	14
	?



?  14/14 homozigotoa edo 14/15, 16, 17… heterozigotoa izango da. populazioan homozigotoak (p^2) 14/14 oso ugariak badira populazioan, probablea izango da homozigotoa izatea aita ere, eta heterozigotoak (2pq) ugariagoak badira, alderantziz.
Ustezko aita 14/14 baldin bada, ama 14/15 izanda, umea 14/15 izateko probabilitatea ½ da eta 14/14 izateko probabilitatea ere ½ da, beraz: p^2x0,5 + 2pqx0,5 = (p^2 + pq)/2 = p(p+q)/2=p/2
Bi alelo baino gehiago izatekotan, adibidez 14:p, 15:q, 16:r, 17:s, 18:t, guztiak gehitu beharko genituzke.
Heterozigotoa izatkeo probabilitatea: 2pq +2pr+2ps+2pt = 2p(q+r+s+t) = 2p(1-p)
q+r+s+t+p = 1 denez, alelo guztien maiztasunen batura, hain zuzen ere, q+r+s+t = 1-p da.

Azkenean PI indizea egiten da, hau da, zenbat aldiz den probablea ustezko aita benetako aita eta ez populazioko beste edozein aita:
PI = X/Y

Umeak ustezko aitarengandik heredatu duen aleloa arraroa baldin bada, probableagoa izango da ustezko aita hori benetako aita izateko.
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