Note alle diapositive del 2° credito dell’AaS Complementi di Genetica

Diapositiva 1
Secondo Lamarck l’evoluzione biologica nasce dalla risposta adattativa degli organismi agli stimoli ambientali, in seguito alla quale l’esplicazione ripetuta di talune funzioni, l’uso intenso di taluni organi provoca uno sviluppo maggiore di alcune strutture e funzioni per una sorta di tensione interna del corpo (nella diapositiva, le giraffe allungano il collo in risposta alla disponibilità di cibo sulla cima di alberi alti); questo cambiamento del corpo è trasmesso alla progenie (ereditarietà dei caratteri acquisiti); per questo le giraffe della generazione successiva nascono già con il collo più alto.

Oggi si sa che le risposte adattative all’ambiente, che riguardano il soma,  non sono ereditabili; l’ultima parola l’ha detta il test di fluttuazione: i cambiamenti ereditabili, cioè le mutazioni, preesistono allo stimolo ambientale (serie 3, diapositiva 24); quindi l’ipotesi lamarckiana non ha retto alla prova dei fatti.

Secondo Darwin invece l’ambiente non induce cambiamenti ereditabili dei caratteri: c’è invece una variabilità dei caratteri stessi nelle popolazioni preesistente alle interazioni degli organismi di queste popolazioni con il loro ambiente; data la tendenza delle popolazioni naturali a crescere esponenzialmente e, d’altro lato, la limitatezza delle risorse naturali disponibili, s’instaura una lotta per la sopravvivenza fondata sulla competizione tra gli organismi della popolazione, il cui risultato è la sopravvivenza del più adatto, che trasmetterà alla progenie i propri caratteri; questo processo è la selezione naturale, in conseguenza della quale vengono trasmesse alla progenie le varianti di un dato carattere che conferiscono maggiore adattamento all’ambiente in cui si trova la popolazione (nella diapositiva la lunghezza del collo, nella popolazione delle giraffe, presenta una lunghezza variabile; solo le giraffe con il collo più alto sono in grado di nutrirsi della chioma degli alberi alti, di sopravvivere e di trasmettere alla progenie la variante “alta” del carattere “collo”). Nel test di fluttuazione, la variabilità rispetto alla resistenza agli antibiotici è la premessa perché, in presenza degli antibitici, sopravvivano e proliferino – cioè siano selezionati – solo i batteri che presentino la variante “resistente” del carattere “risposta agli antibiotici”.

A quasi 150 dalla pubblicazione dell’”Origine delle specie” la teoria darwiniana, aggiornata e articolata per rispondere all’aumento delle conoscenze in biologia e alla crescente compressione della complessità dei viventi, è ancora feconda per l’interpretazione dell’evoluzione biologica.

Diapositiva 2

Il carattere quantitativo esaminato (il peso dei semi di fagiolo) presenta una distribuzione continua (fra due valori di peso qualsiasi è sempre possibile trovarne uno intermedio); sia per maneggiare praticamente i dati, sia per la precisione degli strumenti di misura, si suole trasformare le distribuzioni continue in distribuzioni (artificialmente) discontinue. Nell’esempio citato si suddividono i semi in classi di peso, nella diapositiva identificati dai semi di fagiolo di diversa grandezza (da 0,25 a 0,35 grammi: “semi molto piccoli”; da 0,35 a 0,45: “semi piccoli”; da 0,45 a 0,55: “semi normali”; da 0,55 a 0,65: “semi grandi”; da 0,65 a 0,75: “semi molto grandi”), si assegna a ciascuna classe il valore mediano del proprio intervallo (0,3 grammi per il 1° intervallo, 0,4 per il 2°, 0,5 per il 3°, 0,6 per il 4° e 0,7 per il 5°); così a ciascun seme che cade in un dato intervallo di peso si assegna il corrispondente valore mediano. Il peso del seme di fagiolo è dovuta all’azione additiva di più geni; nell’incrocio descritto nella presente diapositiva sono coinvolti 2 geni, con 2 alleli ciascuno: un allele contributivo (gli alleli designati con la lettera maiuscola: P ed S) e un allele non contributivo (gli alleli designati con la lettera minuscola: p ed s). L’intensità della pigmentazione rossa dipende dal numero degli alleli contributivi nell’individuo diploide: con 4 alleli contributivi (PPSS) si ha un fenotipo “seme molto grande”; con 3 alleli contributivi (PpSS o PPSs) se ne ha uno “seme grande”; con 2 alleli contributivi (PPss o ppSS o PpSs) se ne ha uno “seme normale” ; con 1 allele contributivo (Ppss o ppSs) se ne ha uno “seme piccolo”; con 0 alleli contributivi (ppss) si ha un fenotipo “seme molto piccolo”.

Applicando la 1° e la 2° legge di Mendel, con l’incrocio fra gli individui parentali PPSS x ppss si ottiene una F1 costituita integralmente di doppi eterozigoti PpSs, dalla cui autofecondazione si ottiene una F2 in cui i rapporti numerici fra le frequenze dei 5 fenotipi ottenuti (seme molto grande, seme grande, seme normale, seme piccolo e seme molto piccolo) corrispondono, nei margini connessi alla dimensione del campione e al conseguente errore di campionamento, ai coefficienti binomiali della 4° potenza di un binomio (1:4:6:4:1) perché 4 sono gli alleli coinvolti, a 2 a 2, di 2 geni in condizione eterozigote.

Più in generale nel determinare i coefficienti binomiali bisogna ricordare che n corrisponde al numero totale degli alleli coinvolti di geni in condizione eterozigote (nell’esempio presente 4 alleli di 2 geni diversi), mentre k corrisponde al numero degli alleli contributivi che determinano un dato fenotipo (nell’esempio presente ci sono 3 alleli contributivi per il fenotipo seme grande, 2 per il fenotipo seme normale).

Si ricorda che n!=n x (n-1) x (n-2) x (n-3) x ….. X 3 x 2 x 1 e che 0!=1.

Diapositiva 3

Lo schema presentato nella diapositiva affronta il tema dell’efficacia della selezione in una popolazione in cui la variabilità fenotipica è interamente a carico della componente genetica. La distribuzione binomiale presentata al centro in alto nella diapositiva è quella della F2 ottenuta dagli incroci descritti nella 1° diapositiva. Il peso medio dei semi nella popolazione degli individui F2 corrisponde a quello dei semi normali; se si prelevano individui della F2 con peso maggiore (“semi grandi”) o minore (“semi piccoli”) e li si incrociano (individui con semi grandi fra loro, a destra nella diapositiva; individui con semi piccoli tra loro, alla sinistra nella diapositiva), si ottengono 2 distribuzioni binomiali alla F3, di cui quella che deriva dall’incrocio di piante con semi grandi, con intensità 3, ha un peso medio dei semi corrispondente a quello dei semi grandi, mentre quella che deriva dall’incrocio di piante con semi piccoli ha un peso medio dei semi corrispondente a quello dei semi piccoli; cioè l’intensità media della progenie della F3 è la stessa delle piante genitrici selezionate dalla F2.

Dunque la selezione di caratteri quantitativi a determinazione completamente genetica è stata efficace: se si selezionano nella F2 individui con un fenotipo “variante” per il peso dei semi, rispetto all’intensità media nella popolazione (“plusvariante” se si seleziona per un peso maggiore, “minusvariante” se si seleziona per un peso minore), dall’incrocio tra individui plusvarianti deriva una progenie plusvariante, da quello tra individui minusvarianti deriva una progenie minusvariante.

Le 2 distribuzioni binomiali della F3 corrispondono alla 2° potenza del binomio, perché in entrambi i casi ciascuno degli individui della F2 selezionato per l’incrocio è eterozigote per 1 solo gene, con 2 alleli coinvolti.

Nella diapositiva sono proposti gli incroci ppSs x ppSs per il fenotipo semi leggeri e PPSs x PPSs per il fenotipo rosso. Se si guarda alla tabella dei genotipi e dei fenotipi della F2 della diapositiva 1, si verifica immediatamente che il fenotipo semi leggeri può essere determinato anche dal genotipo Ppss e che il fenotipo semi grandi può essere determinato anche dal genotipo PpSSC. Si può facilmente constatare (ed è un esercizio utile…) che lo stesso risultato con gli incroci descritti nella diapositiva si può ottenere dagli incroci Ppss x Ppssc e Ppss x ppSs per il fenotipo semi leggeri e dagli incroci PpSS x PpSS e PpSS x PPSs per il fenotipo semi grandio.

Diapositiva 4

Lo schema esposto nella presente diapositiva illustra l’inefficacia della selezione su una variabilità fenotipica causata unicamente dalla variabilità ambientale. Nell’istogramma rappresentato nella diapositiva l’area di ciascun rettangolo è proporzionale alla frequenza (cioè alla numerosità) dei semi che ricadono nell’intervallo (semi molto piccoli,piccoli, normali, grandi, molto grandi); essendo le basi dei rettangoli, in questo caso, uguali fra loro, la frequenza dei semi è proporzionale anche all’altezza dei rettangoli.

La distribuzione descritta è empirica, e non è detto che corrisponda a una distribuzione teorica attesa; nel nostro caso la distribuzione continua che più sembra accostarlesi è una distribuzione Gaussiana (ma occorrerebbero accurati test statistici per poterlo affermare con piccoli margini di errore).

È evidente che i gameti di una linea pura sono tutti geneticamente identici fra loro, indipendentemente dal fatto di provenire da piante con semi grandi o da piante con semi piccoli, per cui non ha senso fare una tabella dell’incrocio; così come sono geneticamente identici fra loro e con i genitori tutti gli individui della progenie, in particolare sono identici geneticamente fra loro gli individui appartenenti alla progenie di incroci fra piante con semi grandi e gli individui appartenenti alla progenie di incroci fra piante con semi piccoli.

Per questa uguaglianza genetica sia la progenie di incroci fra piante con semi grandi  che quella di incroci fra piante con semi piccoli, mantenute nello stesso ambiente della generazione precedente, presentano la stessa distribuzione, per il peso del seme, fra loro e rispetto alla generazione precedente; in particolare coincide il peso medio dei semi. Dunque non c’è nessuno spostamento del peso medio della progenie, sia che incrociamo fra loro piante con i semi grandi o piante con i semi piccoli, a partire dalla stessa linea pura: quando manca la variabilità genetica la selezione è inefficace e l’ereditabilità del carattere è nulla.

Diapositiva 5

La variabilità genetica è una condizione necessaria perché una specie possa rispondere e adattarsi, attraverso la selezione naturale, a un ambiente sempre variabile nello spazio e nel tempo. Quindi, di fronte a una selezione naturale che tende a ridurla, ci sono processi biologici che costantemente la ripristinano.

Le fonti primarie della variabilità genetica sono le mutazioni (serie 3, diapositiva 28): le mutazioni geniche che producono nuovi alleli e alcune mutazioni cromosomiche, come le duplicazioni e la poliploidia, che aumentano il numero delle copie dei geni; i geni duplicati, attraverso mutazioni geniche, possono cambiare di funzione e diventare nuovi geni. I geni delle catene dell’emoglobina sono un esempio di nuovi geni sorti per duplicazioni e successive mutazioni geniche.

A partire dalla variabilità di base, consistente nella presenza di più alleli per molti geni, la ricombinazione, connessa con la riproduzione sessuale, amplifica esponenzialmente la variabilità genetica, producendo un numero di combinazioni di alleli che è una funzione esponenziale del numero dei geni in condizione eterozigote dell’individuo in cui avviene la meiosi (serie 1, diapositiva 8): p.es. se i geni  in condizione eterozigote sono dieci, le combinazioni possibili degli alleli nei gameti sono più di mille, se tali geni sono venti, le combinazioni sono più di un milione.

Localmente, coè a livello delle singole popolazioni, la migrazione può introdurre nuovi alleli, prima assenti nella popolazione ricevente.

Diapositiva 6

Nella presente diapositiva si propone l’origine di un nuovo gene in seguito a una duplicazione genica (2 copie del gene M sullo stesso cromosoma, invece di una). 

In presenza di 2 copie sullo stesso gene, è possibile che una delle due subisca mutazioni geniche (il 2° M che diventa M’,m1 o m2), che possono anche dare luogo ad alleli non funzionali, cioè non in grado di presiedere con efficacia alla propria funzione biologica; tali alleli possono persistere e passare alle generazioni successive, dato che il 1° gene B rimane funzionale.

In seguito ad ulteriori mutazioni, tra tanti vicoli ciechi, può avere origine un nuovo gene (O, nella diapositiva) che svolge con efficacia una nuova funzione biologica (nella diapositiva, mentre il prodotto del gene M media la trasformazione della sostanza 1 nella sostanza 2, il prodotto del gene D media la trasformazione della sostanza 3 nella sostanza 4). Gli individui dotati del nuovo gene, essendo in grado di svolgere una nuova funzione biologica, sono avvantaggiati rispetto agli altri.

Diapositiva 7

Le popolazioni sono l’ambito in cui si esplica la variabilità genetica e in cui agisce la selezione sui fenotipi dei singoli individui. Per questo la genetica delle popolazioni è un ramo della genetica che porta un contributo decisivo alla biologia evoluzionistica.

La genetica delle popolazioni si occupa della trasmissione degli alleli da una generazione all’altra e dei fattori che la influenzano, non nell’ambito di singoli incroci, come la genetica formale classica, ma nell’ambito delle popolazioni e ne studia le conseguenze sulla variazione delle frequenze dei diversi alleli con il passare delle generazioni, quindi dell’andamento nel tempo della variabilità genetica.

Mentre nella genetica formale si studiano gli incroci fra singoli individui, per cui ogni individuo contribuisce con un solo tipo di gameti, se l’individuo è omozigote per il gene studiato, o con due tipi di gameti, fra loro con pari frequenza (50%), per la 1° legge di Mendel, se è eterozigote, nella genetica delle popolazioni si considerano tutti i risultati possibili di tutti gli incroci fra gli individui di sesso opposto della popolazione, immaginando, come procedura operativa, di mettere in un unico insieme tutti i gameti dello stesso sesso della popolazione (“pool” di gameti) in questo pool gli alleli possono essere anche più di 2 e possono avere qualsiasi frequenza dallo 0% al 100%; quindi, mentre nella tabella degli incroci della genetica formale classica (in basso a sinistra nella diapositiva) nei margini orizzontale e verticale della tabella (ombreggiati nella diapositiva) vengono messi i genotipi apolidi dei gameti dei due individui che si incrociano, con le relative frequenze, nella tabella degli incroci della genetica delle popolazioni (in basso a destra) nei margini orizzontale e verticale della tabella vengono messi i genotipi apolidi dei gameti dei due sessi di tutta la popolazione, con le relative frequenze; in entrambe le tabelle in ogni casella è indicato il genotipo diploide dovuto all’incrocio fra i gameti con il genotipo indicato nei corrispondenti segmenti dei due margini (casella rossa dovuta all’intersezione di due margini rossi; casella verde dovuta all’intersezione di un margine giallo e uno azzurro) e la corrispondente frequenza, che è il prodotto delle frequenze dei gameti con il genotipo indicato nei corrispondenti segmenti dei due margini.

Una popolazione, se per un dato gene presenta un solo allele è detta monomorfa, se presenta più di un allele è detta polimorfa; quindi il polimorfismo è la condizione in cui si realizza la variabilità genetica.

Diapositiva 8

Le leggi fondamentali della genetica delle popolazioni furono formulati indipendentemente da Hardy e Weinberg nei primi anni del secolo scorso: la 1° legge pone le condizioni per cui le frequenze degli alleli in una popolazioni (frequenze alleliche) non cambino da una generazione all’altra, quindi rimangano invariate nel tempo. La mancanza di variazione delle frequenze alleliche nel tempo è la condizione genetica per la stasi evolutiva; dunque individuare le condizioni della stasi evolutiva a livello popolazionistico consente, per contrasto, di definire le condizioni che promuovono l’evoluzione.

Le frequenze alleliche rimangono costanti nel tempo se:

i diversi genotipi degli organismi hanno tutti la stessa idoneità riproduttiva (“fitness”), cioè la stessa probabilità di riprodursi con successo; i diversi alleli nei gameti hanno la stessa probabilità di partecipare alla fecondazione; ovvero non c’è selezione;

la frequenza di mutazione è uguale per tutti gli alleli, oppure non c’è mutazione;

le frequenze alleliche di una popolazione immigrante sono uguali a quelle delle popolazioni riceventi, oppure non c’è migrazione;

la popolazione è infinitamente grande, o almeno è abbastanza grande che siano trascurabili le variazioni casuali delle frequenze all’eliche.

Se ogni gamete del pool di un sesso ha uguale probabilità di prendere parte alla fecondazione con qualsiasi gamete dell’altro sesso, senza nessuna preferenza di accoppiamento, si ha una condizione di panmissia. La 2° legge di Hardy-Weinberg asserisce che se la popolazione è panmittica la somma delle frequenze genotipiche, cioè quelle dei genotipi diploidi, è uguale al quadrato del polinomio delle frequenze all’eliche, per cui la frequenza di ogni genotipo omozigote è uguale al quadrato della corrispondente frequenza allelica, mentre la frequenza di ogni genotipo eterozigote è uguale al doppio prodotto delle frequenze dei due alleli implicati, come è illustrato dalla tabella a sinistra nella diapositiva, che a sua volta è una versione generalizzata della tabella a destra della diapositiva precedente.

Diapositiva 9

La mutazione produce una variazione della frequenza di un allele proporzionale al tasso di mutazione e alla frequenza dell’allele in cui si realizza la mutazione; questa variazione è una diminuzione quando l’allele considerato muta in altri alleli ed è un aumento quando gli altri alleli mutano nell’allele considerato. Comunque, tale variazione è molto piccola, poiché il tasso di mutazione è in generale molto piccolo per tutti i geni.

La migrazione produce una variazione della frequenza di un allele proporzionale alla frazione della popolazione immigrante rispetto alla popolazione ricevente e alla differenza fra le frequenze alleliche fra le due popolazioni. L’entità della variazione è, a sua volta, molto variabile, poiché entrambe le grandezze in gioco (rapporto numerico fra immigranti e popolazione ricevente e differenza fra le frequenze alleliche) possono assumere valori molto diversi che derivano dalle contingenze storiche.

La selezione produce una variazione della frequenza di un allele proporzionale alla frequenza dell’allele selezionato e alla forza della selezione, misurata dall’idoneità riproduttiva o fitness, che consiste nella probabilità di sopravvivere e di generare una progenie feconda; come è descritto nella diapositiva è possibile calcolare la fitness media dell’intera popolazione con cui confrontare i valori di fitness dei genotipi e degli alleli .

Alcuni tipi di selezione possono portare alla fissazione (p=1) o all’eliminazione (p=0) di un allele; in queste condizioni, a meno dell’introduzione di nuovi alleli per mutazione o migrazione, la popolazione da polimorfa diviene monomorfa e non sono più possibili cambiamenti delle frequenze alleliche. Solo la mutazione e la migrazione sono in grado di avviare un nuovo polimorfismo in una popolazione monomorfa.

Diapositiva 10

Nella presente diapositiva sono indicati con più precisione i valori della variazione delle frequenze alleliche da una generazione a quella successiva per geni sottoposti a selezione in funzione del coefficiente di selezione s (s=i-w) e delle frequenze degli alleli; il modello presentato è semplificato perché ammette che tra i genotipi coinvolti siano possibili solo 2 valori di fitness: 1 oppure 1-s.

Ovviamente la selezione direzionale positiva recessiva per l’allele A1 implica la selezione direzionale negativa dominante per A2 con lo stesso valore del coefficiente di selezione, mentre la selezione direzionale positiva dominante per l’allele A1 implica la selezione direzionale negativa recessiva per A2 con lo stesso valore del coefficiente di selezione.

Mentre i valori di variazione della frequenza allelica sono sempre positivi per le forme di selezione direzionale positiva (e negativi per le forme di selezione direzionale negativa), per la selezione stabilizzatrice tale variazione è positiva se p<0,5 ed è negativa se p>0,5, mentre per la selezione diversificatrice tale variazione è negativa se p<0,5 ed è positiva se p>0,5.

Molta parte delle nuove mutazioni sono poste a selezione direzionale negativa; la tendenza all’eliminazione di queste mutazione è contrastata dall’insorgenza ex novo degli alleli mutati in seguito ad eventi mutazionali che si verificano ad ogni generazione con un tasso di mutazione caratteristico; così tali alleli mutati assumono una frequenza di equilibrio molto bassa che dipende dal rapporto fra il tasso di mutazione e il coefficiente di selezione.

Diapositiva 11

Nella presente diapositiva sono illustrate le conseguenze delle diverse modalità di selezione, ripetendo per tutte le modalità di selezione le stesse condizioni iniziali; se p è la frequenza dell’allele “azzurro scuro” del gene azzurro, i valori iniziali di p sono 0,5 (prima riga), 0,125 (seconda riga) e 0,875 (terza riga). I quadrati grandi rappresentano le popolazioni allo stadio di gameti, che, essendo aploidi, portano un solo allele: quello azzurro scuro o quello azzurro chiaro. I quadrati piccoli rappresentano gruppi di gameti geneticamente omogenei fra loro. All’inizio della presentazione sono mostrate le condizioni iniziali; cliccando successivamente si mette in evidenza l’evoluzione delle popolazioni di gameti con il passare delle generazioni, finché non si raggiunge un equilibrio stabile.

La selezione direzionale positiva porta alla fissazione dell’allele, a prescindere alla frequenza iniziale: dunque p = 1 è l’unico equilibrio stabile, mentre p = 0 è l’unico equilibrio instabile. 

La selezione direzionale negativa porta alla fissazione dell’allele, a prescindere alla frequenza iniziale: dunque p = 0 è l’unico equilibrio stabile, mentre p = 1 è l’unico equilibrio instabile. 

La selezione stabilizzatrice, nel modello proposto nella diapositiva 23, in cui i 2 omozigoti hanno la stessa fitness, porta al polimorfismo bilanciato, cioè a un valore di equilibrio stabile p = 0,5 secondo cui entrambi gli alleli sono presenti con pari frequenza all’equilibrio, mentre p = 0 e p = 1 sono i 2 equilibri instabili. 

La selezione diversificatrice nel modello proposto nella diapositiva 23, in cui i 2 omozigoti hanno la stessa fitness, porta alla fissazione dell’allele più frequente (quello azzurro scuro nella riga 2, quello azzurro chiaro nella riga 3); quindi p = 0 e p = 1 sono i 2 equilibri stabili, mentre p = 0,5 è l’unico equilibrio instabile (riga 1). 

Nel lato sinistro della diapositiva sono resi espliciti i criteri di indifferenza, stabilità o instabilità degli equilibri, facendo riferimento al modello meccanico della pallina su una superficie piana (equilibrio indifferente), concava (equilibrio stabile) o convessa (equilibrio instabile).

Nel caso dell’equilibrio indifferente, se si sposta la pallina dal punto in equilibrio indifferente in un nuovo punto, la pallina rimane nel nuovo punto, che costituisce un nuovo equilibrio indifferente; nel caso dell’equilibrio stabile, se si sposta la pallina dal punto in equilibrio stabile in un nuovo punto, la pallina torna nel punto in equilibrio stabile; nel caso dell’equilibrio instabile, se si sposta la pallina dal punto in equilibrio instabile in un nuovo punto, la pallina se ne allontanerà ulteriormente.

Diapositiva 12

La selezione direzionale avvantaggia uno dei due alleli , in condizione omozigote (selezione  direzionale vantaggiosa recessiva) o in condizione omozigote ed eterozigote (selezione  direzionale vantaggiosa dominante), rispetto all’altro; l’effetto di questo tipo di selezione è inevitabilmente la fissazione nella popolazione dell’allele avvantaggiato e l’eliminazione degli altri alleli.

La selezione stabilizzatrice avvantaggia l’ eterozigote rispetto a entrambi gli omozigote; l’effetto di questo tipo di selezione è inevitabilmente la persistenza di entrambi gli alleli nella popolazione; i due alleli raggiungono ciascuno una frequenza all’equilibrio complementare a quella dell’altro, a cui tendono sempre, anche dopo variazioni accidentali - cioè le frequenze alleliche raggiungono un equilibrio stabile. Nella specie umana, alcuni alleli dei geni per l’emoglobina sono sottoposti a selezione stabilizzatrice nelle regioni malariche; infatti sono presenti alcuni alleli, come quello per l’emoglobina S (vedere serie 4, diapositiva 3) o per la microcitemia, che, in condzione omozigote sono la causa di gravi malattie genetiche (rispettivamente l’anemia falciforme e il morbo di Cooley, quest’ultimo ancora diffuso in Italia), mentre, in condizione eterozigote, conferiscono un vantaggio ai portatori, poiché conferiscono ai globuli rossi una maggiore resistenza all’infezione da parte del Plasmodio, protozoo agente della malaria.

La selezione diversificatrice svantaggia l’ eterozigote rispetto a entrambi gli omozigote; l’effetto di questo tipo di selezione è inevitabilmente la fissazione di uno dei due alleli e l’eliminazione dell’altro; i due alleli hanno ciascuno una frequenza all’equilibrio complementare a quella dell’altro; è un equilibrio instabile; quando la frequenza di un allele è maggiore del valore d’equilibrio, tende costantemente a crescere fino a che l’allele è fissato; quando la frequenza di un allele è minore del valore d’equilibrio, tende costantemente a calaree fino a che l’allele è eliminato.

Nella diapositiva è stato inserito il caso della mancanza di selezione (cioè tutti gli alleli e tutti i genotipi per un dato gene hanno lo stesso valore di fitness) perché c’è una crescente evidenza di popolazioni polimorfe per geni i cui alleli e genotipi non sono sottoposti a selezione, anche nella specie umana; gli alleli non selezionati vengono chemati “neutrali” e la variazione della loro frequenza, quindi la loro evoluzione è dominata dagli altri fattori evolutivi (migrazione, mutazione, deriva genetica).

Diapositiva 13

La deriva genetica consiste nella variazione casuale delle frequenze alleliche da una generazione a quella successiva dovuta alla piccola dimensione delle popolazioni. Questa variazione casuale è dovuta all’errore di campionamento che si effettua con l’estrazione casuale di un piccolo numero di gameti, che prenderanno parte alla fecondazione e che daranno vita agli individui della generazione successiva, a partire dal pool di gameti della popolazione, che invece si può considerare molto grande. Questo errore e la conseguente variazione delle frequenze alleliche è piccolo e trascurabile quando la popolazione è grande e diventa sempre più grande più piccola è la popolazione.

Diapositiva 14

È possibile che, in seguito alla deriva genetica, in una piccola popolazione originalmente polimorfa, con il passare delle generazioni, venga fissato un allele e gli altri vengano eliminati, rendendo così monomorfa la popolazione; questo processo è tanto più probabile e rapido quanto più piccola è la popolazione. Quando in una piccola popolazione monomorfa compare un nuovo allele, neutrale, per mutazione, nella generazione in cui la mutazione ha origine un solo individuo porta il nuovo allele, necessariamente in eterozigosi, e la frequenza dell’allele mutato è 1/2N, in cui N è il numero di individui di cui è composta la popolazione. La probabilità che il nuovo allele venga fissato è 1/2N. 

Nell’ultima riga della diapositiva sono illustrati alcuni esempi di variazioni casuali delle frequenze di 2 alleli “neutrali” (cioè non sottoposti a selezione) di un gene; i 4 schemi non intendono quantificare la probabilità con cui avvengono le variazioni (vedere la diapositiva successiva), quanto sottolineare che si possono alternare aumenti e riduzioni della frequenza di un allele (p. es. quello azzurro scuro) nel succedersi delle generazioni.

I quadrati grandi rappresentano le popolazioni allo stadio di gameti, che, essendo aploidi, portano un solo allele: quello azzurro scuro o quello azzurro chiaro; i quadrati piccoli rappresentano gruppi di gameti geneticamente omogenei fra loro. 

Se p è la frequenza dell’allele “azzurro scuro”, si espongono 4 diversi percorsi evolutivi possibili a partire da p=0,5 nella generazione iniziale; ogni volta che si clicca passa una generazione. Al termine di tutti i 4 percorsi evolutivi l’allele “azzurro scuro” è fissato o eliminato.

Diapositiva 15

Nella diapositiva è illustrato l’esempio di una popolazione estremamente piccola  - 3 individui - di individui bisessuati (p.es. piante di pisello) in cui, nella generazione di partenza, p=q=0,5=1/2 (p è la frequenza dell’allele A1 e q dell’allele A2, gli unici 2 alleli del gene A presenti nella popolazione). Nell’estrazione casuale dei gameti di ambo i sessi, p, la frequenza dell’allele A1 tra i gameti che parteciperanno alla fecondazione, può assumere diversi valori, riportati nella riga azzurra “frequenza”, a ciascuno dei quali è associata una precisa probabilità, riportate nella riga gialla, “probabilità”; come si vede:

più il nuovo valore di p si allontana da quello precedente, più bassa è la probabilità che il nuovo valore venga raggiunto;

partendo da p=1/2, le variazioni in aumento e in diminuzione dello stesso valore assoluto hanno la stessa probabilità.

È possibile che, in seguito alla deriva genetica, in una piccola popolazione originalmente polimorfa, con il passare delle generazioni, venga fissato un allele e gli altri vengano eliminati, rendendo così monomorfa la popolazione; questo processo è tanto più probabile e rapido quanto più piccola è la popolazione. 

Diapositiva 16

Anche la condizione di panmissia, necessaria per la realizzazione della 2° legge di Hardy-Weinberg, può avere diverse eccezioni (inincrocio – cioè autofecondazione e incrocio fra consanguinei, incrocio preferenziali fra particolari genotipi, etc.); nella diapositiva è presentato l’effetto dell’incrocio esclusivo fra individui con lo stesso genotipo in una popolazione polimorfa con 2 alleli (A1 e A2) le cui rispettive frequenze alleliche (p, q) sono fra loro uguali, pari entrambe a ½; tale popolazione all’inizio (generazione “n”) è in equilibrio rispetto alla della 2° legge di Hardy-Weinberg, cioè le frequenze degli omozigoti A1A1 (in rosso) e A2A2 (in azzurro) è pari rispettivamente al quadrato di p e q (1/4), mentre la frequenza degli eterozigoti A1A2 (in viola) è pari al doppio prodotto 2pq (1/2). L’effetto dell’incrocio esclusivo di individui A1A1 fra loro, A2A2 fra loro e A1A2 fra loro porta a un dimezzamento della frequenza degli eterozigoti ad ogni generazione, cui corrisponde un aumento complementare delle frequenze dei genotipi omozigoti, mentre restano invariate, di generazione in generazione, le frequenze alleliche.

Quindi le frequenze degli eterozigoti sono sempre più basse, con il passare delle generazioni, e minori di quelle attese in base alla 2° legge di Hardy-Weinberg, mentre quelle degli omozigoti sono sempre più alte, con il passare delle generazioni, e maggiori di quelle attese in base alla 2° legge di Hardy-Weinberg. Quindi l’incrocio preferenziale determina un deficit di eterozigosità nelle popolazioni, senza alterare le frequenze alleliche. Quando la 2° legge di Hardy-Weinberg non è rispettata, non si possono calcolare le frequenze alleliche direttamente come radice quadrata delle frequenze genotipiche degli omozigoti; bisogna calcolarle sommando la frequenza degli omozigoti per quell’allele con metà delle frequenze degli eterozigoti in cui l’allele è presente.

Diapositiva 17

Questa diapositiva illustra in modo sintetico i risultati esposti nelle diapositive 19-21; nello schema in alto a sinistra la riga orizzontale nera rappresenta il valore della frequenza allelica di p, che può variare tra 0 e 1; in ogni riga è disegnata una freccia rossa diretta a destra, che indica un aumento di p con il passare da una generazione all’altra, o a sinistra, che ne indica una diminuzione; in qualche riga le frecce sono 2, dirette nei due versi opposti; in corrispondenza di ogni riga occupata da frecce, sono indicati, a destra dello schema, i fattori evolutivi che producono quel tipo di cambiamento della frequenza allelica; sono indicati anche i possibili valori di equilibrio stabile (selezione stabilizzatrice – stella gialla) o instabile (selezione diversificatrice – stella azzurra) delle frequenze alleliche.

In basso è esposto, in forma di tabella, l’effetto dei fattori evolutivi sulla variabilità genetica entro e tra le popolazioni (il segno + indica che il fattore evolutivo aumenta quel tipo di variabilità, il segno – che la diminuisce).

Gli effetti evolutivi su ampia scala di questi fattori sono i seguenti:

la selezione direzionale positiva produce la sostituzione di alleli meno vantaggiosi con alleli più vantaggiosi in tutte le popolazioni, quindi è un potente motore evolutivo, che tuttavia riduce tutte le forme di variabilità;

la selezione diversificatrice e, con minore forza, la deriva genetica, aumentano la variabilità genetica tra le popolazioni e ne favoriscono la divergenza evolutiva, la cui conseguenza può essere l’origine di 2 specie diverse da un’unica specie ancestrale;

la selezione stabilizzatrice, in modo meno forte la mutazione, in modo più accidentale la migrazione, favoriscono la variabilità entro le popolazioni e contrastano la divergenza evolutiva fra le popolazioni.

Un’ultima considerazione sulla specie umana: ormai da molti anni è evidente l’estrema variabilità genetica della nostra specie; l’origine recente della specie umana, la continua migrazione e il mescolamento genetico hanno fatto sì che la variabilità entro le popolazioni sia molto maggiore del differenziamento genetico tra le popolazioni; questo fatto chiude definitivamente la questione delle “razze pure” e della “superiorità genetica” di una razza sulle altre.

Diapositiva 18

Nella presente diapositiva sono indicati gli effetti delle interazioni epistatiche tra alleli di geni diversi che portano alla formazione di picchi e avvallamenti adattativi multipli, che, nel loro insieme, definiscono un paesaggio adattativo; nell’esempio riportato in diapositiva ci sono 3 picchi e 2 avvallamenti, la cui altezza è proporzionale alla fitness di ciascun genotipo (più un picco è alto, più alta è la fitness; più un avvallamento è basso, più bassa è la fitness); la rappresentazione proposta è semplificata: i picchi e gli avvallamenti sono disposti in una sequenza lineare, a una sola dimensione; in realtà i paesaggi adattativi si collocano in un iperspazio multidimensionale, con tante dimensioni quanti sono i geni coinvolti. Le distanze fra i picchi e gli avvallamenti è determinata dal numero dei geni per cui quelle posizioni sono differenti (p. es. il picco XXYYZZ e l’avvallamento XXyyZZ sono adiacenti perché differiscono per il solo gene Y; i picchi XXyyzz e xxYYzz hanno una distanza doppia perché differiscono per i geni X e Y).

Il presente modello è semplificato perché si ipotizza che i picchi e gli avvallamenti corrispondano a genotipi omozigoti e a demi monomorfi, sotto l’azione della selezione direzionale.

In seguito ad una perturbazione (immigrazione massiccia, mutazione + deriva genetica), rappresentata da una saetta nella diapositiva, una popolazione si sposta dal proprio picco adattativo in equilibrio stabile, transita per un avvallamento adattativo in equilibrio localmente stabile ma tendenzialmente instabile e, in seguito a mutazioni o immigrazione, raggiunge un nuovo equilibrio stabile o nello stesso o in un altro picco adattativo vicino; il nuovo picco adattativo può essere più alto o più basso rispetto a quello di partenza.

Gli effetti possono essere di variazione nel tempo della composizione genetica di un singolo deme o in una diversificazione spaziale nella composizione genetica di una metapopolazione.
PAGE  
9

