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A B A B
BEK 11 29 10 10
MUS 23 27 - -
TOH 37 11 - -
BET 27 4 ] ]
BIW - 17 - -
OMN 26 - - -
AKK 27 - - -
OMT 26 - - -
NOU1 30 - - -
NOU2 30 - - -
NOU3 30 - 10 -
SAK 2 28 - 10

RAPD-PCR



N = mean sample size per locus, A= mean number of alleles
AP = mean number of alleles per polymorphic locus, P gs= percentage of polymorphic loci 0.95
H ,= observed heterozygosity, H .= expected heterozygosity

N A AP Pgs Ho He

A

BEK 11 13 20 18.8 0.034 0.060
MUS 23 15 39 25.0 0.103 0.092
TOH 37 15 2.1 31.3 0.093 0.097
BET 27 13 2.0 25.0 0.062 0.068
OMN 26 13 20 18.8 0.072 0.077
AKK 27 16 2.3 31.3 0.102 0.099
OMT 26 14 2.0 37.5 0.094 0.094
NOU1 30 12 2.0 18.8 0.056 0.071
MQOU2 30 13 20 125 0.067 0.069
MOU3 30 13 20 25.0 0.079 0.095
SAK 2 11 2.0 125 0.094 0.073
B

BEKDb 29 1.0 1.0 0.0 0.000 0.000
MUSDb 27 10 1.0 0.0 0.000 0.000
TOHDb 11 10 10 0.0 0.000 0.000
BETD 4 1.0 1.0 0.0 0.000 0.000
BIWb 17 1.0 1.0 0.0 0.000 0.000

SAKb 28 1.0 1.0 0.0 0.000 0.000




Locus H Hs Gg Fis Fir Fsr

Ak* 0.037 0.038 -0.017 -0.020 -0.021 -0.001
Gpi* 0425 0.388 0.087 0.040 0.133 0.097
| dhp* 0.051 0.050 0.018 -0.064 -0.023 0.038
Ldh* 0486 0440 0.09 0.124 0.206 0.094
Mdh* 0.060 0.061 -0.008 -0.043 -0.036 0.007
Pgdh* 0.235 0.230 0.021 0.082 0.119 0.040
Pgm* 0.101 0.100 0.012 -0.016 0.021 0.037
Over dl loci 0.087 0.082 0.064 0.060 0.127 0.072
Over dl loci 0.080 0.080 0.000 0.043 0.041 -0.001
Over dl loci 0.089 0.090 -0.005 0.005 -0.002 -0.007
Over dl loci 0.075 0.077 -0.038 0.134 0.130 -0.004
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