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При помощи современнего программного обеспечения, например программного пакета
Legofit, можно предсказывать историю развития популяций на основе известных генети-
ческих данных - строить и проверять модели взаимосвязей популяций, находить предков
и потомков. Legofit также предоставляет возможность добавить в модель примешивание
генов из одной популяции в другую. На основе этого можно строить достоверные гипотезы
исторического развития конкретных популяций.
В проведенном иследовании было осущевствлено моделирование популяционной струк-
туры различных видов промысловых рыб при помощи программного пакета legofit. При
это использовались данные ddRAD-геномного секвенирования. Были определены попу-
ляционные характеристики и межпопуляционная дифференциация для выбранных видов
промысловых рыб. Результаты могут иметь практическое применение.
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