Analiza danych rodowodowych
Spokrewnienie

n
Z(lj 1+ Fwsp) Fuwsp — wspotczynnik inbredu wspdlnego przodka
2 F, F,— wspdtczynniki inbredu ocenianych osobnikéw

< JarF)a+F,)

Inbred (wzor uproszczony)

F,=0,5 * Rag R4 5 — spokrewnienie rodzicéw ocenianego osobnika

Szacowanie odziedziczalnosci - Analiza wariancji klasyfikacja pojedyncza
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Migdzy grupami k-1 SKOpng = S1-S, SKO/Lss ol + n.c?

W obrebie grup N-k SKO\e = So-S1 SKO/Lss ol

Lss — Liczba stopni swobody;SKO — Suma kwadratéw odchyleri; SKO — Sredni kwadrat odchyler;
k - liczba grup; N —liczba wszystkich obserwacji; n; — liczba obserwacji w grupie i, n. — usredniona liczebnos¢
osobnikéw w grupie
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Uktad nieortogonalny, usredniona liczebnos¢ osobnikéw w grupie (n.):
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Szacowanie powtarzalnosci - Analiza wariancji klasyfikacja pojedyncza
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Genetyka populacji

Frekwencje genotypéw wg prawa Hardy’ego i Weinberga (loci wieloalleliczne):
Frekwencja homozygot: p;

Frekwencja heterozygot: 2 p;p;

gdzie: p; to frekwencja allelu i



Migracje
* t *
p=p +(1-m) (p-p)
p - frekwencja genu w populacji miejscowej
p: - frekwencja genu po t pokoleniach

p* - frekwencja genu w populacji z ktorej pochodzq osobniki migrujgce

t — liczba pokolen, lat

m — udziaf osobnikdw migrujqgcych w populacji miejscowej, wskazuje na tempo przeptywu genow

liczba osobnikow migrujacych

m= liczba osobnikdw w populacji miejscowef + liczba osobnikéw migrujacych

Mutacje

e u-zmianaalleluAw a
e v —zmiana alleluaw A
Mutacja jednokierunkowa:
o Ap=(l-p)v pi=po (1-u)'
e Ag=(1-q)u Gi=do (1-v)'

Mozliwo$¢ mutacji odwrotnej:
p'— frekwencja po jednym pokoleniu
* p’=p+vg-up
* g'=g-vq+up

Jezelip=p’ tov*g=u*p

Selekcja
s+w=1
w — wspotczynnik wzglednego dostosowania

s- wspotczynnik selekcji przeciwko danemu genotypowi

Genotyp Ogétem
AA Aa aa
Pokolenie 0 p’ 2pq q° p?+2pg+q°=1
Wspotczynnik
. W11 W12 W23
dostosowania
Frekwencja po selekgji p°Wii | 2pQWia | Q°Wa | = pPwig + 2pqwis + GPWa
D’ p?wis + pPqwy, q qQ*Waz + Pqwy,

 p2wyy + 2w,pq + Q2w

Selekcja przeciw genotypowi recesywnemu

_ —=sq*(1—q) _q(1—sq)

Ag = —mM—— 2 =
a 1 — sq? N

1 —sqg?

s — selekcja przeciw genotypowi recesywnemu (s<1)

Aq — zmiana we frekwencji allelu

Catkowita eliminacja homozygot (s=1):
q, = do = do — 4¢
f =———— -
1 +tqo Qo:
qo — frekwencja allelu a w pokoleniu wyjsciowym
q:— frekwencja allelu a w pokoleniu t

 p2wyy + 2wWi,pq + Q2w




Ocena wartosci hodowlanej

Objasnienia do tabeli:

R b h’- odziedziczalnoé¢
Zrodta informacji o wspotczynnik wspotczynnik
wartosci hodowlanej koreI?,cn, regresji b — pierwiastek z b, korelacja

doktadnos$¢ oceny pomiedzy fenotypem a wartoscia

Wrtasny fenotyp (P;) h h? hodowlana
Fenotyp pojedynczego rh th r — wspétczynnik spokrewnienia
krewnego (Pl) ocenianego osobnika i krewnego
Srednia grupy

nh? nhz . .
krewnych - r n — liczba krewnych lub liczba
(F ) 1+(n—-1)t 1+(n-1t pomiaréw

n
S'.rednia Z b2 nh? t — wspdtczynnik korelacji
wielokrotnych n 1+(n—1)Re wewnatrzklasowe;
e 1+ (n—1)Re

pomiarow (Pn) Re — powtarzalno$é¢
Gl:b‘(PZT—p)'Fp t=rg-h2

Selekcja
AG = h?(P, — P) = h®DS

h2=1+(n—1)r )
F 714+ m-1t

AG - postep hodowlany

DS - réznica selekcyjna

P, — $rednia selektow

P — $rednia stada/populacji

h; — odziedziczalno$¢ rodzinowa



