Analiza danych rodowodowych

Spokrewnienie

n
Z 1 (1+ Fwsp) Fwsp — wspdfczynnik inbredu wspdlnego przodka
_ 2 Fy, F,—wspdfczynniki inbredu ocenianych osobnikéw
A+ R)A+F)
Inbred
F.=0,5 * Rap Ry, — spokrewnienie rodzicow ocenianego osobnika
Szacowanie odziedziczalnosci - Analiza wariancji klasyfikacja pojedyncza
Zrddta zmiennosci Lss SKO SKO Warto$¢ oczekiwana SKO
Miedzy grupami k-1 SKOpmg= S1-S; SKO/Lss 02+ n.o?
W obrebie grup N-k SKOyg= So-S1 SKO/Lss ol

Lss — Liczba stopni swobody; SKO — Suma kwadratéw odchyleri; SKO — Sredni kwadrat odchyler;
k - liczba grup; N — liczba wszystkich obserwacgji; n;— liczba obserwacji w grupie i
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Odziedziczalno$¢:

Szacowanie powtarzalnosci - Analiza wariancji klasyfikacja pojedyncza

Zrédta zmiennosci Lss SKO SKO Wartoéé oczekiwana SKO
Miedzy grupami k-1 SKOpmg.= S1-S; SKO/Lss 02+ n.o?
W obrebie grup N-k SKOyg= So-S1 SKO/Lss ol
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Genetyka populacji

Migracje

pe=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 pokoler, lat; m — udziat osobnikow migrujgcych w
populacji miejscowej, wskazuje na tempo przeptywu genow

Mutacje
e u-—zmianaallelu Awa

e v—zmianaalleluawA

Mutacja jednokierunkowa:
o Ap=(1-p)v pe=po (1-u)’
e Ag=(1-q)u Ge=0o (1-v)'

Mozliwos¢ mutacji odwrotne;j:

p'— frekwencja po jednym pokoleniu
e p=p+vg-up
e g=q-vg+up

Jezelip=p’ tov¥*q=u*p



Selekcja

s+w=1
w — wspdtczynnik wzglednego dostosowania; s- wspdtczynnik selekcji przeciwko danemu genotypowi
Genotyp Ogétem
AA Aa aa
Pokolenie 0 p’ 2pq q p*+2pg+q’=1
Wspotczynnik W W w
dostosowania " © 2
Frekwencja po selekc;ji pzwll 2pqws, qzwzz = p2w11+ 2pqwy, + q2w22
, p*wi; + pPqwy, q q°W,, + pqws,

p

B p?wy; + 2wy,pq + qiwy,

Selekcja przeciw genotypowi recesywnemu

pg = S0
1 1—sq? !

_q(1—sq)
1 —sq?

B p2wy; + 2wy,pq + q*wy,

s —selekcja przeciw genotypowi recesywnemu (s<1); Aq —zmiana we frekwencji allelu

Catkowita eliminacja homozygot (s=1):
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qo — frekwencja allelu a w pokoleniu wyjsciowym ; q.— frekwencja allelu a w pokoleniu t
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Efektywna wielko$¢ populacji

N, — liczba samcow; N; — liczba samic
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Ne — efektywna wielkoéé¢ populacji
T — liczba pokolen
Ny, Ny, (...) — liczba osobnikow

w pokoleniu

Ocena wartosci hodowlanej

Zrédta informacji o wartosci , R " b
hodowlane;j wspctczynnik korelacji, wspotczynnik regresji

) doktadnos¢ oceny potezy gres)
Wtasny fenotyp (P;) h h?’
Fenotyp pojedynczego 2

rh rh

krewnego (P;)
Srednia grupy krewnych nh? PR
(El) m 1+(n-1)t
3 i i 2 _nh?
Sredl"nalz wielokrotnych nh 1+(n—1)Re
pomiaréw (P,) 1+ (n—1)Re

Objasnienia do tabeli:

2 . . 72
h” - odziedziczalnos¢

h — pierwiastek z h?, korelacja
pomiedzy fenotypem a wartoscig
hadawlana

r —wspdtczynnik spokrewnienia
ocenianego osobnika i krewnego

n — liczba krewnych lub liczba
pomiaréw

t — wspotczynnik korelacji
wewnatrzklasowej

Re — powtarzalnosé



Selekcja

AG; = h*DS =h?(P, — P) R=h
AG — postep hodowlany; DS — réznica selekcyjna; R — dokfadnos¢ oceny

12 2 _1+(n-1r, , _ 1+(n-Dr
AGy = hyDS hy = 1+(n—1)th Ry = Jni+m-1)t]

h? — odziedziczalno$¢ rodzinowa; n — $rednia liczebnos¢ osobnikdéw w rodzinie; Ri— doktadno$¢ oceny

n-1
n(1-t)

=T p? Ry=(1-7)

1t

AG,, = h:DS h%

hZ, — odziedziczalno$¢ wewngtrzrodzinowa; n — $rednia liczebnos¢ osobnikéw w rodzinie

Punkt brakowania x; = P4,, + X¢qp * Op

Gdzie: x4, — warto$¢ odczytana z tablic dla okreslonego p (frakcja wybierana)

Tempo przyrostu inbredu
1 Przyrost inbredu na pokolenie
AF = SN F, = 1- (1-AF)"
€ t- liczba pokolen

Ne — efektywna wielkos¢ populacji

Dobdr jednorodny i niejednorodny

Depresja inbredowa (Ap): Ap = ppy — Up
Depresja inbredowa przy modelu jednego locus: Ap=—2pq-F-d
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Heterozia  Hp, =pp —up=dy®>  Hp, =g, —pp =5 dy
Wskaznik heterozji (Vy):

H
V, = —%-100 %
ip



