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Powigzania pomiedzy genami: rown. Hardyego-Weinberga, wsp. rekombinaciji

9. Analiza sprzezen

10. Analiza asocjacyjna

11. Analiza asocjacyjna

12. Symulacje komputerowe, jackknife, bootstrap
13. Monte Carlo Markov Models

14. Metody klasyfikacyjne

15. Wyktad podsumowujgcy
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Testowanie istotnosci efektow genéw
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GENETYCZNA DETERMINACJA CECH CIAGLYCH

efekt pojedynczego genu
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liczba genéw



GENETYCZNA DETERMINACJA CECH CIAGLYCH

POWIAZANIE WARTOSCI FENOTYPOWEJ CECHY Z SEGREGACJA
MARKEROW
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wartosc¢ fenotypowa cechy
genotypy markerow
spokrewnienie osobnikow
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GENETYCZNA DETERMINACJA CECH CIAGLYCH

TTCTTTCTEGTGET GCTTTACAAALATCTT GAACTTCTGEAATT GATCAAGCACAT ACACS
AACCAAATACT GAATAACAGTTAAAGCGAT CGTGCTGCTTTTAAARAARTTTTAGARAGCT
ACCAAACARAGCAAATT CAAGT GTATTGCACCTAATTGCCAAAAACAAGTCTCTCCTTT
ACAATATTCCAALALTAATALCTTTATATATALATT CEEETACTACALACCCETATACTTT
TEEATAACACGCCAT CTETTTAATATCTTACARAAT CTTCCACAARCCTTTARATTATT S
TTAACCCCTTCGAAT GO TCAT CAAAT CGTATCTCCCGAAAATGTCTTTTAT GCTAATAG
TATCTTACTTCCACCACATAATCTACGAACTAT CAATGTTTAT GAT GETCAGGTTACGA
CGTTTGTTAACAACT CATTTCAATCTEATA CEAACACGTTCCTAATAAT CACACALRLT
GCAAAARTACARRRAATCTT CCATTCTAT CGATAACACCCCAGETCCCAATCCATATEC
TACAAATAAAARGCTTACTTT GEATACTTTGACAGET GGACACTCAAAAGAATCTTATT
TECEAAGTTATATTAAT GECAARCETATTCCT GAGACT GCCAGAGCT GTAAT CEAACCC
TCTATGAATAARLCTCEZCTTTATT GAAGTACCATCTTACATTTTAAACALCTTAACASA
TETTETCTTTTATAAT CACGT TACGARACATAACATACT CAAAACTCTTCARAACCARC
AAGCTTTTCTAACATATATCARAAGTGAT CATAATTCTGARAATCCTTATATGETTTAT
GATTTAGCACAGAACGAAT GEATATTTAACCTT GEGCTCCTAATTTCEGETGATATTTTCEA
AAAARCEARACACEARCETEETTTTETAACTATTT CCAGACAT CCATCTATCT GETTAR
CTAATATCCAATCTGCGTATAATAAAARCATCACGAACGSETTTACTATTAACATCCCAACC
ACAATTTGCACATCTTTT ATGACAATATATTCTTT
CAAATCCCCATET GCCAATCTCEAACAACCTTT GATTAT GAACTCACCGALATCTCTTCA
AAAATTCTATAACAACCAATCCAATCETT CGECTTEGETCCARCATCAAATACCACCCTTG
AATAACTTATATAGACGACAAAATTATACATATAACGAT GCGTTEETZATTTTAGSACA
ATTCGEATTTCTGT TAACACCT GEAAAAGATAATTATACCGEAAAAGATATACTTTCTT
CTETATTCCCAAAACATTATACACTCAAACCEAATT CTTCAAALAT CCCCALCTTATTTT S
CAGAATTTTACAAATAAACTCCTTTCCGCAAATTCCTCAAACTCCATCTTTEEECATCT
TETTTTATTTTAT GEACAACGAGTATGETTTGACTATATT GGATACAAT GCGAGATATT G
TTCAAAATTTTATTACACATTTTGGTTT CAGT GTAAAAAT CCGAGATAT GATCCCAAGT
CCAAAAATTTTGEATATTCTACGALLRCATCETACGACCAACAACTCCATALLATTCATAR
ACAAACAARACTTCTATAT GACCGATAT CGAACARCGCETAACGCTTATAAT CAACTCTTATS
ATGATATTTCTGAGTTCAGATTAAALBATGTGECTATTAT GAAAARGAAACTAGAALGT
AARACTTTTEEAACTTTT GEAT GAATATTAT AT GAACACARTAATTT CCTAGAGATETA
TAGAACCECATATAACCETCAACATTARCCALACTTCTCTCTATTATETETTTCT CGGEETT
TTAAAAATTATGEAAATATCCGAAATCGATTACACCGEETCTTAATCCGTAAAACATCTTT G
TTTAGCTTACCAGATTCTATAAACTTACAAGATTATGEGTT CATCAAAAGCTCTATTGC
CAAAGEETTAACGT T T CAAGAATATGCTACAAT CETARAACAACRACGCTTTT CCACRAAR
TTETTAATGTTACAACT ZETACTT CACAAACACCATTTTT GEEEAAAAALLTCCETTARAR
ATGECTTCTEAATTC




POSZUKIWANIE GENOW -
ANALIZA SPRZEZEN



ANALIZA SPRZEZEN - definicja

ANALIZA SPRZEZEN

1. Statystyczna procedura poszukiwania genow

2. Poszukiwanie najbardziej prawdopodobnej lokalizac;i
QTL na chromosomie

3. Wykorzystujgca prawdopodobienstwo odziedziczenia
genu giéwnego

4. Obliczone na podstawie czestosci rekombinacji
pomiedzy markerami



ANALIZA SPRZEZEN - zrédta informacji

ANALIZA SPRZEZEN

I i

wartosci genotypy
cechy markerow

spokrewnienie



ANALIZA SPRZEZEN - modele statystyczne

LICZBA QTL
pojedynczy
kKilka sprzezonych QTL
epistaza pomiedzy genami

WPLYW QTL
wpiywa na jedng ceche
wpitywa na kilka cech
efekty epistatyczne

OKRESLENIE POLOZENIA QTL
na podstawie pojedynczego markera
na podstawie dwu sasiadujacych markerow (przedziat
markerowy)
na podstawie kilku markerow



ANALIZA SPRZEZEN - poszukiwanie genéw

POSZUKIWANIE NAJBARDZIEJ PRAWDOPODOBNEJ
LOKALIZACJI QTL NA CHROMOSOMIE

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7




ANALIZA SPRZEZEN - poszukiwanie genéw

POSZUKIWANIE NAJBARDZIEJ PRAWDOPODOBNEJ
LOKALIZACJI QTL NA CHROMOSOMIE




ANALIZA SPRZEZEN - poszukiwanie genéw

®* prawdopodobienstwo, ze dany osobnik odziedziczyt
okreslony genotyp QTL (QQ, Qqg, qq)

®* prawdopodobienstwo jest obliczone na podstawie
genotypu markerow i informacji o spokrewnieniu

®* prawdopodobienstwo jest funkcjg czestosci
rekombinacji pomiedzy markerami




ESTYMACJA
PRAWDOPODOBIENSTWA
GENOTYPU QTL



OBLICZANIE PRAWDOPODOBIENSTWA GENOTYPU QTL

PRAWDOPODOBIENSTWO ODZIEDZICZONEGO GENOTYPU QTL

P: linie zinbredowane - homozygotyczne pod wzgledem
wszystkich loci (markerkery i geny gtowne)

P: aaqgbb X QQ
a b
a b X

F1; 2 ﬁ X

F2:

,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,,




OBLICZANIE PRAWDOPODOBIENSTWA GENOTYPU QTL

PRAWDOPODOBIENSTWO ODZIEDZICZONEGO GENOTYPU QTL

-1 ‘b E E b E a
F2: i |
P ( = obliczone
P( ) = na podstawie

P ( = markerow



OBLICZANIE PRAWDOPODOBIENSTWA GENOTYPU QTL

PRZYKLAD 1:

F1:

e (e

: RE-!
F2: np. osobnik o genotypie

i
U |

od matki @ zawsze dziedziczony jest genotyp -Q
prawdopodobienstwo genotypu ?? alezy od ojca &
?? = QQ rekombinacja pomiedzy a—~
rekombinacja pomiedzy ?-b
P(QQ) =rg*rop/ (1-ry)

?? = QqQ brak rekombinacji pomiedzy a—?
brak rekombinacji pomiedzy 7—-b
P(QO)=(1-1g)*(1-1y) /7 (1-ry)

?? =qQ genotyp niemozliwy P(qgg)=0



OBLICZANIE PRAWDOPODOBIENSTWA GENOTYPU QTL

PRZYKLAD 2:

F1: X

F2: np. osobnik o genotypieé J

Lrarananananenanaranana: Rttt s bt

?? = QQ brak rekombinacji pomiedzy /—?
brak rekombinacji pomiedzy

P(QQ):(1'ra’?)*(1'r?b)/(1'rab)

?? = Qg rekombinacja pomiedzy /-7
rekombinacja pomiedzy
P(QQ)=Ta *Top [ (1-rg)



OBLICZANIE PRAWDOPODOBIENSTWA GENOTYPU QTL

PRZYKLAD 3:

F1: o
2 l
F2: np. osobnik o genotypie aJ ; --------------------
7?2 = QQ P (OO ) =10 % (1~ )/l

?7? = Qg P(Qq):(l'ra’?)*r?b/rab



TESTOWANIE



TESTOWANIE - profil prawdopodobienstwa

1) y=p+q,+e
2) y=p+tq,te

N) y=p+ggte

— prawdopodobienstwo

— prawdopodobienstwo

— prawdopodobienstwo

In ( prawdopod.)

-271 A

-274 -
maks.
prawd.

-277 - 80 cM

-280 A W/J

283 - r/r\

-286 @ @ O—T—0—0—

0 25 50 75 100

lokalizacja genu
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TESTOWANIE - hipotezy i test

HIPOTEZY

MODELE STATYSTYCZNE

TEST



TESTOWANIE - wnioskowanie

* najbardziej prawdopodobna lokalizacja genu: 80 cM

* dla pozycji 80 cM TLR = 25.46

- zalozone maksymalne prawdopodobienstwo btedu a,,,, = 0.01

« prawdopodobienstwo btedu dla LRT=25.46 wynosi a;=0.0000045
* Qyax = Ot 307
— H,; 25 -

—> na dziedziczenie cechy ma 5
wptyw gen gtéwny

— gen jest zlokalizowany
na chrom. 6 ok. 80 cM 10 -
od pierwszego markera

0 25 50 75 100 125
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Genetyczna determinacja cech ciggtych
Poszukiwanie genow przy pomocy analizy sprzezen
Estymacja prawdopodobienstwa genotypu genu

Testowanie istotnosci efektow genéw



