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Odhad heritability v prirodnich populaci

Kovariance mezi pfibuznymi pro kvantitativni znaky je zakladem pro odhad
dédic¢nosti znaku a jejich genetickych korelaci (Falconer, 1989).

Klasicky se uroven pfibuznosti mezi pfibuznymi vypocitava ze znamych
rodokmend.

K odhadu genetickych a environmentalnich komponent rozptylu kvantitativnich
znakU na zakladé porovnani Uuplnych sourozencl a polosourozencu, rodicu a
jejich potomkl nebo podle reakce na selekci Ize pouzit fadu statistickych
metod.

Dva dusledky omezeni, ktera vyplyvaji z tradi¢nich kvantitativnich genetickych
postupu, jsou:
1. organismy s dlouhou generacni dobou (napf. stromy, velci obratlovci) je
velmi obtizné studovat a

2. neznamy vztah mezi odhady heritability a genetickymi korelacemi
vytvofenymi v laboratofi a témi, které se projevuji ve volné zijicich
populacich v pfirozenych podminkach prostredi.




Problém prirodnich populaci

- zkoumani kvantitativni genetické variability v pfirodnich populacich,
které nevyzaduji experimentalni manipulaci, a umoznit genetické
studie organismu, které nelze studovat v laboratofi bud z ddvodu
dlouhého zivota, nebo obtizného chovu v zajeti.

Ve vétsSiné prirodnich populaci neni mozné vytvorit kfizence a obvykle
neni ani mozné sledovat prirozené vzorce rozmnozovani. A i kdyz si
organismy vytvareji teritoria a zdanlivé se rozmnozuji monogamné,
takZe je mozné identifikovat pravdépodobné rodi¢e (napf. mnoho
ptakl), mimoparové rozmnozovani a jejich vliv na vztahy v ramci
rodiny neni snadneé zjistit.

‘Natural’ heritability

Vytvareni umélych populaci ve volné prirodé, cross-fostering
design nebo vytvareni populaci prizptisobenych laboratornimu
prostredi (napf. linie Rose u Drosophila melanogaster; Chippindale et
al., 1996).

U drozofily se odhadovala heritabilita v pfirodé pomoci regrese
laboratorné vypéstovanych potomkud na rodi¢e nasbirané v terénu.

h? - dvojnasobek regresniho koeficientu z hodnot samic odchycenych ve
volné pfirodé s hodnotami primeéru jejich laboratorné chovanych dcer.

Table 2. Heritability and standard error per month at the PNI population of Drosophila mediopunctata

Sep/86 Jun/87 Aug/87 Nov/87 Mar/88 May/88 Total
(n =28) (n=47 (n = 120) (n =45 (n=18) (n =84 (n = 342)

PCI-TOT 0.13 +0.14™ 0.01 +£0.13** 051 +0.11* 0.10 + 0.12™ 0.10 +0.15* 0.07 +0.08™ 0.18 +0.06*
PC2-TOT 0.09 +0.17% 0.52 +0.20* 0.57 +0.13* 0.51 + 0.20 0.11 +£0.32®  0.13 +0.18®*  0.50 +0.07*
PC3-TOT 0.41+0.21™ 0.16 +0.16" 0.57 +0.16* 0.60 + 0.19* 0.55 +0.35" 0.404+0.17" 0.47+0.08*

=P o= 0.01.
*P < 0.01; n=number of families.




Cross-fostered —
,Krizené‘“ odchovavana mlad’'ata

Smith, James N. M.; Dhondt, André A. (1980). EXPERIMENTAL CONFIRMATION OF
HERITABLE MORPHOLOGICAL VARIATION IN A NATURAL POPULATION OF
SONG SPARROWS. Evolution, 34(6), 1155—1158. doi:10.1111/j.1558-
5646.1980.tb04058.x

- regrese skore stfedu rodicu vuci pramérnému skére potomku pro
experimentalni rodiny s pravymi i nahradnimi (foster, péstouni) rodici a
pro kontrolni rodiny.

TasLE 2. Estimates of single-parent/offspring heritability' of four morphological characters in cross-fostered
and control broods of song sparrows.

Young in experimental families Young in control families

Je-olfspring Male-offspring
heritability heritability

Femaleoffspring  Male-offspring Fer

Character h* SE b SE W SE L SE

Beak length 0.16 0.34 0.71* 0.27 0.29 0.43 0.04 0.29
Beak depth 1.33**  0.40 1.23** 037 1.54** 043 0.50 0.50
Beak width 0.22 0.34 0.59* 0.24 0.47 0.25 0.30 0.27

Tarsus length 0.92* 0.37 0.71 0.57 1.12%* 0.37 0.90** 0.33

Sample size (families) 26 23 32 30
Average 0.66 0.81 0.86 0.42

faP<05"™=P<.0l
" Heritability (h') = 2 x slope

Vice markeru (tj. celkovy pocet alel) by zvysilo pfesnost odhadu
pribuznosti a zvyseni celkoveho poctu jedincu vyrazne
zvySuje presnost a spravnost odhadu heritability a
genetickych korelaci.

Nyni: odhad heritability na zakladé podilu fenotypové variance
vysvétlené genotypovanymi SNP.

Yang et al. (2010) hodnotili svou metodu odhadem podilu
variance vysvetlene ~290 k SNP u 3925 lidi a po korekci na
SNP, které nejsou enot?/plzovany, a na SNP s nizsi
frekvenci minoritnich alel se pomeérne blizi heritabilite vysky
odhadované ze sourozeneckych modelu, ~0,8.

Software GCTA byl také pouzit k odhadu heritability pro
hmotnost u lidi (Yang et al. 2011), inteligenci (Davies et al.
2011), nachylnost k nemocem (Lee et al. 2012) a osobnost
(Verweij et al. 2012).

Podobné metody byly pouzity k rozdéleni genetické variability v
délce kfidel (Robinson et al. 2013), velikosti snusky a
g(r)n%?ostl vajec populace volné Zijicich ptakl (Santure et al.
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Heritabilita odhadnuta pomoci
genetickych markeru

metoda umoznujici kvantitativni genetickou analyzu volné
zijicich populaci's pfirozenymi vzorci rozmnozovani.

metody byly zalozeny na linearnich vztazich mezi odhady
pfibuznosti na zakladé markeru a fenotypy. Kvuli nejistote v
odhadu ﬁrlbugnostl a zamene pribuznosti s prostredim vsak
odhady h? z téchto metod nebyly presné.

jedinci jsou ve studované populaci genotKFizc_)véni pro lokusy
molekularnich markert a vyhodnoceni z hlediska
kvantitativnich znaku.

na zakladé udaju z markeru postupem maximalni
pravdépodobnosti (ML) odvodi pribuznosti mezi dvojicemi
Jedincu, pricemz se predpoklada smes nepribuznych a
uplnych sourozeneckych pardu.

odhady pribuznosti jsou kombinovany s udaji o
kvantitativnich znacich ve smiseném modelu, aby bylo
mozné odvodit h? a genetické korelace.

Odhad podilu fenotypove variance
vysvetlené genotypovanymi SNP

Analyza GCTA se sklada ze dvou kroku. Nejprve
se vSechny SNP pouziji k vypoCtu matice
genetickeé pribuznosti vztaht (GRM) mezi
vzorky.

GRM se pak pouzije jako prediktor ve smiSeném
linearnim modelu s rysem jako odpovedi k
odhadu hZ.




Vliv velikosti vzorku a hustoty markeru
na korelaci mezi skutecnou a teoretickou
genetickou pribuznosti
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200 500 1000 2000 5000 10000 20000
Number of markers
Realized /* (/) 5DS REML
Fooon m i+ SD i*Range of Ji*+ sD¥ I/’ Range of i+ SD i’Range of
0.2 500 200 0.187 0,030 0.146-0.243 0.,193+0.078 0.081-0.313 0.187+0.047" 0.121-0.249
02 500 2000 0.190+0.032 0.140-0.244 01970077 0.082-0.342 0.199+0.065 0.095-0.303
02 500 20000 0.186+0.031 0.136-0.238 0.184+0.088 0.054-0319 0.192+0.069 0.095-0.300
02 1000 200 0.194:0.029 0.153-0.243 0.198:£0.069 0.106-0.337 0.197+0.039 0.134-0.261
02 1000 2000 0.189--0.022 0.157-0.223 0.192:+0.045 0.118-0.262 0.193+0.040 0.132-0.263
02 1000 20000 0.19120.024 0.155-0.228 0.201 0,086 0.091-0.342 0.194:0.048 0,113-0.273
02 5000 200 0.19940011 0.181-0.216 0,196 0.041 0.136-0.275 0.1380.011 0.179-0.216
0.2 5000 2000 0.199+0.013 0.181-0.218 0.198+0.039 0.149-0.269 0.199+0.016 0.173-0.223
0.2 5000 20000 0.200+0.011 0.184-0.17 0.204 = 0.050 0.124-0.297 0.201 20.019 0.174-0.233
05 500 200 0.476+0.049 0.407-0.562 04920138 0.296-0.725 0.482 +0.048* 0.415-0.561
05 500 2000 0.4800.052 0.394-0.564 049520019 0.300-0.702 04990070 0.384-0.602
05 500 20000 0.474+0.051 0.386-0.556 0.480:0.150 0.271-0.694 0.480:+0,085" 0.337-0.602
05 1000 200 0487 +0.046 0.419-0.562 0.494+0,114 0.344-0,683 0.495+0.035 0,435-0.548
05 1000 2000 0.481 0.036 0.428-0.535 0.482£0.072" 0.374-0.613 0.491 0.047 0.417-0.565
05 1000 20000 0.485+0.038 0.423-0.542 0.511=0.144 0.343-0.774 0.4%0*+0.050 0.408-0.563
05 5000 200 04980017 0.470-0.525 0.497 £0.063 0.408-0.615 0497 0,010 0.479-0.513
05 5000 2000 0.497 0.020 0.468-0.528 0,498 =0.052 0.428-0.595 0.4980.016 0.472-0.521
0.5 5000 20000 04990017 0.474-0.526 0.507£0.069 0.411-0.609 0.501+0.022 0.464-0.534
0.8 500 200 07820034 0.733-0.837 0.802+0177 0.538-1.096 0.790+0.022" 0.753-0.828
08 500 2000 0.785+0.035 0.722-0.838 0.801+0.135 0.592-1.022 0.797+0.044 0.725-0.860
08 500 20000 0.781+0.035 0.715-0.833 0.797+0.202 0.536-1.114 0.783+0.064" 0.670-0.874
0& 1000 200 0.790+0.031 0.742-0.837 0.797+0,137 0.612-1.008 0.797+0.014 0.775-0.819
08 1000 2000 07860024 0.749-0.821 0.785+0.084 0.652-0.953 0.795+0.027 0.754-0.842
08 1000 20000 0.789:0.026 0.746-0.825 0.829:0.191 0.573-1.189 0.796+0.032 0.736-0.841
08 5000 200 0.799+0.011 0.780-0.815 0.799+0.081 0.687-0.955 0.798+0.004 0.792-0.806
08 5000 2000 0.798+0.013 0.779-0.817 0.800+0.057 0.715-0.899 0.799+0.007 0.787-0.809
08 5000 20000 0.79940.011 0.783-0.816 0.809+0.088 0.665-0.937 0.801+0.013 0778-0819
*Indicates a significant deviation from h¥ according to a t-test: 1 |.h_3 I°) /15D TO),

“The 27 simulation trials consist of three levels of true narrow-sense heritability (h°), three sample sizes (n) and three marker densities (m). In each simulation sample, i is estimated by the symmetric difference squared (SDS)
method implemented in our R package, SD5/R and by residual maximum likelihood (REML) method implemented in the GCTA software,

S0 =standard deviation.

doi:10.1371 journal pone.0102715.1001
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DvojcCata

Jedinci s identickym genotypem ~ podobné jako inbredni linie

Studie dvojcat (lide, skot)

Zohlednéni spole¢ného prostfedi — od zygoty po narozeni, a v
dalSim obdobi, kdy jsou spolu -> variance mezi pary dvojcCat
obsahuje varianci spolecného prostredi (Vg.), spojena s Vg

Tento problém Ize FeSit analyzou dvou typu dvojcat:

monozygotni (MZ) a dizygotni(DZ)
MZ ~ geneticka identita
DZ ~ uplni sourozenci

- ve spoleCném prostredi maiji priblizné stejny rozmér jako MZ

Odhad mnozstvi genetické variance, ptame se nakolik méné
jsou si podobni DZ nez MZ?




Pokud jsou si MZ dvojCata fenotypoveé podobnéjsi
nez DZ dvojCata, pak to naznacuje, Zze geneticka
variabilita vice ovliviiuje fenotypové rozdily.

Kliséi:CEky design dvojcCat je take znamy jako model

Model ACE odhaduje heritabilitu v uzkém smyslu za
preldppkladu, ze geneticka variance dominance je
nulova

Zavedenim modelu ADE [v nemz jsou slozky
variance modelovany jako aditivni (A), dominantni
a epistazove (D) a nesdilené vlivy prostredi] Ize
odhadovanou heritabilitu rozdeélit na aditivni a
dominantni slozky variance. Pokud se u dvojcat MZ
a DZ projevuji nepifimé genetickeé ucinky rodicu
podobne, budou tyto ucinky zahrnuty do slozky
spolec¢ného prostredi (C).

Predpoklady studia dvojcat

Spolecné prostredi prispiva k danému fenotypu stejnou
merou u obou paru dvojcat MZ i DZ, coz se oznaéutje jako
"predpoklad ste'&\a(\aho prostfedi" (equal environmen
assumption - EAA)

- Pokud by EEA neplatila, odhady heritabilitP/ by byly
pravdépodobné nadsazene, protoze rozdilna prostredi by byla
mylné pfisuzovana rozdilim v genetické variabilité

- DvojcCata jsou zobecnitelna na obecnou populaci, pokud jde o
fenotyp, ktery je predmétem zajmu. Platnost tohoto
predpokladu byla prokazana v mnoha studiich

-V ramci populace dochazi k ,nahodnému pareni”.

- ,,nejlasné role podobnosti prostfedi” na genetické faktory a
vysledky je omezena.

Pokud véechnx tyto predpoklady plati, pak porovhnanim
fenotypovych korelaci MZ a DZ dvojcat Ize spolehlivé
odhadnout heritability.




Slozeni komponent variance mezi

pary dvojcat
 |wempiyoj  |Uwiparioh |
MZ dvojcata Va+ Vp + Vi, Veu
DZ dvojéata YoV + Vs Vp + Vg, Yo Vp+ % Vp+ Vg,
Rozdil (MS,,, - MSp;) YoV + % Vp YoV + % Vp

Za predpokladu, ze obé slozky variance prostredi, V¢, a Vg,, jsou stejné pro MZ
a DZ, se V| neuvazuje; celkova geneticka variance je stejna u MZ a u DZ

Rozdily mezi MZ a DZ dvojcaty v obou komponentach odhaduji 2 V, spolecné
se % Vp
(0hmz = Obpz)*(Cumz — Oupz)

Korelace mezi pary dvojcCat je podilem komponenty variance mezi pary
fenotypovou varianci ~ dvojnasobek rozdilu mezi MZ korelace a DZ korelace:

Va+1iv
,Heritabilita®“ = M

P
Vypocet se vice blizi heritabilité v SirSim smyslu, nez v uzkém smysiu.

Odhady heritability — genomicke
metody

U nepfibuznych jedincu

- genomické metody se tykaji statistickych metod
aplikovanych na molekularné geneticka (vCetnée
celogenomovych) data, ktera byla bud primo
zmerﬁna, nebo imputovana pomoci referencnich
panelu.

- Nekteré genomové metody se zameruji na odhad
,ONP heritability” - coz je zvlastni pripad heritability
v Uzkém smyslu odhadované z merfenych SNP.

- LD score regression

- Genomic relatedness restricted maximum
likelihood




Genomickeé metody: pribuzni jedinci

Spole¢nym omezenim genomickych metod aplikovanych na
nepribuzné jedince je nemoznost zohlednit vliv prostredi.

Byly vyvinuty rizné metody, které umoznuji implementaci
genomickych metod ve velkych vzorcich pfibuznych jedincu.

Sibling regression

Muze poskytnout odhad heritability v uzkém slova smyslu; Zadné dalSi
predpoklady o distribuci u€inktl SNP; zahrnuje ucinky vzacnych SNP do
odhadu heritability; odolny vici chybam genotypovani a urcitému chybéni;
Castecné zohledriuje stratifikaci populace.

Pro presné vysledky je nutna velka velikost vzorku vzhledem k malé
smérodatné odchylce IBD sdilenych mezi sourozenci, napr. Visscher et
al. stanovili v ramci svého vzorku pramérny podil IBD sdilenych genomem
v ramci sourozeneckych part se smérodatnou odchylkou 0,036; odhad je
vztazen ke zvolené referencni populaci.

Genetika kvantitativnich znaku

Dalsi genetické parametry

|

- koeficient opakovatelhosti
- geneticke korelace




Koeficient opakovatelnosti

Opakované méreni stejné vlastnosti na stejném jedinci v
prubéhu jeho Zivota (nejlépe za stejnych podminek) —
podobnost méreni je zavisla na velikosti genetické

determinace.

Koeficient opakovatelnosti udava podil proménlivosti
zapricinény genetickymi rozdily z celkové fenotypove

promenlivosti.

— Na stejném misté (prostorové opakovani, topograficka)
— Opakovani v Casovém obdobi (s vékem)

Koeficient opakovatelnosti-r_
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Korelace mezi fenotypovymi hodnotami riiznych méfeni
u viech jedincli populace je OPAKOVATELNOST:

koeficient opakovatelnosti: rgp,

S
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Mé&reni jsou rozdilna — vlivy
docasné jsou rizné

Mé&feni jsou podobna — vlivy stalé
jsou stejné

Zdroj proménlivosti mezi jedinci

Zdroj proménlivosti mezi méfenimi
u jedince
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Pr.: U 250 prasnic ve velkochovu byly sledovany pocty
vSech narozenych selat za jejich prvni Ctyfi vrhy.
Vypocitejte odhad koeficientu opakovatelnosti této
uzitkové vlastnosti vCetné jeho stredni chyby.

Proménlivost S§S df MS sloZeni MS

o eopamijedinetimezl 168199 df,=p-1=249 6777 2 +n,0° MS,=c? + nOO';
Uvnitf skupin (e 304425  df.=n-p=750 4,059 o MS, = o’

Celkova © 475624 df,=n—1=999

p =250 pocet prasnic
n =1000 pocet sledovanych vrhi
k=4 pocet opakovani u jedné prasnice, zde plati: k =n,  vazeny pocet potomkul

MS, —MS,
nO

Odhad variance genetické: o-g2 = =0,6740

Odhad variance fenotypové: 0, =(0¢ + 03, + Ogg,) + Op + 0o, =0, + 0, =4,7330

VypocCet odhadu intraklasniho koeficientu korelace
P = r,, - koeficientu opakovatelnosti:




Yiik] = HYi + M] + agy + px + blxijkl
+ balxi? + eijk

To estimate variances with the repeatability model, REML,
was used.

Yiia is milk, fat, or protein yield with twice daily milking and
complete records of length 240 to 305 d for cow k in herd-year
i, calving month j, and lactation I;

HY; is effect of herd-year i

Mj is effect of calving month j ;

X;i is the cow age at calving;

a, is additive genetic effect of cow k;

px is the permanent environmental effect of cow k;

b, and b, are the partial regression coefficients for linear and
quadratic effects of age at calving;

€y Is random residual associated with each record.

Heritability and Repeatability for Milk Production Traits of Japanese Holsteins from an
Animal Model. Suzuki M., Van Flack L.D., 1994, J Dairy Sci 77:583-588

TABLE 3. Estimated variance components,! heritabilities, and repeatabilities (R} of milk yield for 10 data files with

means and empirical standard errors

Subsets & &; ':‘i n? R
1 428,434 342,251 705,362 28 52
2 392,230 308,267 652,472 29 52
3 376,293 261,408 608,725 30 51
4 378.277 305932 703,141 27 49
5 452,460 291,879 708,161 3] 51
6 376,338 262226 666,238 28 S50
7 489,430 345,570 597,150 34 .58
8 435,667 411,703 545,008 34 61
9 288.459 288,008 543,053 26 51
10 480,144 444 486 521,103 a3 .64
X 409,775 329,173 625,236 30 .54
SE 17,999 17,484 21,573 01 01

1a§ = Estimated variance component for additive genetic effects (kilograms squared), 611) = estimated variance

component for permanent environmental effects (kilograms squared), and af = estimated error varance (kilograms
squared).

TABLE 5. Esti I variance P | heritabilities, and ies (R) of protein yield for 10 data files with TABLE 4. Estimated variance components,! heritabilities, and repeatabilities (R) of fat yield for 10 data files with means
means and empirical standard errors. and empirical standard errors.
Subsets A a’: A n? R Subsets &: e;z; a& w2 R
5 g;; g igé ; ;lsg-; -iz ;Ll} 1 6622 4513 10770 29 51
. - - “ E 2 576.8 3935 9433 30 1
3 igg-’ w2 o ;; ig 3 5520 3397 8903 3l 50
p £ 4-3 bra: cm’? -29 o 4 5112 450.4 9732 26 50
6 1733 2773 5731 pY 49 3 6783 .l 9822 3 2
b4 3555 e 1966 28 6l 6 463.7 446.9 9269 25 50
8 217 316 4560 34 P 7 BIL9 476.4 833.4 38 61
9 270 2413 4613 2 50 8 6334 4857 7689 34 59
10 1756 2472 aslz 20 a8 9 4231 394.0 7876 26 St
% 2981 2044 s36.1 26 5 10 3453 390.8 786.8 23 A48
SE 214 16.8 197 0l 0 X 565.8 420.1 897.0 30 52
SE 412 145 305 o1 o1
I = i ) = i
crg Estimated variance component for additive genetic effects (kilograms squares), Bﬁ estimated variance l‘,,l - Estimated vasiance component for additive genetic effects (i . al - 4 variance
for effects (ki squared), and 87 = estimated error variance (kilograms 4 = P el q b =

squared),

component for permanent | effects (kik squared), and af = estimated error variance (kilograms

squared).

Vyznamr,

UrCuje horni hranici koeficientu heritability (obsahuje i
vlivy dominance a interakce genu, navic i slozku
stalych vlivu prostfedi a interakci genu a prostredi.

Pro odhad neni nutné mit skupiny pfibuznych jedincu.

Upresnuje stanoveni skutecne geneticky podminené
uzitkové hodnoty (odhad genotypové odchylky).

Pro vypoCet odhadu koeficientu heritability.

r ry v

Zpresnéni UCi

nnosti selekce.




Fenotypove, geneticke, genotypove
a paratypove korelace

Vztahy mezi vlastnostmi

» pozitivni — zvySenim jednoho znaku se zvysuje
| druhy

* negativni — zvySenim jednoho znaku se snizuje
druhy

Fenotypova korelace

- zavislost mezi pozorovanymi hodnotami P, a P,
je dana kombinaci zavislosti genotypovych
hodnot a uc€inku prostredi;

- korelacni pary = dvojice méfeni znaku x a znaku
y u téhoz jedince;

p

rPxPy




Geneticka korelace

genotypova = zavislost mezi genotypovymi hodnotami
znaku x a y;

ra;

erGy;

geneticka = zavislost aditivnich hodnot obou znaku —
Castéjsi;

- vyjadruje rozsah, ve kterém dvé méreni odrazeji, co je
geneticky stejna vlastnost
(délka kfidel : délka téla r = 0,75)

Paratypova korelace

Prostred'ova korelace
Zavislost mezi efekty prostredi
e

rExEy




A
\
»

Gh
h, i l h,
p.p }
P, - ,
T 't g T %y

E, < A4 > E,

X
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Y
T

x

Ze schématu vyplyva rozklad fenotypové korelace:

fop, =h . h, 1o +€,.8, .1

X

fop, =hy-hy 156 +\/(1_hix1_hj)’rfxfy

Xy

Vypocet korelace — obecne

Zohlednuje variance (rozptyly) obou vlastnosti
a jejich vzajemnou kovarianci:

> Ux=%)-(y - )]

Fopy =
T D =%y - )

cov,,

i Jvar(x)-var(y)

Zjednodusene: r,,




Vznik genetickych korelaci

Pleiotropni plsobeni genti
= gen ovliviiuje vice znaku ve stejném Case
Vazba genu
= geny lokalizovany v jedné vazbové skupiné
- Cim blize, tim je vazba silngjSi
- neni stala — crossing over

- vazba mezi skupinami genu

« zavedeni genu do populace

— ~ doCasné korelace
— dané intenzivnim vyuzivanim vybranych jedincu

— Pfi zméné intenzity rozmnozovani ur€itych jedincu
genetické korelace zanikaji

— narusSeni nahodnym parenim




Metody odhadu genetické korelace

« metoda korelace krizem
 analyza variance a kovariance

 realizovana geneticka korelace na zakladé
vysledku selekce

1. Korelace krizem
- zname fenotypovou hodnotu znaku x, y u rodiCe a potomka

rXMXD
Xu °
fenotyp
matek
YM
r +r KFizova korelace riiznych
XAY XY, vlastnosti u matek a dcer
r D'm m'D
GXGY o

2 . \/ I r Krizova korelace stejnych
XMXD YMYD vlastnosti u matek a dcer




2. Analyza variance a kovariance

« Jednofaktorova

« Dvoufaktorova

« u skupin pfibuznych jedincl

e Cil: urcit variance a kovariance
genetické a prostfedove

« Pocitame 2 ANOVY pro 2 vlastnosti a
navic analyzu kovariance souCasné pro
obé vlastnosti

B cov(G,,)
o6y _\/var(GX) var(G )
B cov(E,))
ek = \/var(EX) var(E )

cov(P, )

Xy

a \/var(PX) var(P))

Vztah mezi obsahem bilkovin (x) a tuku (y) v mléce dojnic byl sledovan v osmi chovech (k), u
skupin polosester (b). Vypocet odhadu byl proveden u 487 dojnic (n), dcer po 69 otcl (b) bez

ohledu na poradi laktace.

% bilkovin Xj = |+ @ + by + ey
% tuku Yik = pnta+ b + ey
L X stupné soudet . . stiedni produkt
soucet Ctvercu volnosti souding stredni étverec (variance) (kovariance)
Zdroj proménlivosti SS, SS, F Sny MS, MS, MP,,
. SS, . = SS, = f,=k-1= _ _ -
- mezi chovy 4‘7§X59 3, 60414 g 2, 22§3 MS,, = 0,685128 MS,, = 0,514485 MP,,, = 0,318328
- mezi otci uvnitf SS,, = SS§, f=b-k= SP, .., = _ _ _
chovil 6,1%X25 12, 6568 ° &1 4’4(21%1 MS,, =0,100204 MS, , = 0,206668 MP,,, = 0,072887
- mezi dojnicemi SS_ . = = f.=n-b= SP_ = _ _ _
uvnitf skupin otcl 18,1e§( 0 32,5e§41 ° 418 10,%xy6 MS, = 0,043528 MS,, = 0,077952 MP, , = 0,024274
. SS_, = SS,, = f.=n-1= SP,.. =
- celkova 20,1634 48,7923 486 16,8310 -

Protoze ve skupinach byly riizné pocty pozorovani, tak byl vypocitan vazeny pocet pozorovani n, = 6,6494.

~=0,00852

=0,01936

MP,

cov oy~

Oxy_covexy

COVng =

. =0,00731




cov

- g x
r. ., =—===0,569
GxGy o o2
95" 9y
cov, —3cov, MP, —3cov,

=0,1239

FEXEY ) \/Ue2 —3.0; \/Gezy _3'0_; ) \/Msex _3'092x \/Msey _3'0;

_ cov. SP. )
Top, = 2 2
VO, O 4[35,-35,

Spravnost vypoctu odhadu korelaci je mozno ovérit rozkladem fenotypové korelace

=0,4464

2 2

2 ng o X 2 2 2
hy=4.p=4— —=4—-=0,655 h, =+h? =0,8093 e, =+/e2 =+/1-h? =0,5874
o, +to, op.
o’ o’
2 _ _ 9y _ 9y __ _ 2 _ 2 _ 2 _
hy _4.,0_4692 ro? —4—(7; =0,7957 h, =,/h, =0,8921 e, _Jey = 1—hy =0,4520

rPXPy :hx . hy : rGXGy +ex . ey . rEXEy 2014438

3. Z vysledku selekce

» Realizovana geneticka korelace 2 vlastnosti na
zakladé vysledku selekce, podle vysSe
genetickeho zisku

— selekCni pokus
— selekce v béznych podminkach




a) Selekcni pokus

« AGy g geneticky zisk v selektované Casti populace
« AGy,, geneticky zisk v neselektované Casti populace

_ AGyq . AGy,

r
o AG, AG,

b) Selekce v beznych podminkach

» provadime selekci dle jednoho znaku
« stanovime dosazeny geneticky zisk pro oba znaky

« zname-li heritabilitu obou znaku, pak pfi selekci podle X

AG, AG,

i.hyos, —ihxhop

rGXGY o




Korelovany selekcni efekt

* o0 kolik se v generaci po selekci na znak X zméni znak Y, ktery nebyl
predmétem selekce

« vlastnosti ve vazbé (skot: mlécné slozky)
a) pfima selekce — selekCni zisk za jednu generaci Ize ziskat za pomoci vztahu:
e p2 .2
AG, =i.h, .o, AG, =i.h) .o},

b) neprima selekce — selekcni zisk za jednu generaci Ize ziskat pomoci vztahu
korelovaného selekéniho zisku (efektu). Pri selekci na jeden znak, Ize ze znalosti
genetické korelace s druhym znakem predikovat o kolik se zméni druhy znak, na ktery
neprobihala selekce.

kor. A(-;y = AC;x . bey kor. A(-;x = AGy : bey
o,
bny :erGy'ﬂ bey :erGy.i
Gx Gy
o, AG, =1.h h .1, . .0p . AG, =i.h . h .r. . .0,

Priklady genetickych korelaci
skot M g e
produkce mléka : % tuku -0,26 -0,38 -0,18
prod. mléka v 1 : 2 laktaci 0,40 0,75 0,26

prasata
prirastek : hifbetni tuk 0,00 0,13 -0,18
prirastek : vykrmnost 0,66 0,69 0,64
dribez
hm. téla : hm. vejce 0,33 0,42 0,23

hm. téla : snaska 0,01 -0,17 0,08




