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POWIAZANIE WARTOSCI FENOTYPOWEJ CECHY Z SEGREGACJA
MARKEROW

¥

wartosc¢ fenotypowa cechy
genotypy markerow
spokrewnienie osobnikéw

e i
((l 160 W84

Die n MW
¢ 1 be 29 r )




MODELOWANIE ZMIENNOSCI GENETYCZNEJ

TTCTTTCTEGTGET GCTTTACAAALATCTT GAACTTCT GEAATT GAT CAAGCACAT AGACS
AACCAAATACT GAATAACAGTTAAACGAT CGTGCTGCTTTTAAARAARTTTTAGAAGCT
ACCAAACARAGCAAATT CAAGT GTATTGCACCTAATTGCCARAAACAAGTCTCTCCTTT
ACAATATTCCAALAATAATALCTTTATATATALATT CEEETACTACARACCCETATACTTT
TEEATAACACGCCAT CTETTTAATATCTTACARAATCTTCCACAARCCTTTARATTATTS
TTAACCCCTTCGAAT GO TCAT CAAAT CGTATCTCCCGAAAATGTCTTTTAT GCTAATAG
TATCTTACTTCCACCACATAATCTACGAACTAT CAATGTTTAT GAT GETCAGGT TACGA
CGTTTETTAACAACT CATTTEAATCT ZATA CEAACACTTGCTAATAAT CACACALRLT
GCAAAARTACAALRAATCTTCGEATTCTAT CGATAACACCCCGAGETCCCAATCCATATEC
TACAAATAAAAAGCTTACTTT GEATACTTT GACAGST GEACACTCAAAAGARATCTTATT
TECEAAGTTATATTAAT GECAARACGETATTCCT GAGACT GCCAGAGCT GTAATCGAACCE
TCTATGAATAARLCTCEZCTTTATT GAAGTACCATCTTACATTTTAAACALCTTAACASA
TETTETCTTTTATAAT CACGT TACGARACATAACATACT CAAAACTCTTCARAAACCARC
AAGCTTTTCTAACATATATCARAAAGTGAT CATAATT CTGARRATCCTTATATGEGTTTAT
GATTTAGCACAGAACGAAT GEATATTTAACCTT GGCTCCTAATTTCEETGATATTTTCEA
AAAARACEARACACEARCCTEETTTTETAACTATTT GCAGACAT CCATCTATCT GETTAR
CTAATATCCAATCT GCGTATAATAAAARCAT CACGAAGSETTTACTATTAACATCCCAACC
ACAATTTGCACATCTTTT ATGACAATATATTCTTT
CARAATCCCCATET GCCAATCTCEAACAACCTTT GATTAT CAACTCACCGALATCTCTT CA
AAAATTCTATAACAACCAATCCAATCETT CGECTTEETCCARCGATCARATACCACCCTTE
AATAACTTATATAGACGACAAAATTATACATATAACGAT GCEGTTEETEATTTTAGSACA
ATTCGEATTTCTGT TAACACCT GEAAAAGATAATTATACCGEAAAAGATATACTTTCTT
CTETATTCCCAAAACATTATACACT CAAACCEAATTGTTCAAALATCCCCALCTTATTTT S
CRGAATTTTACAAATAAACTCETTTCCGCAAATTCCTCAAACTCCATCTTTEEECATCT
TETTTTATTTTAT GCACAACGAGTAT GETTTGACTATATT GGATACAAT GCGAGATATT G
TTCAAAATTTTATTACACATTTTGGTTT CAGT GTAAAAAT CCGAGATAT GATCCCAAGT
CCAAAARTTTTGEATATTCTACGALAACAT CCETACGACCAACAACTCCATALLATTCATAR
ACAAACAARACTTCTATATGACCGATAT CGAACARCCGTAACGCTTATAAT CAACTCTTATS
ATGATATTTCTGAGTT CAGATTAAAAMATCTGECTATTAT GAAARSGAAACTAGAAAGT
ABRACTTTTGEAACTTTT GGAT CAATATTAT CAT GAACACARTAATTT CCTAGAGATETA
TACGAACGECATATAACCETCAACATTARCCAACTTCTCTCTATTATETETTTCT CGGEETT
TTAAAAATTATGEAAATATCCGAAATCGATTACACCGEETCTTAATCGCETAAAACATCTTT G
TTTAGCTTACCAGATTCTATAAACTTACAAGATTATGEETT CATCAAAAGCTCTATTGC
CARAAGEETTAACGTTT CAAGAATATGCTACAAT CETARAACAACARACGCTTTT CCACARAA
TTETTAATGTTACAACT GETACTTCACAAACACCATTTTT GEEEAAAAALLT CCTTARA
ATGECTTCTEAATTC
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POSZUKIWANIE NAJBARDZIEJ PRAWDOPODOBNEJ LOKALIZACJI
GENU GLOWNEGO NA CHROMOSOMIE

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7

M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7




MODELE STATYSTYCZNE

LICZBA GENOW GLOWNYCH

pojedynczy gen gtéwny
kilka sprzezonych genéw giéwnych
epistaza pomiedzy genami

WPLYW GENU GLOWNEGO

wplywa na jedng ceche
wplywa na kilka cech
efekty epistatyczne

OKRESLENIE POLOZENIA GENU GL.

na podstawie pojedynczego markera
na podstawie dwu sasiadujagcych markerow (przedziat markerowy)
na podstawie kilku markeréw
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POSZUKIWANIE NAJBARDZIEJ PRAWDOPODOBNEJ LOKALIZACJI
GENU GLOWNEGO NA CHROMOSOMIE
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ANALIZA SPRZEZEN

1. Statystyczna procedura poszukiwania genéw

2. Wykorzystujaca prawdopodobienstwo odziedziczenia
genu giéwnego

3. Obliczone na podstawie czestosci rekombinacji
pomiedzy markerami

ANALIZA ASOCJACYJNA

1. Statystyczna procedura poszukiwania genéw

2. Wykorzystujgca korelacje pomiedzy wartosciami
cechy, a genotypami markerow

3. korelacje nie musza wynika¢ z bliskosci
markera 1 genu na chromosomie
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®* prawdopodobienstwo, ze dany osobnik odziedziczyt
okreslony genotyp genu giéwnego (QQ, Qq, qq)

®* prawdopodobienstwo jest obliczone na podstawie
genotypu markeréw
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1) y=p+q,+e
2) y=p+tqQ,te

n) y=p+Qqgt+e

— prawdopodobienstwo

— prawdopodobienstwo

— prawdopodobienstwo
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HIPOTEZY

MODELE STATYSTYCZNE

TEST
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* najbardziej prawdopodobna lokalizacja genu: 80 cM

* dla pozycji 80 cM TLR =25.46

- zatlozone maksymalne prawdopodobienstwo btedu a,,, = 0.01

- prawdopodobienstwo btedu dla LRT=25.46 wynosi a;=0.0000045
* Qyax = Ot 307
— H, 25 1

—> nadziedziczenie cechy ma 5 .
wplyw gen giowny
— gen jest zlokalizowany

na chrom. 6 ok. 80 cM 10 -
od pierwszego markera

15 -
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AuimalQTLAD | o |
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index

This Animal Quantitative Trait Locus (QTL) database (AnimalQTLdb) is designed to house all publicly available
QTL data on livestock animal species for easily locating and making comparisons within and between species. The
database tools are also added to link the QTL data to other types of genome information, such as RH maps,
physical maps, and human genome maps. Besidess the QTL data from species listed below, we also plan to apply
the tool to other animal species where feasible. JAS among other journals require that new QTL data be entered into
this database before they may be published

Om TIANCTOQ0CTT

QTLs represent 164 different traits (see data summary for details).

Pig QTL 9 ™
........ There are 4,928 QTLs from 206 publications curated into the database. Those 5 Aﬁ
QTLs represent 499 different traits (see data summary for details). w bl e
» Cattle QTL * e t+—tt—t
g&, There are 2,344 QTLs from 114 publications curated into the database. Those §8 TS
QTLs represent 185 different traits (see data summary for details). g e
e
. Chicken QTL ¢ oS
ﬁz There are 1,290 QTLs from 70 publications curated into the database. Those § O aeaTaTS

- Sheep QTL
ﬁ& There are 84 QTLs from 18 publications curated into the database. Those
QTLs represent 30 different traits. Currently it is under active development at
the Faculty of Veterinary Science, The University of Melbourne, Australia (see
data summary for most recent updates)

Q’»{ Frequently asked questions: It is designed to serve as a User's Guide to QTLdb, addressing the use,
application and related issues.

7 New Data: If you have new QTL data that has not been included in the current release, please either (1)
register as a QTLdb curator to input it directly by yourself (see "Database Curators / Editors" below), or (2)
inform our Bioinformatics Team so that we can include it for curation before the next release.
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