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ANOVA

Princip:
Detekce dulezitych rozdilnych zdroji efektd
Urcit jejich pfispévek na celkové varianci
Variance je odvozena ze souctu ¢tvercl a stupnu volnosti
Nutné jedince ve skupinach se stejnym stupném pfibuznosti
Skupiny polosourozenct podle otce
Rodi¢e — potomci

Kovariance mezi ¢leny rodin nebo skupin = komponenta variance mezi
skupinami

Rozclenéni souctu Ctverca (SS) podle zdroj variance (skupina zvifat) a vypocet
stfedniho ¢tverce (MS) ~ variance
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« Odhad korelace polosourozencu

i =uta+ ¢

21 2
Vo =05 =40,
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2 2 2
o, =05 +0,

* pfedpoklad, ze otcové a matky jsou nepfibuzni, ndhodné pareni, bez selekce

* balancovany design: p otcl (sire) pafeno s n matkami (dam) = 1 potomka

Design pokusu pro Sire model

TGU

Variance mezi skupinami
polosourozencll =
kovarianci mezi
polosourozenci ve skupiné

COV(polos.) =2 COV(Yijr Yik) =
= Q0 S
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Zaver vypoctu

« odhad koeficientu dedivosti
 odhad stfedni chyby h?
» intervalu spolehlivosti (hranice platnosti)

Pr. 1 faktorové ANOVA pro vypocet h?

-skupin polosourozencl

T . , n o, 0, o, o, 0,
Statisticky model jednofaktorové ——— — o e =
analyzy variance: 2 704 694 731 669 650
3 753 691 737 693 788
yi=unta tey 4 700 631 678 718 678
.. o o , 5 675 683 747 606 611
y; — uzitkovost j-tého potomka po i-tém otci
6 793 592 763 669 674
p — obecny primér populace 7 691 680 687 657 658
a, — vliv i-tého otce 8 687 618 618 600 717
s 5720 5321 5564 5260 5466
e; — ostatni nahodile vlivy
skupina Y. 7 Y:/n, 7
Vypocet souctu ¢tvercl odchylek od priaméru: o, 5720 32718400  4089800,00 4100638
- mezi otci P y2 y2 0, 5321 28313041  3539130,13 3554379
SS, = 24 - o, 5564 30958096  3869762,00 3894894
= o n o, 5260 27667600  3458450,00 3469684
- uvnitf skupin podle otcu (rezidualni) o, 5466 20877156 373464450 3753878
Y., = 27331 18691786,63 18773473
p_ M P y? ) 2 2
sS — Zzyg . Z o Y2 = 746983561 v /n, Sy
e ij
i=1 j=1 i N;
p=5 n =40 n=n,=8

TGU 4




Vysledek analyzy variance z programu SAS

Dependent Variable: potomek
Genetika kvantitativnich znaka sum of LS 2016
Source DF Squares Mean Square F Value Pr > F By By
Model (a) 4 17197 .60000 4299.40000 1.84 0.1428 /VISG =0, +n00'g
Error (e) 35 81686.37500 2333.89643
Corrected Total 39 98883.97500 /VISE = O-e2

Vypocet odhadu genetické variance podie otcu:

2 2 2
MS, =0, +n,o, =MS, +n,o,

, MS,—MS, 4299,4-2333,89643

Gg = a e = ! :245,683

n, 8

op 245,368
p=r=—t—= ! ~0,0952

o, +o, 245,368 +2333,896
2 2
h*=4p=4 %o 4% se,=4s =4 20 p)(1+(n, ~Vp)
2 2 2 T A, =
o, +0, o, n,(n, —N(p-1)

h* + se, =0,38+0,57

2 faktorova hierarchicka ANOVA

Odhad korelace u vlastnich sourozencu a
polosourozencu

Stanoveni komponent variance mezi a v rodinach
vlastnich sourozencu

yl]k u+a +b +eijk

* prfedpoklad, nejsou efekty dominance a spolecného prostiedi

* balancovany design: p otcl (sire) pafeno s m matkami (dam) = n potomky
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Design pokusu pro analyzu Gplnych sourozencl
Genetika kvantitaa'vrj@q m ro .ZEI'ICEI
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LS 2016

Variance mezi
skupinami Gpinych
sourozencu =
kovarianci mezi
uplnymi sourozenci ve
skupiné

Zdroj

promeénlivost

Mezi otci
(mezi
rodinami)

Mezi matkami
(uvnitf otcu)

Mezi potomky

(v otcich a
matkach)

Cekem
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Gepetika kvantitatiynich znaku LS 2016

Odhad h? u vlastnich sourozenct a polosourozenct

a) podle otcll

b) podle matek

Kdyz k, =k, :
potomk{/matku = matek/otce

c) podle otcll a matek

ANOVA v maticovém zapisu

Model NOVA muzeme vyjadrit v maticich:
y=Xb+e

X je matice designova s 0 a 1, ktere sleduji
experimentalni plan a jeho linearni model
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Genetika kvantitativnich znaku LS 2016

Zobecnény linearni model

y=Xb+e
y je sloupcovy vektor X je designova matice
vlastnosti pro N jedincu (N xr)
b je vektor parametru e je vektor rezidui

Reeni odhadd nejmensich &tvercu
vektoru b

(X'X)b =Xy
b=(X'X)"Xy
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Henderson 3

e Zalozen na ANOVA, pro nevybalancovanou strukturu dat

y = u + pevné efekty + nahodné efekty(otec) + e

Genetika kvantitativnich znaku

y = Xb+Zu-+e e odhady jsou
R nevychylené
/ ! /
XX XZ b X Yy e ALE nemusi lezet
/ / A — / v parametrovém
7’X Z1'Z u Z Yy prostoru

ZMZu=7'My ~—— M=1-XXX)-X

a=(Z'MZ)'Z’My
52 = [Yy—wZy—bXy|/(N-rX)—r(Z)+1)
62 = [WZ'My—(r(Z)—1)62]/tr(ZMZ)

Metody zalozené na ML

Maximum Likelihood (ML)
REstricted Maximum Likelihood (REML)

Maximilizuje pravdépodobnost pozorovanych dat danych parametri

Nebalancovana data

Komplexni rodokmenova struktura (matice pfibuznosti)
Simultanni korekce pro fixni efekty
VyZaduje znamou distribuci (normaini)

Odhady jsou nevychylené a jsou vzdy v parametrovém prostoru
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Fupkce hustoty pravdépodobnosti normalniho rozdéleni:

enetika kvan

LS 2016

Ocekavané priméry E(y) = Xb a var(y) = V

Logaritmus vérohodnostni funkce:

L(b.V | X,y)=—%N log(27) - log([V|)|-+(y - XYV ~'(y - Xb)

* Rovnice dava pravdépodobnost parametrt (b, V) danych dat (X, y)
* Na pravé strané

— prvni dva vyrazy jsou o¢ekavané hodnoty

— posledni vyraz je soucet Ctvercl

Prvni derivace: S(logl)/ b =-2X"V'(y — Xb)
Derivace = 0 B — (X'\A/_1X)_1X'\AI_1y ggﬁgg;ako pro LS

Priklad algoritmu REML

1 ResSeni rovnic smiSené¢ho modelu s a priory hodnotou
komponent variance (pom¢er)

{ ‘&r:’ l? ‘X-Z :||: 5 ‘f .rj., :|
' 1 ZY

2

e
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“"Pro¢’je REML lepsi nez ANOVA? ™

Je presnegjsi

Pouziva rovnice smiseneho modelu, takze vyuziva
pribuzenské vztahy vSech zvirat (animal model)

Ma tedy vlastnosti jako BLUP

Dovoluje fesit vice komplikovane smisené modely
(maternalni efekty, multiple traits ...) jako BLUP

Heritability Estimates of Protein %, Fat %, Lactose %, Non Fat Solids and Total Solids of Dairy Cattle
in Northern Thailand

N. Chongkasikita, T. Vearasilpa and U. ter Meulenb

Deutscher Tropentag 2002, Witzenhausen, October 9-11, 2002, Conference on International
Agricultural Research for Development

530 krav, 3 chovy
protein %, tuk %, laktéza %, suSina bez tuku a celkova susina
Pevné efekty: stado-rok, sezéna, podil HF skotu, poCet dni laktace (regrese)

AM BLUP, pouziti REML programem VCE4 (Groeneveld, 1998).

Yim = M + G + HF; + HY, + 5, + + b(Xijm = X) + Eijum

Yijim Produkéni vlastnosti

M pramér

Ci Skupiny 1-10 podle % oblasti bile zbarvené srsti (barva)
HF; Skupiny 1-5 podle % Holstein Friesian plemene u krav
HY, Stado - Rok (1997, 1998, 1999, 2000 a 2001)

S, Obdobi oteleni (zima, léto a desté)

A, Jedinci (zvifata)

b(Xjum=X) | Ve&k pfi prvnim oteleni jako kovariata

E

TGU ijkim Nahodné rezidualni efekty
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Genetika kvantitativnich znaku LS 2016

laktdza | suSina | celkova

protein % | tuk %

% bez tuku | suSina

Heritabilita
Vy 0,041 0,130 0,022 0,963 0,036
Ve 0,079 0,212 0,069 2,736 0,238

Odhady komponent variance

Proces rozClenéni fenotypové variance na jeji komponenty (V, a
Ve)

ProC odhadujeme komponenty variance?

LepSi porozuméni mechanizmu kontrolujici vlastnost
Nutné pro predikci plemennych hodnot
Nutné pro optimalizaci Slechtitelskych programu
Mély by byt komponenty variance znovu odhadovany v Case?

ANO > variance a kovariance se méni v ¢ase v dusledku zmén genetickych
a prostredi (j. selekce,...)
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e @erreparametricke metody -

obtizné méfitelné znaky

nezname fenotyp, zname poradi

korelacni koeficient dle Spearmana

stanovime pofadi rodiCu a nezavisle pofadi potomku;

diference mezi poradim d,

2
A 6.> d.

’ n.(n° =1)

n - pocet dvojic

Pr. Pouziti poradového korelaéniho koeficientu podle
Spearmana u matek a dcer

matky dcery
% tuku poradi % tuku poradi
4,6 1 4.4 3
4,5 2 4,0 7 n
44 3 36 11 6Zdi2 6198
43 4 3,9 8 _ i _ X B
42 5 46 1 R= n(n*-1) 12(122-1) 03077
4.1 6 43 4
4,0 7 45 2
3,9 8 4,2 5 h2=R2= 0,0947
3,8 9 3,5 12
3,7 10 41 6
3,6 11 37 10
3,5 12 338 9
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PE. Vypecet.adhadu koeficientu dédivosti na zakladé zjisténi

prumérného poradi matka — dcera

* Vhodné vyuziti u vlastnosti, které se nedaji pfesné Ciselné vyjadfit nebo pfi
sledovani malo pocetného souboru.

v v

a podobné se provede urCeni pofadi u jejich dcer. Na zakladé stanoveni poradi u
matek pfifadime ke kazdé matce poradi jeji dcery.

» Soubor se rozdéli na polovinu a vypocitame prumérné poradi dcer (r) lepSich a
horSich matek a primérné poradi lepSich a horSich matek (R).

poradi lepsi matky horsi matky

matek 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1" 12 13 14 15 16 17

dcer 4 3 1 9 2 16 18 15 5 14 12 6 10 7 8 1 13

18

17

Vypocet odhadu koeficientu dédivosti podle:
- primérného poradi dcer a matek: b2 -
= 2 —

R

- +

!

=0,61728

o)

- praimérného pofadi dcer: 2(r —r,)

n

h*=2 =0,61728

4. selekcni experiment

prumér
populace

selekéni
kritérium

zamitnuti vybrani

Realizovana dédivost

hz—XO_X

primér
selektovanych
rodiGi
rodifovska
populace

selekeéni diferencial

Realizovana dedivost v
genetickém zisku
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