Odhad heritability v pfirodnich populaci

Kovariance mezi pfibuznymi pro kvantitativni znaky je zakladem pro odhad
dédivosti 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
znakl na zakladé porovnani Uplnych sourozencu a polosourozencd, rodi¢u a
jejich potomku nebo podle reakce na selekci Ize pouzit fadu statistickych
metod.

Dva disledky omezeni, ktera vyplyvaji z tradiénich 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 davodu
dlouhého Zivota, nebo obtizného chovu v zajeti.

Ve vétsiné pfirodnich populaci neni mozné vytvofit kiizence a obvykle
neni ani mozné sledovat pfirozené vzorce rozmnozovani. A i kdyz si
organismy vytvareji teritoria a zdanlivé se rozmnozuji monogamné,
takze je mozné identifikovat pravdépodobné rodi¢e (napf. mnoho
ptakud), mimoparové rozmnozovani a jejich vliv na vztahy v ramci
rodiny neni snadné zjistit.




‘Natural’ heritability

Vytvaieni umélych populaci ve volné pfirodé, cross-fostering
design nebo vytvareni populaci pfizptisobenych laboratornimu
prostiedi (napf. linie Rose u Drosophila melanogaster; Chippindale et
al., 1996).

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

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

Table 2. Heritability and standard error per month at the PNI pop of Dj
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)

PCL-TOT  0.13 +0.14™ 0.01 +£0.13™  0.51+0.11* 0.10 +0.12™ 0.10+0.15™  0.07+008™ 0.18+0.06*
PC2-TOT  0.09 +0.17™ 0.52 +0.20* 0.57 +0.13* 0.51 40.20™ 0.114+032™  0.13+0.18™  0.50 +0.07*
PC3-TOT  0.41+021™ 0.16 +0.16™  0.57 +0.16* 0.60 +0.19* 0.554 035" 040+0.17" 047 +0.08*

np =001
¥pP < 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 rodi¢a vaci primérnému skore potomkul pro
experimentalni rodiny s pravymi i nahradnimi (foster, péstouni) rodi¢i a
pro kontrolni rodiny.

TaBLE 2. Estimates of single-p, ffspring heritability' of four hological ch inc fostered
and control broods of song sparrows

Young in experimental families Young in control families
Femaleoffspring Maleoffspring Female-offspring Male-offspring
heritability heritability beritability heritability
Character [ SE [ SE W SE [ 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%%  0.43 0.50 0.50
Beak width 0.22 0.34 0.59* 0.24 0.47 0.28 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

*-P< 059 P< 0L
! Heritability (b = 2 x slope




Vice markeru (tj. celkovy pocet alel) by zvySilo pfesnost odhadu
pfibuznosti a zvySeni celkového poctu jedincl vyrazné
zvySuje presnost a spravnost odhadu heritability a
genetickych korelaci.

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

Yang et al. (2019% hodnotili svou metodu odhadem podilu
variance vysvétlené ~290 k SNP u 3925 lidi a po korekci na
SNP, které nejsou enotYplzovény, a na SNP s nizsi
frekvenci minoritnich alel se pomérné blizi heritabilité vysky
odhadované ze sourozeneckych modelt, ~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 kridel (Robinson et al. 2013), velikosti snusky a

Bg11o?’fgmosti vajec populace volné zijicich ptakd (Santure et al.

Heritabilita odhadnuta pomoci
genetickych marker

- metoda umoznuijici kvantitativni genetickou analyzu volné

e

Zijicich populaci s pfirozenymi vzorci rozmnozovani.

- metody byly zaloZzeny na linearnich vztazich mezi odhad
pfibuznosti na zakladé markerd a fenotypy. Kvili nejistote v
odhadu pfibuznosti a zaméné pfibuznosti s prostfedim vSak
odhady h? z téchto metod nebyly pfesné.

1) jedinci jsou ve studovaneé populaci genotm)izqvéni pro lokusy
molekularnich markerd a vyhodnoceni z hlediska
kvantitativnich znaku.

2) na zakladé udaju z markert postupem maximalni
pravdépodobnosti (ML) odvodi pfibuznosti mezi dvojicemi
Jedincu, priCemz se predpoklada smés nepribuznych a
uplnych sourozeneckych pard.

3) odhady pfibuznosti jsou kombinovany s udaji o
kvantitativnich znacich ve smiSeném modelu, aby bylo
mozné odvodit h? a genetické korelace.




Odhad podilu fenotypové variance
vysvétlené genotypovanymi SNP

Analyza GCTA se sklada ze dvou kroku. Nejprve
se vSechny SNP pouziji k vypoctu matice
genetické pfibuznosti vztaht (GRM) mezi
vzorky.

GRM se pak pouzije jako prediktor ve smiSeném

linearnim modelu s rysem jako odpovedi k
odhadu h?.

Vliv velikosti vzorku a hustoty markeru
na korelaci mezi skuteénou a teoretickou
genetickou pribuznosti
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Realized /i (i) sDs REML

Wwon m % sD IFRange of i*Range of " Range of
02 500 200 01870030 0.146-0.243 01930078 0.081-0313 0.18720047* 0.121-0.249
0z 500 2000 01900032 0.140-0.244 015740077 0082-0342 0,199:0065 0,095-0.303
02 500 20000 01860031 0.136-0.238 0.184+0088 0.054-0.319 0.192+0069 0,095-0.300
02 1000 200 0.194:0.029 0.153-0.243 0.198:0.069 0.106-0.337 01970039 0.134-0.261
02 1000 2000 0189+0,022 0.157-0223 0.192+0.045 0.118-0.262 0.193+0040 0.132-0.263
02 1000 20000 0.191+0.024 0.155-0.228 0.201+0.086 0.091-0.342 0.194+0.048 0.113-0273
02 5000 200 019920011 0.181-0216 0.196-0.041 0.136-0.275 0.198:£0:011 0.179-0216
02 5000 2000 01990013 0.181-0218 0,198+0.039 0.149-0269 019940016 0173-0223
02 5000 20000 02000011 0.184-0217 02040050 0.124-0.297 02010019 0.174-0233
05 500 200 04760049 0.407-0.562 04920138 0296-0.725 0482:+0048% 0415-0.561
05 500 2000 04800052 0394-0.564 0495:0.119 0300-0.702 04990070 0384-0.602
05 500 20000 04740051 0.386-0.556 04800.150 0271-0684 0480::0,085" 0337-0.602
05 1000 200 04870046 0.419-0.562 04940114 0.344-0683 0495+0,035 0435-0548
05 1000 2000 04810036 0.428-0.535 0.482:0072° 0374-0613 04910047 0417-0565
05 1000 20000 04850038 0.423-0542 05110144 0.343-0774 04900050 0.408-0.563
05 5000 200 0.498+0.017 0.470-0.525 0457+0.063 0.408-0.615 0497+0.010" 0479-0513
05 5000 2000 04970020 0.468-0.528 04980052 0.428-0.595 049820016 0472-0521
05 5000 20000 04990017 0474-0526 0507 +0.069 0411-0.609 0.501+0022 0.464-0.534
08 500 200 07820034 0.733-0.837 08020177 0.538-1.096 0790+0022" 0.753-0828
08 500 2000 078520035 0722-0838 080120135 0592-1022 079720044 07250860
08 500 20000 07810035 0.715-0833 07970202 0536-1.114 0783::0064* 0670-0874
08 1000 200 07900031 0.742-0.837 07970137 0.612-1.008 079720014 0.775-0819
08 1000 2000 07860024 0.749-0.821 07850084 0652-0953 079520027 0.754-0.842
08 1000 20000 07890026 0.746-0825 08200191 0573-1.189 07960032 0736-0841
08 5000 200 07990011 0.780-0.815 07990081 0.687-0.955 0.798:0004" 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 0799001 0.783-0.816 0.809+0.088 0.665-0.937 08010013 0.778-0.819

“Indicates a significant deviation from h” according to a t-test: ~IF)(SD//T00).

“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, SDS/R and by residual maximum likefihood (REML) method implemented in the GCTA software.

5D = standard deviation.

doit10.1371/journal pone.0102715.1001
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Dvojcata

Jedinci s identickym genotypem ~ podobné jako inbredni linie

Studie dvojcat (lide, skot)

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

Tento problém Ize fesit analyzou dvou typU dvojcat:
monozygotni (MZ) a dizygotni(DZ2)

MZ ~ uplni sourozenci

DZ ~ polosourozenci
- ve spole¢ném prostfedi maiji pfiblizné stejny rozmér jako MZ

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

Slozeni komponent variance mezi
pary dvojcat
| [Mezipay.o}  [Uwnitrparaol |

MZ dvoj&ata Vo + Vp + Vg, Ve
DZ dvojcata Y Vp+ % Vp + Ve, Y Vp+ % Vo + Vg,
Rozdil (MS,,; - MSpy) YV + % Vp Y%V + % Vg

Za pfedpokladu, ze obé slozky variance prostfedi, Vg, a Vg,, jsou stejné pro MZ
a DZ, V, se neuvazuje; celkova geneticka variance je stejna u MZ a u DZ

Rozdily mezi MZ a DZ dvoj¢aty v obou komponentach odhaduji Y2 V, spole¢né
se % Vp

(95mz = 95p VH(0mz — Tiypz)

Korelace mezi pary dvoj€at je podilem komponenty variance mezi pary

fenotypovou varianci ~ dvojnasobek rozdilu mezi MZ korelace a DZ korelace:

1
Heritabilita* = (va+13vp)

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




Genetika kvantitativnich znaktu

DalsSi genetické parametry

- koeficient opakovatelnosti
- geneticke korelace

Koeficient opakovatelnosti

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

Koeficient opakovatelnosti udava podil proménlivosti
zapfi¢inény genetickymi rozdily z celkové fenotypové
proménlivosti.

— Na stejném misté (prostorové opakovani, topograficka)

— Opakovani v Casovém obdobi (s vékem)




Koeficient opakovatelnosti - r

2 2 2 2 2 2
SP: SG+ SE,,+ SGEP+ SET+ SGET
s’ s’
2 2 2 2
stalé vlivy: s= Sc, + SEP + SGEP =
podobnost
2 2 2
dodasné vlivy: e= SET + SGE, - ‘_-',‘E

rozdilnost

Korelace mezi fenotypovymi hodnotami riiznych méfenf
u véech jedincl populace je OPAKOVATELNOST:

koeficient opakovatelnosti: ryp,

2 e, D 2 2 2
Sg :;SG + "SEP+ SGEP 2 sEp+ SGEP
top=I= 3 = 3 iy =h§+72
SP ~,Sp SP

h‘zJ < hgz < Top

Méfeni jsou rozdilna — vlivy
docasné jsou riizné

Méreni jsou podobna — vlivy stalé
jsou stejné

Zdroj proménlivosti mezi jedinci

Zdroj proménlivosti mezi mérenimi

u jedince
2 2
W—r _ Ot Ocrp
~op 2
Op

r,p i€ horni hranici h?

Pr.: U 250 prasnic ve velkochovu byly sledovany pocty
vSech narozenych selat za jejich prvni Ctyfi vrhy.
Vypocitejte odhad koeficientu opakovatelnosti této
uzitkove vlastnosti v€etné jeho stfedni chyby.

Proménlivost SS df MS slozeni MS

D kbamiiednOU ezl 468199 df,=p-1=249 6777 % 41,07 MS =c + n00'5
Uvnitf skupin ~ (e) 3044,25 df,=n-p=750 4,059 Gz MS = as

Celkova (c) 4756,24 df,=n—-1=999

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

Odhad variance genetické: 05 =
nO

vazeny pocet potomku

M =0,6740

Odhad variance fenotypové: 04 = (0 + Oyt Oag)+ O+ Cag=0g + 0 =4,7330




Vypocet odhadu intrakla
p = r,, - koeficientu o

sniho koeficientu korelace
pakovatelnosti:

se = 2.0-pY(1+(n =00\ _ 55317
op no(no —1)([3_1) ,

Yij = HY; + Mj + ay + pg + byxjg
+ baligaP + eijkl

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

Yi 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 ;

Xjjiq is the cow age at calving;

a, is additive genetic effect of cow k;

Py 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;

;4 is random residual associated with each record.

TABLE 5. Estimated variance components,! heritabilities, and repeatabilities (R) of protein yield for 10 data files with
means and empirical standard errors.

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 P ! ities, and ilities (R) of milk yield for 10 data files with

means and empirical standard errors.

Subsets A % n? R
1 428 434 342251 705,362 2 52
2 392,230 308267 652,472 29 52
3 376,293 261,408 608,725 30 51
4 3782771 305932 703,141 27 49
3 452,460 291,879 708,161 31 51
6 376,338 292226 666,288 28 50
7 489,450 345,570 597,150 34 58
8 435,667 411,703 545,008 34 61
2 288,459 288,008 543,053 26 31
10 480,144 444,486 522,103 33 64

X 409,775 329,173 625,236 30 54

SE 17,999 17,484 21,573 o1 01

15} = Estimated variance component for additive genetic effects (kilograms squared), 5 = estimated variance
component for permaneni environmental offects (kilograms squared), and 8 = estimated crror vasiance (Kilograms
squared)

Subsets @ @ A w? R
1 317.0 3114 6163 25 51
2 2989 2762 5697 26 50
3 2803 2312 5213 27 50
4 2683 2068 6044 23 43
5 3547 2715 6041 29 51
6 33 2773 731 24 49
7 3585 4037 4966 28 61
8 a17 3716 4560 34 64
o 210 2413 461.8 2 50
10 1756 2472 4512 20 a8
X 298.1 2944 536.1 26 52
SE 214 168 197 01 02

132 = Estimated variance component for additive genetic effects (kilograms squares], & = estimated variance
component for permanent environmental effects (kilograms squared), and 2 = estimated error variance (kilograms
squared)

TABLE 4. Estimated variance ! heritabilitics, and ilities (R) of fat yield for 10 data files with means

and empirical standard erors.

Subsets @ 2 ot W R
1 6622 4513 10770 29 st
2 5768 3935 9433 30 B
3 5520 3397 8903 31 50
4 5112 4504 9732 2% 50
5 6783 3721 9822 33 52
6 463.7 4469 9269 25 50
7 8119 4764 8334 38 81
8 6334 485.7 768.9 34 59
9 4231 394.0 876 2 51

10 3453 3%0.8 786.8 23 48

X 565.8 4201 897.0 30 52

SE 412 145 30.5 01 01

12} = Estimated variance component for additive genetic effects (kilograms squared), & = estimated variance
component for permanent environmental effects (kilograms squared), and &2 = estimated error variance (kilograms
squared).




Vyznamr,,

Ur€uje horni hranici koeficientu heritability (obsahuje i
vlivy dominance a interakce genu, navic i slozku
stalych vlivl prostfedi a interakci gena a prostiedi.

Pro odhad neni nutné mit skupiny pfibuznych jedincua.

Upfesfiuje stanoveni skutecné geneticky podminéné
uzitkové hodnoty (odhad genotypové odchylky).

Pro vypocet odhadu koeficientu heritability.
Zpresnéni ucinnosti selekce.

Fenotypoveé, genetické, genotypoveé
a paratypove korelace

Vztahy mezi vlastnostmi

 pozitivni — zvySenim jednoho znaku se zvySuje
i druhy

» negativni — zvySenim jednoho znaku se snizuje
druhy




Fenotypova korelace

- zavislost mezi pozorovanymi hodnotami P, a P,
je dana kombinaci zavislosti genotypovych
hodnot a ucéinkl prostfedi;

- korelaéni pary = dvojice méreni znaku x a znaku
y u téhoz jedince;

p

rPxPy

Geneticka korelace

genotypova = zavislost mezi genotypovymi hodnotami
znaki x ay;

ra;

erGy;

geneticka = zavislost aditivnich hodnot obou znaku —
Castéjsi;

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




Paratypova korelace

Prostred’ova korelace
Zavislost mezi efekty prostredi

e
rExEy
6,
G, « »> G}.
h, i h,
rP,{P}, \ 4
P, < » P,
A
e, e
v
EE, '
E, < - * E},
Ze schématu vyplyvéa rozklad fenotypové korelace:
RF, x "y "TGG, x "y "'EE,

rFi(F’y - hX . hy . erGy + \/(1 B h)z( X1 B hf’) ' rExEy




Vypocet korelace — obecné

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

o Mx-%)-(y- )
PxPy \/Z(X_ )—()2 'Z(y_ }—/)2

cov

Zjednodusené: 1, = Xy
Jvar(x)-

var(y)

Vznik genetickych korelaci

Pleiotropni pusobeni gent
= gen ovliviiuje vice znakl ve stejném Case
Vazba genu
= geny lokalizovany v jedné vazbové skupiné
- ¢im blize, tim je vazba silngjsSi
- neni stala — crossing over

- vazba mezi skupinami genu




« zavedeni gent do populace

— ~ doCasné korelace
— dané intenzivnim vyuzivanim vybranych jedincu

— PFi zméné intenzity rozmnoZovani urcitych jedincu
genetické korelace zanikaji

— naruseni nahodnym parenim

Metody odhadu genetické korelace

» metoda korelace kfizem
» analyza variance a kovariance

« realizovana geneticka korelace na zakladé
vysledku selekce




1. Korelace kfizem
- zname fenotypovou hodnotu znaku x, y u rodi¢e a potomka

Ix.,x,
XM
Pxo¥s
fenotyp
matek

YM
f. +r KFizova korelace rtiznych
. XDYM XMYD vlastnosti u matek a dcer

lo6, =

2 - L -r KFizova korelace stejnych
XMXD YMYD vlastnosti u matek a dcer

2. Analyza variance a kovariance

» Jednofaktorova

» Dvoufaktorova COV(G )
— Xy
I, =
o Jvar(G,)-var(G,)
U skupin pfibuznych jedincd y
cov(E,)
I =
+ Cil: ur¢it variance a kovariance Exy \/var(E ) var(E/)
genetické a prostfedové x
+ Pocitame 2 ANOVY pro 2 vlastnosti a COV(PXy)

navic analyzu kovariance sou¢asné pro lep =
obé vlastnosti o \/ var(PX ) var(Py)




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 otcu (b) bez
ohledu na poradi laktace.

% bilkovin Xij = W+ @ + by + ey
% tuku Vi = B+ @ + by + ey
‘e x o stupné soucet Lo . stfedni produkt
soucet ¢tvercl volnosti souding stiedni ¢tverec (variance) (kovariance)
Zdroj promeénlivosti SS, SS, F SP,, MS, MS, MP,,
. SS, = Ss,, = f,=k-1= SP, = _ _ _
- mezi chovy 4‘7?59 3,6?)y‘|4 g 2‘232%3 MS, , = 0,685128 MS, , = 0,514485 MP,,, =0,318328
- mezi otci uvnitt SS,, = SS,, = fo=b-k= SP,,, = _ _ _
el S1ibs s L A MS,, =0,100204  MS,, =0,206668 MP, , = 0,072887
- mezi dojnicemi SS, .= SS,, = f,=n-b= SP,,, = _ _ _
uvnitF skupin otcd 181950 325841 ° 418 10,9466 | MS..=0,043528  MS,, =0,077952  MP,, =0,024274
. SS., = SS., = f.=n-1= SP,,, =
- celkova 20,1034 487923  ° 486 16,8310 - - -

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

MS)X - M%X

2
o, =— =0,00852
* Ccov,,,— COV, MR _—MP
nO COVg — Oxy exy _ Oxy exy :0Y0073‘
MS, - M. Y n n
o2 =M M8y 4 193¢ ’ ’
y no
R cov,
o6, =——2—=0,569
<Gy [ o2 o2
9x ' gy
cov, —3cov, MF, —3cov,
z z z z =0,123¢9

Feg, = Jo2 802 [o2 302 [MS -3 [MS, -3

Ve Cyy

= 0,4464

fo’y: Coz Xyz -
Joiol  |[SS.ss,

X

Spravnost vypoctu odhadu korelaci je mozno ovérit rozkladem fenotypové korelace

— — 9x _ 9x
h=4p= 1ol =4 : =0,655 h, =+h? =0,8093 e,=+6" =4/1-h> =0,5874
2 2
_ _ Iy _ 9y 2
h —4.p—4o_;y +0§y _40'% =0,7957 h, =2 =0,8921 e, =,/€ =,/1-h2 =0,452(

h..h, .roe +€ .6, .1 =0,443¢




3. Z vysledku selekce

» Realizovana geneticka korelace 2 vlastnosti na
zakladé vysledku selekce, podle vyse
genetického zisku

— selekeni pokus
— selekce v béznych podminkach

a) Selek€ni pokus

« AGy,ys geneticky zisk v selektované €asti populace
+ AGy,y geneticky zisk v neselektované €asti populace

_AGs AGg
o6, = AG, AG,




b) Selekce v béznych 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,
ihyos, 1 hhop

fe¥ey

Korelovany selekc€ni efekt

» o 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 — selekéni zisk za jednu generaci Ize ziskat za pomoci vztahu:
i 2 P R2
AG,=i.h,.op, AG,=i.h; .cp,

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

. AG,=AG, .b . AG,=AG, .b

Gxy Gxy

o,

b. =r. & _ O6x
oy = faxay' B,y = loxey

Gx O-Gy

kor. AG, =1.h.h,.15,6,0p, wor. AG, =1.h D, .15,5,0p,




Priklady genetickych korelaci

skot

produkce miléka : % tuku
prod. mléka v 1 : 2 laktaci
prasata

priristek : hibetni tuk
prirdstek : vykrmnost
dribez

hm. téla : hm. vejce

hm. téla : snaska

Mp
-0,26
0,40

0,00
0,66

0,33
0,01

e
-0,38
0,75

0,13
0,69

0,42
-0,17

I'e
-0,18
0,26

-0,18
0,64

0,23
0,08




