Karta wzorów zarządzanie populacjami zwierząt

Analiza danych rodowodowych
Spokrewnienie

					
                       

Inbred

			


Efektywna wielkość populacji

a) proporcja płci:            



b) zróżnicowanie sukcesu rozrodczego: 



c) fluktuacja wielkości populacji w czasie:


     

Tempo przyrostu inbredu na pokolenie w populacji outbredowej (∆ F):	   



Poziom inbredu w pokoleniu t:	

         lub       















Genetyka populacji

Migracje 
pt= p’ + (1-m)t (p-p’)
p - frekwencja genu w populacji miejscowej
pt - frekwencja genu po t pokoleniach
p’ - frekwencja genu w populacji z której pochodzą osobniki migrujące
t – liczba pokoleń, lat
m – udział osobników migrujących w populacji  miejscowej, wskazuje na tempo przepływu genów


Mutacje

· u – zmiana allelu A w a
· v – zmiana allelu a w A
Mutacja jednokierunkowa:
· p=(1-p) v                     pt=p0 (1-u)t 
· q=(1-q) u                     qt=q0 (1-v)t 

Możliwość mutacji odwrotnej:
p' – frekwencja po jednym pokoleniu
· p’= p + vq – up 
· q’= q – vq + up

Jeżeli p = p’ to v*q = u*p
Selekcja
s + w = 1
w – współczynnik względnego dostosowania
s- współczynnik selekcji przeciwko danemu genotypowi
	
	Genotyp
	Ogółem

	
	AA
	Aa
	aa
	

	Pokolenie 0
	p2
	2pq
	q2
	p2+2pq+q2=1

	Współczynnik
dostosowania
	w11
	w12
	w22
	

	Frekwencja po selekcji
	p2w11
	2pqw12
	q2w22
	= p2w11 + 2pqw12 + q2w22





Selekcja przeciw genotypowi recesywnemu 

[image: ]        [image: ]
s – selekcja przeciw genotypowi recesywnemu (s<1)
q – zmiana we frekwencji allelu

Całkowita eliminacja homozygot (s=1):
[image: ]         [image: ]
q0  – frekwencja allelu a w pokoleniu wyjściowym 
qt – frekwencja allelu a w pokoleniu t




Szacowanie odziedziczalności - Schemat analizy wariancji dla modelu pojedynczego:

	Źródło zmienności
	LSS
	SKO
	ŚKO = SKO/LSS
	Podział ŚKO

	Ogólna
	sk-1  
	S0-S2
	-
	-

	Między grupami ojcowskimi 
	s-1    
	S1-S2
	
	ŚKO = σ2e + k · σ2s
↓


	Między osobnikami wewnątrz grup ojcowskich
	s(k-1)    
	S0-S1
	
	ŚKO = σ2e



         




Szacowanie powtarzalności - Analiza wariancji klasyfikacja pojedyncza

	Źródło zmienności
	LSS
	SKO
	ŚKO=SKO/LSS
	Podział ŚKO

	Ogólna
	zk-1
	S0-S2
	-
	-

	Między osobnikami
	z-1
	S1-S2
	SKO/LSS
	ŚKO = σ2e + k  σ2z

	Między powtórzeniami cechy wewnątrz osobnika
	z(k-1)
	S0-S1
	SKO/LSS
	ŚKO = σ2e



σ2P   =  σ2z   +  σ2e             σ2z =  σ2G   +  σ2Ep    σ2e  = σ2Et                     

       →      



		













Ocena wartości hodowlanej

	

	Pojedyncze źródło informacji
	bG/P  - współczynnik regresji
	RGP  - dokładność
	

	Własny fenotyp
	pojedynczy pomiar
	
	
	

	
	średnia z n pomiarów
	
	
	 

	Fenotyp krewnych
	pojedynczy krewny
pojedynczy pomiar
	
	
	 – spokrewnienie osobnika z krewnym

	
	pojedynczy krewny
średnia z n pomiarów
	
	
	

	
	grupa krewnych
	
	
	 – współczynnnik korelacji wewnątrzklasowej            
 – średnie spokrewnienie w grupie krewnych:                                                                            





Selekcja
	


	ΔG –  postęp hodowlany
DS – różnica selekcyjna
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