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ULDINE LINEAARNE MUDEL LOOMADE ARETUSVAARTUSTE JA
POPULATSIOONI GENEETILISTE PARAMEETRITE HINDAMISEL

Selektsiooniindeksi ndol avalduvate aretusviirtustega on kaks probleemi.

— Esiteks on keerulisemate pdlvnemisskeemide puhul tiilikas ja vdgagi toomahukas kdikvoimalikke
sugulussidemeid arvestavate indeksite vélja toGtamine.

— Ja teiseks eeldab selektsiooniindeksite teooria kdigi mitte aditiivgeneetiliste faktorite mdjude
tapset teadmist ja modtmistulemuste nende suhtes korrigeerimist.

Viimast on aga suuremamahuliste, mitmeid aastaid ja loomakasvatusettevotteid hdlmavate uuringute
korral pea voimatu teostada, mistottu saadud aretusviértuste hinnangud véivad kiill rahuldada parima
lineaarse prognoosi (BLP) tingimusi, aga olla kokkuvottes ikkagi positiivselt kallutatud paremais
ettevotteis voi aastatel moddetud loomade suhtes (tulemuseks on nihkega hinnangud). Et tundmatute
keskkonnamdjude ja aretusvidirtuste samaaegne hindamine on loomulik {ildiste lineaarsete
segamudelite korral, kujutavad viimased enesest ka peamist meetodit saamaks nihketa hinnanguid
geneetilistele parameetritele suurtes reaalsetes populatsioonides. Tulemuseks on aretusviirtuste
parimad lineaarsed nihketa prognoosid (best linear unbiased predictor, BLUP).

Uldiste lineaarsete mudelite abil hinnatakse tinapieval ka poliigeensete tunnuste geneetilist
determineeritust ja omavahelist seotust populatsioonis iseloomustavad parameetrid nagu niiteks
péritavuskoefitsient, korduvuskoefitsient ja geneetilised korrelatsioonikordajad.

Et matemaatiliste mudelite eesméirk on tegelikkust voimalikult hésti modelleerida,

— tuleb esimese asjana formuleerida huvi pakkuv tegelikkus geneetilise mudeli kujul;

— seejirel tuleb geneetiline mudel panna timber matemaatilise statistika keelde, hindamaks selle
parameetreid statistika protseduuride abil;

— viimase asjana tuleb sobitada statistilisest mudelist hinnatud parameetrid ja/v5i nende funktsioonid
geneetilisse mudelisse, andmaks neile tegelikkuse suhtes diget tdhendust.

7.1 POOL- JA TAISOVEDE MUDELID

7.1.1 Isa mudeli esitus

Pikki aastaid oli valdav meetod geneetiliste parameetrite hindamisel pooldvede analiiiis. Selle kdigus
jagatakse uuritavad loomad gruppidesse vaid iihe vanema jirgi, teise vanema geneetiline moju jaetakse
arvesse votmata (loetakse tiihiseks). Et majanduslikult otstarbekam on valida isasloomi (heade geeni-
dega isalt on vOimalik saada mirksa enam jérglasi vorreldes geneetiliselt potentsiaalilt sama hea
emaga), on selleks vaatlusaluseks vanemaks enamasti isa — siit ka enamtuntud nimetus, isa mudel
(sire model). Isa mudel hindab geneetilise efektina isa moju, eeldades vaikimisi, et kdik isad on paari-
tatud populatsiooni keskmiste emadega ning emad pole omavahel sugulased.

Geneetika mdistes (nn geneetilise mudelina) avaldub isa j jirglase k fenotiiiibiviértus Py kujul (vt pt
4.1.1, valem (4.3))

Pi=P+Ax+Ep
mis on isa mudeli kontekstis (vt valem (4.4)) esitatav vorrandina

Pi=P+4As,+1 Ao+ MSj+Ep=P+4 A5, + Eje , (7.1)
<
Ejk
kus
MS j ja Ej on vastavalt Mendeli valiku mdju ja juhuslik keskkonna moju,

P on keskmine fenotiiiibivédirtus vaatlusaluses populatsioonis,
As; ja Ap, on vastavalt j. isa aretusvidrtus ja j. isa k. jirglase ema aretusviértus.

Et huvi pakub vaid isalt jarglasel pdrandunud geenide mdju, loetakse koik iilejainud geneetilised
efektid kuuluvaks juhuslike keskkonna majude hulka: 1 Ap, + MSj+ Ej = Ej. .

Fenotiitibiline dispersioon avaldub vastavalt lineaarsele geneetilisele mudelile (pt 4.1.2) kujul
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Ob=0i+0t=Y,04+ V0% +Olis +OF = V0% + 0o . (12)

>
04

Isa mudelit rakendades eeldatakse, et isade aretusviirtuste dispersioon on sama suur, kui kogu popu-
latsiooni loomade aretusviirtuste dispersioon: O3 =03. Viimasest tddemusest ja valemist (7.2)
ldhtuvalt on kogu aditiivgeneetiline dispersioon oi~4Xx07, ja ainukese populatsioonigeneetilise
parameetrina isa mudelist leitav piritavuskoefitsient avaldub suhtena h° = 4073, / o7 (vt valem (4.9)).

Statistilise mudelina avaldub isa mudel kujul
y:'jk:,u+H,‘+Sj+€ijk, (7.3)

kus
4 on populatsiooni keskmine,
H; on fikseeritud faktori taseme i mdju (nn karja-aasta-sesooni efekt), i=1,...,p (p on fikseeritud
faktori tasemete arv),
s; on isa j juhuslik mdju (geneetiline efekt), j=1,...,m (m —isade arv),
e;i on juhuslik viga, k=1,..,N (N =3%_,n; on vaatluste arv, n; on j. isa jirglaste arv; kui jirglaste
arv koigil isadel on n, siis avaldub vaatluste arv kujul N =nxm ).

Isa mdju s; eeldatakse olevat normaaljaotusega keskvidrtusega 0 ja dispersiooniga o; ning juhuslik
viga e;; normaaljaotusega keskviirtusega 0 ja dispersiooniga o7 . Seega, eeldatakse keskkonna ja
genotiiiibi sdltumatust, avaldub kogu uuritava tunnuse dispersioon summana

0,=0.+0.. (7.4)

Korvutades isa mudeli geneetilise esituse (7.1) statistilise esitusega (7.3) ning dispersiooni esituse
(7.2) esitusega (7.4), on ilmne, et

— keskmine fenotiilibivéddrtus vaatlusaluses populatsioonis P on statistilisest mudelist hinnatav
suurusega U+ Hi,
— statistilisest mudelist hinnatav isa mdju s; kujutab enesest hinnangut poolele isa j aretusviértusest
AS i
—  piritavuskoefitsient avaldub statistilise mudeli parameetrite kaudu kujul h*=40?/(6? +0?) .
Maatrikskujul esitatakse isa mudel (7.3) jargmiselt:
y=Xb+Zs+e (7.5)
kus
y on uuritava tunnuse juhuslik Nx1 vektor,
b on fikseeritud efektide px1 vektor,
s on juhuslike isa mdjude mx1 vektor,
e on juhuslike vigade Nx1 vektor,
X on fikseeritud efektidele vastav Nxp plaanimaatriks,
Z on juhuslikele efektidele vastav Nxm plaanimaatriks.
Keskviirtused ja dispersioonimaatriksid defineeritakse analoogselt peatiikis 3.4 kirjeldatule:
E(s) =0, E(e) =0, E(y) =Xb,

s o2 0 -0
2
G = var(s) = var Sf = 0 O-‘ 0 =107,
sn) {0 0 -0}

mxm
R = var(e) = Iyo?,
cov (s, e=0
ning
V = var(y) = ZZ"o: +Iyo: .

Fakt, et var(e) = Ivo?, margib vaatluste sdltumatust (see vdib muutuda, kui ithele loomale vastab mitu
modtmist) ning kodigi vaatluste eeldatavalt vordset keskkonnatingimustest tingitud varieeruvust.
Keskkonna ja genotiiiibi sdltumatus on siin kirjas kujul cov (s, €")=0. Et var(s) =107 , siis on koigi

geneetiliste efektide dispersioon o7 ja isade vaheline kovariatsioon on 0 (isad pole omavahel sugu-
lased).
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7.1.2 Aretusvaartuste hindamine isa mudelist

Vastavalt isa mudeli definitsioonile on selle alusel vdoimalik hinnata vaid isa mdju. Eeldusel, et jarglas-
te fenotiilibivddrtuste erinevust pdhjustavad mittegeneetilised mdjud on arvesse voetud ja valikut
emade osas ei ole toimunud, on isa mudelist hinnatava isa mdju niol tegu isalt jarglasele parandunud
geenide summaarse mdjuga, mis moodustab poole isa aretusvadrtusest. Sageli ei esitatagi pooldvede
mudeli tulemusena mitte looma kogu aretusvéirtust vaid iiksnes selle mudelist hinnatavat osa —
jarglasele paranduvat geneetilist efekti (transmission ability).

Maatrikskujul esitatud isa mudelile (7.5) vastavad BLUP-hinnangud isa mdjule, arvestades karja-
aasta-sesooni efekti, on leitavad Hendersoni segamudeli vorrandist

(XTX X'Z ](b\ (XTy) (7.6)

72X 2°2+1)\s) ~
kus
2 2
k=0c — 4—h , 7.7
o; I 77
| _(@+0)_1, o2 ae_ ( ) n’
sest -5 =-————=> + =< millest 4x
R 40 4 4oy’ oW
Isaj aretusvéidrtuse a; hinnang on leitav valemist (7.6) saadud isa mdju hinnangu §; kaudu:

a;j=2x5§;j.
Juhul, kui parltavuskoef1t51end1 viidrtus 4* pole teada, asendatakse selle viirtus valemis (7.6) hinnan-
guga A’ , mis on leitud statistilisest mudehst hinnatud dispersioonikomponentide kaudu:

=452/(62+ 6).

Niide 7.1. Lehmade piimatoodangut on mdddetud kahes erinevas karjas. Koik mdStmised
on tehtud samal aastal ja kdik vaadeldud lehmad on iihevanused. Lisaks karjale, kuhu
lehm kuulub, on teada ka tema isa. Ulesandeks on hinnata isade aretusviirtust, kasutades
isa mudelit. Piimatoodangu péritavuseks voib lugeda 0,25. Andmetabel on jargmine:

Lehm Isa Kari Piimatoodang
101 1 1 7000
102 2 1 6600
103 3 1 6800
104 3 1 7200
201 2 2 8000
202 2 2 8300
203 3 2 8900

Mudel sisaldab karja mdju kui fikseeritud efekti ning isa mdju kui juhuslikku efekti:

| kari) s— (;jgl\
= 5|
~\karir)’ isas
Lahendite iihesuse huvides loeme vabaliikme 4 vordseks nulliga. Plaanimaatriksid X ja
Z, mis seovad iga vaatluse talle mdjuvate faktorite tasemetega, on

(10) 100
10 010
10 001
X=[10[,Z=l001].
01 010
01 010
01 001

Faktorite mdjude hindamiseks paneme esmalt kirja mudelile vastavad vihimruutude
vorrandid (3.12) ning liidame seejdrel segamudeli vorrandite saamiseks isamdjule
vastavaile diagonaalielementidele dispersioonide suhte k. Meie andmetele vastavad
vihimruutude vorrandi kordajate maatriks ja vabaliikmete vektor on
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(40[112) (27600)
T T 03021 T 25200
[XTX XTZ]= T0T00| ja [XTyj= 7000 | .
ZX 721 12030 Y/ 122900
21003 22900
2
Piritavuskoefitsient 4> =0,25 ning seega k =§=1;—%= 15 . Faktorite mdjude hin-
s 4
nangud on niiiid leitavad segamudeli vorrandist

(400 1 1 2 Y\'(27600) (6890)
] 03, 0 2 1 25200 | 8418

=|10{1+15 O 0 7000 |=| 69 |.
12 0 3+15 O 22900 45,9
21; 0 0 3+15/ \22900 39,0

Esimese isa aretusviirtuse hinnang on d; =2X § =2x6,9=13,8; teisel isal d>=-91,8 ja
kolmandal isal d;=78.

Mirkus. Et vastavalt juhuslike efektide olemusele vordub nende keskvéirtus nulliga, siis
vorduvad nulliga ka isade keskmine mdju ja isade aretusvddrtuste summa. Meie niite
korral a1+ a>+a;=13,84+(-91,8)+78=0.

Kiisimus. Nii teise kui ka kolmanda isa 3 tiitre summaarne toodang on 22900 kg. Miks on
aga nende hinnatud aretusviirtused nii erinevad?

Kui kdigi analiiiisitavate isade jirglased on périt sarnastest keskkonnatingimustest voi on fenotiiiibi-
vidrtused analiiiisieelselt mittegeneetiliste mojude suhtes korrigeeritud, lihtsustub mudel (7.3) kujule

yik=M+Sjt+ej.
Isa j mdju hinnang avaldub taolise mudeli puhul voérrandist (3.26) ja aretusvéirtus siinses peatiikis
kasutatud tdhistuste abil kujul
2Xn;os

si—0, (7.8)

&j=2X§j= 2
O, +n;o;

kus y; on j. isa jirglaste keskmine fenotiiiibivéirtus ja n; jirglaste arv. Et suurus (y;—£) kujutab
enesest j. isa jarglaste keskmist erinevust populatsiooni/karja keskmisest ning selle erinevuse kordaja
on ténu seosele (7.7) teisendatav kujule
21/11'0'52 _ 2n; _ 2n; _ 2n;
ol+niol (0l+niod)/o? ol/oi+n, nj+@—h)/h’

avaldub j. isa aretusviirtus tema jarglaste keskmise fenotiitibiviértuse kaudu valemiga
A 2n; — A
dj=—1—=0;—- ).
J nj+(4_h2)/h2(yj /u)
Saadud tulemus on identne peatiikis 6.2.3 tuletatud selektsiooniindeksiga (valemid (6.16) ja (6.18))
hindamaks isa aretusvédrtust tema jirglastel moddetud fenotiiiibivddrtuste alusel. Seega on tehtud
eeldustel (keskkonnamdjude puudumine) selektsiooniindeksi kujul leitud aretusvéértuste parimad
lineaarsed prognoosid (BLP) identsed iildisest lineaarsest mudelist leitud aretusvidirtuste parimate
lineaarsete nihketa prognoosidega (BLUP).

7.1.3 Isa mudelist leitud geneetiliste parameetrite hinnangute tapsusest

Isa mudeli lihtsus, mis on peamine pdhjus, miks seda mudelit lisaks isade aretusvéartuste hindamisele
kiillaltki laialdaselt ka uuritava tunnuse geneetilist determineeritust terves populatsioonis kirjeldava
péritavuskoefitsiendi hindamiseks kasutatakse (eriti juhul, kui tegu on uudse néitajaga ja/voi
populatsiooniga/tduga), annab vdimaluse uurida ka erinevate katseplaanide/andmestruktuuride moju
geneetiliste parameetrite hinnangute tépsusele.

Statistilisest mudelist leitud parameetri hinnangu tdpsust nditab see, kui palju voi vihe leitud hinnang
varieerub. Viimast kirjeldatakse enamasti hinnangu standardhilbega (v&i hinnangu standardhélbe
hinnanguga, mis on defineeritud kui standardviga), nditeks piritavuskoefitsiendi hinnangu tépsust
moddab suurus oA (voi se(h?)=6(h%)). Mudelist leitud prognooside tdpsust mdddab keskmine
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ruutviga (mean square error, MSE) v6i ruutjuur viimasest, mille hinnangut sageli (nditeks statistika-
programmide véljatritkkkides) ka lihtsalt standardveaks nimetatakse. Naiteks isa mudelist prognoositud
isa moju tdpsust mdddab suurus (MSE(S;) =o(S;—s)) .

Hoolimata isa mudeli lihtsusest on selle abil leitud parameetrite hinnangute standardvigade matemaati-
lised avaldised vigagi keerukad. Kiill aga voimaldavad need ikkagi analiiiitiliselt esituvad valemid viia
ldbi simulatsioonieksperimente uurimaks erinevate andmestruktuuride moju hinnangute tépsusele ja
leida ka optimaalne tiitarde arv isa kohta ette antud vaatluste arvu ja péritavuskoefitsiendi viirtuse
korral.

Olles fikseerinud tulevase andmestiku suuruse N ja oletatava piritavuskoefitsiendi viirtuse 4°, on
optimaalne tiitarde arv isa kohta isade aretusvidrtuste hindamise soovi korral

n=—l+VvI+NT (7.9)
T

kus =07 / o: = hz/ (4—h%) . Soovides aga isa mudelist hinnata vdimalikult tipselt péritavuskoefitsien-
ti, tuleks andmestik moodustada vottes iga isa jarglaste arvuks
n= Nz +D+1

7.10
NTt+2 ( )

Niide 7.2. Soovitakse uurida lehmade soodakasutuse efektiivsuse geneetilist determinee-
ritust. Raha on eraldatud nii palju, et sellest piisab 400 looma pidevaks jélgimiseks,
mootmiseks ja katsete 14bi viimiseks. Kui mitmelt isalt ja kui palju peaks votma katsesse
tiitreid, et hinnata péritavuskoefitsienti voimalikult tapselt?

Planeeritav andmestiku suurus N =400. Teades teiste maade teadlaste uuringuist, et
analiilisitava parameetri paritavuskoefitsiendi viirtus on ligikaudu 0,4, saame optimaal-
seks tiitarde arvuks isa kohta vastavalt valemile (7.10)

_Nz+D+1 _ Nli(ﬁhz) +1:|+1 _400[(49’(;‘,4)+1j|+1 _
n= = - = =9,59=10.
NT+2 N-2_+2 4005%5 +2

@-r)

Seega oleks uuritava tunnuse péritavuskoefitsiendi hindamiseks vaatlusaluses karjas/po-
pulatsioonis antud ajahetkel mdistlik valida vilja N/n=400/10=40 pulli igaiiks 10
tlitrega.

Kui niiiid aga lugeda péritavuskoefitsiendi viirtus teadaolevaks ja piistitada kiisimus nii:
kui mitu tiitart peaks igalt pullilt analiiisima, saamaks vdimalikult tdpseid hinnanguid
pullide aretusviértustele? Vastuse saame leida valemist (7.9):

_ 0’ ),
14 JIENT _ 1+ I+ N _ 1+ 1+400%5 5167252
. i 0.4 ’ ’
1)

@04

“-

Et ette antud loomade arv 400 52-ga tipselt ei jagu, siis tuleks votta uuringusse 8 pulli
igaiiks 50 tiitrega.

Joonistel 7.1 ja 7.2 on kujutatud vastavalt isa mdju ja péritavuskoefitsiendi hinnangute tdpsus
(mdddetuna hinnangu standardhilbena) soltuvalt piritavuskoefitsiendi vidrtusest ja tiitarde arvust isa
kohta fikseeritud andmestiku suuruse N =360 korral. Osutub, et mida vidiksem on uuritava tunnuse
aditiivgeneetiline determineeritus (st, et mida vidiksem on péritavuskoefitsiendi viirtus), seda
suuremat tiitarde arvu isa kohta on vaja. Péritavuskoefitsiendi hindamiseks on vaja pigem suurt hulka
isasid vdiksema arvu tiitardega, samas kui aretusviirtuste hindamiseks on vaja jillegi suuremat hulka
tiitreid. Viimased seosed on muidugi loomulikud, sest piritavuskoefitsiendi vaértus soltubki eelkdige
isade erinevusest — mida enam isasid, seda paremini on véimalik erinevus tuvastatav, samas kui isa
aretusviirtus soltub tema tiitarde keskmisest fenotiiiibivddrtusest — mida enam tiitreid, seda tdpsemalt
on nende keskmine fenotiiiibiviértus hinnatav.
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Joonis 7.1. Isa moju hinnangu tidpsus (mdddetuna keskmise prognoosiveana o(§; —s;) ) soltuvalt jarglaste arvust
ja piritavuskoefitsiendi véirtusest vaatluste arvu N =360 korral. Pidev joon xy-tasandil mirgib optimaalset
tiitarde arvu isa kohta pideval ja vertikaalsed jooned diskreetsel skaalal.

aili')

Joonis 7.2. Piritavuskoefitsiendi hinnangu tépsus (modddetuna hinnangu standardhélbena O'(ﬁz)) soltuvalt
jarglaste arvust ja tegelikust péritavuskoefitsiendi vddrtusest vaatluste arvu N =360 korral. Pidev joon xy-
tasandil mérgib optimaalset tiitarde arvu isa kohta pideval ja vertikaalsed jooned diskreetsel skaalal.

7.1.4 Taisovede mudel

Juhul, kui indiviidi aretusvidértuse hinnang baseerub tdisdvede analiiiisil (analiiiisitakse molema
vanema aditiivset geneetilist mdju jirglastele), on kasutatav mudel eelnevast pisut erinev. Nimelt peab
arvestama, et samasse tdisdovede gruppi kuuluvad loomad sarnanevad teineteisele vihemalt kolmel
pohjusel. Need on iihine isa, ithine ema ning samad siinnieelsed ja vahel ka siinnijirgsed
kasvutingimused. Viimased vdetakse geneetilises mudelis kokku iihte, nn iihist keskkonna mdoju
iseloomustavasse liidetavasse Ec. Eelnevat arvesse vottes avaldub isa i ja ema j jirglase k fenotiiiibi-
vidrtus Py geneetilise mudelina jirgmiselt:

Pi=P+1As +1Ap, + MSy+ Ec, + Ej . (7.11)
Siin
P on keskmine fenotiiiibividrtus vaatlusaluses populatsioonis,
As; ja Ap, on vastavalt i. isa aretusvidrtus ja i. isaga ristatud j. ema aretusviirtus,
Ec; oni.isajaj. ema koigile jarglastele mdjunud iihised keskkonna mdjud,
MSi ja Ej on vastavalt Mendeli valiku mdju ja juhuslik keskkonna moju.
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Seejuures on Mendeli valiku moju tdisdvedele erinev (kui see nii ei ole, on ilmselt tegu ithemuna-
kaksikutega).

Statistilise mudeli kirjapanekul arvestatakse enamasti, et iiks isaloom on paaritatud mitme emasega
ning tihti on andmete struktuur hierarhiline, st iga ema on paaritatud vaid iihe kindla isaga. Sellisel
juhul on ema j mdju d,;, allutatud isa i mdjule s;. Tdisdvede analiiiisi statistiline mudel on jirgmine:

Viik = 1+ i +d jo) + ek - (7.12)

Korvutades tdisdvede mudeli geneetilise esituse (7.11) statistilise esitusega (7.12) ilmneb, et andmetest
hinnatav ei ole ei Mendeli valiku mdju MS;: ega ka piisiv keskkonnamdju E¢, — neist esimene ei ole

mudelist voimalik hinnata vaid isa moju.
Fenotiiiibidispersioon o7 avaldub geneetilisest mudelist summana

OF = 4 + OF. + OF =+ 04 + 1 0%, + Oiis + OF + OF .

Sarnaselt isa mudelile eeldatakse, et isade aretusvéirtuste dispersioon on sama suur, kui kogu popu-
latsiooni loomade aretusviirtuste dispersioon: o4 =04, sama eeldus tehakse ka emade aretus-
viirtuste dispersiooni kohta: o = . Seega on ka pooldvede mudeli korral pool aditiivgeneetilisest
varieeruvusest tingitud Mendeli valikust ja ei ole statistilise mudeliga hinnatav. Et piisiv
keskkonnamdju ei ole eraldi vaadeldav ema mdjust, ei saa eraldi hinnata ka piisivast keskkonna m&just
tingitud varieeruvust. Seega voib fenotiitibidispersiooni komponendid grupeerida:

2 _ | 2 1 ~2 2 2 2
Op =504 +| 504, + Ok |+| Ous,+OF |. (7.13)
i heta2) M,
o2 o2 1o}

Statistilisest mudelist avaldub uuritava tunnuse dispersioon summana
oy=0.+0i+0;, (7.14)

kus isa mdjude dispersioon mdddab Y kogu aditiivgeneetilisest dispersioonist, ema mdjude
dispersioon sisaldab nii % aditiivgeneetilisest dispersioonist kui ka iihisest keskkonnamdjust tingitud
varieeruvust.

Korvutades esitusi (7.13) ja (7.14) voib vilja tuua 3 statistilisest mudelist hinnatavat populatsiooni
geneetilist ja mittegeneetilist determineeritust kirjeldavat parameetrit:
— piéritavus, mis mdddab aditiivgeneetilise varieeruvuse osa kogu dispersioonist, on statistilisest
mudelist arvutatav valemiga
h* =400}
(péritavus arvutatakse sarnaselt isamudelile vaid isast tingitud varieeruvuse alusel, emale vastava
dispersiooni arvestamine toob kaasa péritavuskoefitsiendi nihkega hinnangu — mélemas veel kdne
alla tulevas /* arvutamise valemis h’ =2(c? + 07)/07 ja h>=407/c? sisaldab lugeja peale genee-
tilist varieeruvust kajastavate liikmete o7 ja o7 ka piisivast keskkonna mdjust tingitud
dispersiooni, sest vastavalt valemeile (7.13) ja (7.14) oi = %O'f; +0%);
— iihisest keskkonna mojust tingitud varieeruvuse osakaal koguvarieeruvuses oz / o7 on statistilisest
mudelist hinnatav suhtena
2 2 2 2.,
¢ =(oi-o)/o7;
— juhuslikust keskkonna mojust tingitud varieeruvuse osakaal koguvarieeruvuses 0',%/ oF on
statistilisest mudelist hinnatav suhtena
e’ =(02-20d)/07.
Eeltoodud definitsioonide pohjal on selge, et A + ¢ + ¢” = 1.
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7. Uldine lineaarne mudel loomade aretusviirtuste ja populatsiooni geneetiliste parameetrite hindamisel

7.2 LOOMA MUDEL

Looma mudel (animal model) sisaldab geneetilise efektina looma enda aretusviirtust ning tema
lihtsaim esitusviis on

y,;,-:,u+Hi+a‘,~+e,;,~, (715)
kus
A on iildkeskmine,
H; on nn. karja-aasta-sesooni efekti i moju,
a;on looma j aretusvéirtus,
e; on karjast i périt loomale j vastav juhuslik keskkonna mdju.

Lisades mudelisse informatsiooni loomade suguluse kohta, on seeldbi vdimalik hinnata aretus-

vidrtused koigile andmestikku kuuluvatele loomadele. Samuti véimaldab looma mudel arvesse votta
inbriidingut ja selektsiooni.

7.2.1 Aditiivgeneetilise suguluse maatriks
Fakt, et kaks looma on sugulased, ilmneb selles, et nendevaheline geneetilistest faktoritest tingitud
kovariatsioon on nullist erinev. Oluliseim osa loomadevahelisest geneetilisest varieeruvusest on
pohjustatud geenide aditiivse toime variatsioonist, iilejdéinud, kiillalt viheoluline osa, on seletatav
dominantsusest (alleelide interaktsioon) ja epistaasist (erinevetes lookustes asuvate geenide vastasti-
kune moju) tingitud dispersiooniga.
Aditiivgeneetiline sugulus loomade vahel on viljendatav aditiivgeneetilise suguluse maatriksi
(additive genetic relationship matrix) A abil.
Maatriks A on nxn maatriks, kus n on uuritavate loomade arv. Maatriksi A elementideks a; on
peatiikis 5 kisitletud aditiivgeneetilise suguluse kordajad, mis on vordsed kahekordse tdendosusega, et
juhuslik alleel indiviidi i genotiiiibist on péritolult identne vastava alleeliga indiviidi j genotiiiibist.
Arvutuslikult lihtsaim on maatriksi A konstrueerimine rekursiivsel teel kasutades Hendersoni meetodit
(pt 5.4). Selleks jdrjestatakse indiviidid genealoogiliselt, st vanemad peavad paiknema eespool
jarglasi. Tahistagu niitid s; indiviidi 7 isa ja d; indiviidi i ema. Siis on maatriksi A elemendid leitavad
jargmiste reeglite alusel.
e Kui looma i mdlemad vanemad on teadmata, siis
ai=1 ja a,-,:a,»,:O, jzl,...,i—l.
e Kui vaid looma i iiks vanemaist (isa voi ema) on teada, siis
ai=1ja aj=aj=Y(ai,) voi a;j=a;=Y(aua,), j=l...i—1
(aia; V01 ai; vOrdub nulliga — see tuleneb eeldusest, et teadmata vanemad loetakse suguluses mitte-
olevaiks).
e Kui looma i mdlemad vanemad (isa ja ema) on teada, siis
aii = 1+%asid,' ja aij=aj= %(a,—sl + a,-d,), _] =1...,i—1.
Maatriksi A konstrueerimist alustatakse iilemisest vasakust nurgast (vanimast loomast), liikudes

seejdrel iihe rea ja veeru kaupa mooda diagonaali allapoole ning tdites igal sammul maatriksi read ja
veerud kuni diagonaalini (leides konkreetse looma suguluse endast vanemate loomadega).

Niide 7.3. Olgu meil jargmised skemaatiliselt
ja tabelikujul esitatud pdlvnemisandmed:

Loom Isa Ema
4 1 2
5 1 3
6 4 5
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Indiviidid jérjestatakse nii, et vanemad paiknevad eespool jarglasi.

Loom Isa Ema
1 _ _
2 _ -
3 _ -
4 1 2
5 1 3
6 4 5

Kuna loomade 1, 2 ja 3 vanemad on teadmata, kirjutatakse maatriksi A diagonaalile
vastavasse kohta iiks (looma aditiivgeneetiline sugulus iseendaga on iiks) ja tdidetakse
vastav rida ja veerg kuni diagonaalini nullidega.

123456
1(100] )
20010
_3l001

A=y | o
5
6

Liikudes ridahaaval pdlvnemistabelis allapoole, saame tdidetud kogu maatriksi A:

If1 0 0105 05 05
210 1 0105 0 025
A:3 0 0 1 0 05 025
4105 05 0 I 025 0625 |
565 0 05{025 1 0625
60,5 0,25 0,25{0,625 0,625 1125

Niiteks,

as) = aiy = Yz(a11+a12)=%(1+0)=0,5 y
ap=ax=),(an+an)=),0+1)=0,5;
a=aun=Ylan+an)=%0+0=0; au=1+ Yas=1+),x0=1;

a65=a56:Vz(a54+a55):%(0,25+1):0,625; a66=1+yz><a45:1+%><0,25=L125.

7.2.2 Looma mudel maatrikskujul
Looma mudel on maatrikskujul kirjapandav analoogselt isa mudelile (7.5):
y=Xb+Za+e (7.16)

Siin a on juhuslike aretusvidirtuste nx1 vektor (n on kdigi andmestikku kuuluvate loomade arv),
tilejadnud muutujad on defineeritud nagu isa mudeli korral.

Keskviirtused ja dispersioonimaatriksid on:
E(a)=0, E(e)=0, E(y)=Xb,

var@) =G = Ao?,
var(e) = R=1Iyo7,
cov(a, e"=0

ning
var(y) =V = ZAZ" 6% + 107

(0. on aditiivgeneetiline dispersioon). Et var(a) = Ao, siis erinevalt isa mudelist on arvestatud ka
loomadevabhelisi sugulussidemeid.

Segamudeli vorrand saab kuju

XX X'z (b) _ (XTy)
[ZTX ZTZ+kA‘] \a) “\zy)" (7.17)

kus k =02/0i =(1-h)/h*.
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7. Uldine lineaarne mudel loomade aretusviirtuste ja populatsiooni geneetiliste parameetrite hindamisel

NB! Kui vektoris a esindatud loomad pole omavahel sugulased, siis A=A~ =1.

Niide 7.4. Olgu meil jirgmine andmetabel:

Lehm Ema Isa Uuritav tunnus
2 - - 11
4 - - 7
5 2 1 10
6 2 1 8
7 4 3 9

Lehmade 2 ja 4 vanemad on teadmata. Lehmad 5 ja 6 on ET-tiitred (tdisded). Lehma 2
eelistati jarglaspdlvkonna tootmisel kuna temal mdddetud tunnuse védrtus oli parem.
Pullidel uuritavat tunnust méddetud pole. Uuritava tunnuse piritavus (4% on 0,5. Lihtsuse
mottes on eeldatud, et ainus mudelisse lilitatud fikseeritud efekt on iildkeskmine.
Soovime kasutada looma mudelit, valimaks vilja geneetiliselt potentsiaalilt parimaid
isendeid populatsiooni taastootmiseks.

Hindame aretusvéirtused kahel viisil: esmalt ignoreerime loomadevahelisi sugulus-
sidemeid ja seejdrel votame need arvesse, ning vaatame, mil méiral nende arvestamine
tulemusi muudab.

Mudel indekskujul kirjapanduna on jirgmine:

yi=Uu+ta+te,
kus 4 on iildkeskmine, a; on looma i aretusvéirtus, e¢; on loomale i vastav juhuslik kesk-
konna mdju.

Plaanimaatriksid on

(1)

a 11
as | _ 7
as - 10"
as 8
ar 9

2 2
2 0i 05 siis k=0 =l=h’_
Bth=—%5=05,siis k=5 =1=lC =1

S8

(1) Ignoreerides loomadevahelist sugulust (A = I), on segamudeli v6rrand jargmine:

(5 1 1 1 1 1\(u) (45
1141 0 0 0 O ||la 11
1 0141 0 0 O ||a 7
1 0 0 141 0 O ||as 10
1 0 0 0 141 0 ||as 8
10 0 0 0 1+)\g 9

ning selle lahendamisel saadud hinnangute vektor on

A 9
a> 1
as| | -1
as|~| 05
s | |05
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Mirkused.
Koigi indiviidide keskmine aretusvdirtus vordub nulliga.

Leitud tildkeskmise 1 = 9 abil vdime iga indiviidi aretusviértuse arvutada valemist
@i = h*(y; —9), kus y; on uuritava tunnuse viirtus antud loomal.

(2) Votame niitid arvesse ka loomadevahelise suguluse, mis vdoimaldab arvestada selekt-
siooni ja inbriidingu vdimalikku mdju ning hinnata aretusvédrtused ka ilma vaatlusteta
isadele. Selleks konstrueerime aditiivse geneetilise suguluse maatriksi A koigi
andmestikku kuuluvate loomade (ka isade) jaoks.

1(1000Y%%0
2001 004%%0
30010004
A=4000100%]|
S|4 %001 %0
6/ % %00 %10
7000 % %4001

Segamudeli varrandi (7.17) kirjapanekuks vajalik maatriksi A poordmaatriks A on

(21 0 0 —-1-10)
1 20 0-1-10

0 01% % 0 0 -1
A'=10 0 %1% 0 0 -1{.

-1-1 0 0 2 00

-1-1 0 0 0 2 0

0 0-1-100 2

Kasutades suguluse maatriksit, hinnatakse aretusviirtused ka isadele (a; ja a;). Need
efektid on aga varem leitud plaanimaatriksis Z arvestamata. Teades, et plaanimaatriksis Z
on iiks rida iga vaatluse jaoks (siin ndites 5) ning iiks veerg iga geneetilise efekti jaoks
(siin ndites 7, so. 5 lehma, kellel on tunnus mdddetud ja 2 isa), esitub Z kujul

(010000 0)
0001000
Z=|0000100]|.
0000010
0000001
Viahimruutude vorrand on niitiid
(5010111 1\(u) (45)
00000000]|| a 0
10100000} a 11
00000000||as|_| O
10001000 as| | 7
10000100/ as 10
10000010} as 8
1000000 1)\« 9

Liites kA™' vihimruutude vorrandi kordajate maatriksile vastavale alammaatriksile,
saame segamudeli vorrandi, kus on arvestatud ka loomadevahelisi sugulussidemeid:

(50 1 0 1 1 1 1\ u) (45
021 0 0 -1-10]|a 0
113 0 0 -1-10]|a 11
00 01% % 0 0 —1||as|_| O
100 %240 0 —1{las| |7
1-1-10 0 3 0 0]|as 10
1-1-10 0 0 3 0]|as 8
10 -1 -1 0 0 3/)\as 9
Selle vorrandi lahendid on
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7. Uldine lineaarne mudel loomade aretusviirtuste ja populatsiooni geneetiliste parameetrite hindamisel

(i) [ 8926)

ai —-0,198

az 0,938

a| _| 0148

ds| | -0,889 "
ds 0,605

ds —0,062
as -0,222

Mirkused.

v’ Baasloomade, s.o. loomade, kelle vanemad on teadmata, aretusvéirtuste hinnangute
keskmine vOrdub nulliga: Y (@i+d+d+d)=0. See on tingitud eeldusest, et
baasloomad on juhuslikult valitud baaspopulatsioonist.

v’ Jdrglaspdlvkonna aretusvéirtuste hinnangute keskmine on suurem kui null:
Y(@s+ds+ar)=0,11. See viljendab nii juhusliku geenitriivi kui ka selektsiooni mdju.
Meie ndites annab korgema fenotiilibivddrtusega ema kaks ja madalama fenotiiiibi-
vidrtusega ema iihe jarglase. Sellise valiku tulemus peegeldub jirglaste keskmises aretus-
vadrtuses.

v' Vordlus isamudeliga. Isade aretusviirtuste leidmisel isamudeli abil ignoreeritakse
emade andmeid ning isa 1 kaks jérglast (lehmad 5 ja 6) loetakse seeldbi poolddedeks.
Segamudeli vorrand isade mdjude prognoosimiseks oleks:

(&) (3 2 1Y'(27) (9

L@.J:Lz 2+7 0 J L18J=LOJ,

§2 1 0 1+7 9 0
millest =0 ja a3=0. Seega on isa 1 ja isa 3 hinnatud geneetiliselt potentsiaalilt
vordseteks, mis on aga ilmselt vale.
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