
Rapport de formation : Bioinformatique appliquée à la génétique quantitative
Le formateur : Dr JANNOUNE Abderrahmane

Comment installer logiciel SAS sur PC ?

Régler la date à 15 mars 2004 avant l’installation

Ouvrir le dossier qui contient les fichiers d’installation :
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Setup Disk                                                                      setup (application)                       oui (autoriser l’installation du programme)                                        Ok (sélectionner la longue d’installation : français).  
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install SAS software       poursuivre l’installation (suivant) 
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o
On constate que toutes les équations comportent le terme = qui est égal a 1. En effet, on
OAl

démontre que le coefficient de régression de la valeur génétique additive A sur son estimation I est

égal a 1:




Parcourir (sélectionner : sas9834961 dans le dossier qui contient les fichiers d’installation) ouvrir
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On constate que toutes les équations comportent le terme B qui est égal a 1. En effet, on
OAl

démontre que le coefficient de régression de la valeur génétique additive A sur son estimation I est

égal a 1:
OAI
b= —55=1
o1
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Choix de la langue : français                                                  suivant                                             suivant ……
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Cocher Logiciel SAS                                          suivant                          suivant    
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Il demande software Disk 1

Parcourir et sélectionner le dossier nommé software Disk 1 (Ok)     
 
Puis il demande software Disk 2
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Parcourir et sélectionner le dossier nommé software Disk 2 (Ok)     
Puis il demande software Disk 3
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Quand l’installation arrive à 100 % appuyer sur annuler 
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Ensuite vous devrez refaire la même chose comme auparavant (setup……..parcourir du disk 3) 
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mais cette fois il va demander des autres dossiers (vous devrez refaire les mêmes étapes) 
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Parcourir et sélectionner le dossier nommé SAS Shared components (Ok)

Vous répondez par NON à la dernière question (Ok).
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Parcourir et sélectionner le dossier nommé setup Disk (Ok)

A la fin vous cochez Visualiser….. puis terminer

Quand vous suivez ces instructions, SAS sera installé sur votre PC.

3. Les fenêtres principales de SAS 
Entrer dans SAS en faisant sélectionnant SAS à partir du menu Démarrer. On pourra là aussi créer un raccourci sur le bureau avec la même manipulation que dans la précédente section. Une fois lancé,
plusieurs fenêtres s’ouvrent `a l’écran comme en Figure 2. 

Comment vous importez les données pour SAS ?
1- En premier temps, il faut créer une nouvelle bibliothèque :

Pour effectuer cette partie, vous créer tout simplement un dossier (ex dossier nommé : bibtest), et dans ce dossier vous copier le tableau (ex nommé : test) excel ou autre qui contient vos données (fig. 1).

Fig. 1 : Création de dossier
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2- Ouvrir programme SAS afin de créer la bibliothèque de vos données sous forme SAS :

Appuyer sur « nouvelle bibliothèque » comme il est indiqué dans la Fig. 2

Fig.2 :
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Vous tapez le nom du dossier qui a été créer auparavant (ex : bibtest) (Fig.3) puis appuyer sur parcourir pour indiquer l’emplacement du tableau des données (ex : test) OK 

Fig. 3 : 
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Par ces procédures la bibliothèque sous forma SAS a été créée.
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Pour la confirmation : vous appuyez sur « Affichage »                  Explorateur : Vous trouverez « bibtest (comme bibliothèque).
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Une fois la bibliothèque a été créée                     fichier : importer données ……                   suivant                  Browse : parcourir votre tableau (test) de vos données (Fig. 4)                   OK

Fig. 4 :     
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Si vos données sont dans la première feuille de l’excel vous mettez directement « suivant »   
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                 Vous mentionnez le nom de la bibliothèque : library : bibtest, et le nom du tableau : membre : test                    terminer                  (Fig. 5).
(Fig. 5) :
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Cliquer sur Bibliothèque                    puis « cliquez 2 fois sur bibtest »                   et finalement sur letableau « test », et vous aurez vos données dans le journal comme illustré dans Fig. 6

Fig. 6 :
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 Votre tableau a été importé avec succès.
Langage de SAS :
Après l’importation des données dans SAS, vous copier l’algorithme de langage sas dépond ce que vous cherchez, ex : fig 7
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libname   bibtest 'C:\Users\user\Desktop\bibtest\test.xls' ;

proc glm data =   Test ;

class Sexe
TypeN
Annee
Mois
AgeM  ;  

model P10
P30
P70
GMQ1030
GMQ3070 = Sexe
TypeN
Annee
Mois AgeM;  
run;  

Explications de ce langage:   
Libname : le nom de la bibliothèque ainsi son emplacement.
C:\Users\user\Desktop\biba\test.xls: l’emplacement de fichier 
proc glm data: c-a-d on a choisi test type (glm), actuellement il est recommandé l’utilisation de GLM au lieu d’ANOVA, surtout lorsqu’il s’agit des résultats hétérogènes (ex : le nombre des échantillons se diffère d’une station à une autre ; ou bien lorsqu’il s’agit d’un tableau des résultats qui contient des cases vides, dont par test glm, ces casas seront estimées par logiciel).

Test : le nom de tableau des résultats

; veut dire fin

Class : sont les facteurs fixes dans le tableau des résultats.

Model : sont les facteurs variables dans le tableau des résultats.

Cette forme : model P10 P30 P70 GMQ1030 GMQ3070 = Sexe TypeN Annee Mois AgeM;        veut dire qu’on doit chercher :

 L’influence du sexe sur P10 ; L’influence du sexe sur P30 ; L’influence du sexe sur P70 ; L’influence du sexe sur GMQ1030 ; L’influence du sexe sur GMQ1070 ; 

L’influence du typeN sur P10 ; L’influence du typeN sur P30 ; L’influence du typeN sur P70 ; L’influence du typeN sur GMQ1030 ; L’influence du typeN sur GMQ1070 ;

L’influence du année sur P10 ; L’influence du année sur P30 ; L’influence du année sur P70 ; L’influence du année sur GMQ1030 ; L’influence du année sur GMQ1070 ;

L’influence du mois sur P10 ; L’influence du mois sur P30 ; L’influence du mois sur P70 ; L’influence du mois sur GMQ1030 ; L’influence du mois sur GMQ1070 ;

L’influence du ageM sur P10 ; L’influence du ageM sur P30 ; L’influence du ageM sur P70 ; L’influence du ageM sur GMQ1030 ; L’influence du ageM sur GMQ1070 ;    
Quand vous terminez avec l’importation des données (tableau) ainsi le choix de l’algorithme (langage) voulu, vous cliquez sur SOUMETTRE comme indiquer dans Fig 7 afin d’avoir les résultats de ce test.

On peut avoir également les mêmes résultats par une autre procédure (je n’ai pas mis facteur GMQ1070, à titre d’exemple)
Il suffit de copier et coller le tout dans la case puis cliquer sur SOUMETTRE (comme indiquer dans Fig 8) ; le tout c-a-d l’image encadrée ci-dessous, j’ai travaillé par le tableau des résultats qui a été donné par Dr DJANNOUNE, emplacement : Nouveau dossier\glm proc.xls. 
data bibtest;

input agneau sexe typeN AgeM p10 p30 p70 GMQ1030 ;

    datalines;

	Agneau 
	Sexe
	TypeN
	Annee
	Mois
	AgeM
	P10
	P30
	P70
	GMQ1030

	1
	1
	2
	2001
	11
	2
	4
	8
	18.11
	200

	2
	2
	2
	2001
	11
	2
	5.07
	10.4
	22.71
	266.67

	3
	1
	1
	2001
	11
	5
	10.33
	17
	33.33
	333.33

	4
	1
	2
	2001
	11
	4
	5.52
	10.29
	23.33
	238.1


         ;

proc glm data =   bibtest ;

class Sexe
TypeN
Annee
Mois
AgeM  ;  

model P10
P30
P70
GMQ1030 = Sexe
TypeN
Annee
Mois
AgeM ;

run;
Remarque : vous devez copier et coller tout le tableau (pas uniquement ces 4 lignes, en plus j’ai éliminé GMQ1070). 
Fig 8 :
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Comment faire la lecture de nos résultats :
Fig 9 :
Explication de la Fig 9 :

Les classes sont les facteurs fixe ;

Pour sexe, on a soit un male (1) ou bien une femelle (2) donc niveau 2 et valeurs (male=1, femelle=2).  
Pour les mois, 5 niveaux, veut dire 5mois ont été choisi pour cette étude (jan=1, fev=2, mar=3, ….) 
En totalité, 279= nombre d’agneaux.   
Fig 10 :

Explication de la Fig 10 :

Dependent varible= facteur variable 

Quant à cette figure le facteur à étudier était P10 ; autrement dit, on va voir les relations existent entre P10 et les différents facteurs fixes à savoir sexe, typeN, Année, mois et AgeM.

DDL : degré de liberté= valeur de facteur-1 (ex : facteur AgeM, 8mois-1=7 ; DDL (AgeM)=7.
Les biologistes doivent travailler par le type 3, mentionné sur Fig 10 (Type III SS).

R carré = 0,26 < 0,5 c-a-d, soit on doit chercher d’autres facteurs variables hormis P10, ou bien, les données qu’on a mis n’interviennent pas sur P10.
Quand on aura R carré > 0,5 explique les variations (les facteurs fixes qu’on a mis interviennent sur le facteur variable).

Pr > F : si cette valeur < 0,05 (à la probabilité)                        une différence significative entre P10 parmi les différents typeN (<.0001);

Pr > F : si cette valeur > 0,05 (à la probabilité)                       il n’y a pas une différence significative entre P10 parmi les différents sexes (0,2710);

De la même façon, vous continuez avec les autres facteurs (P30, P70, GMQ1030)   

Héritabilité :
Combien le génotype représente de phénotype ? 

Effet du milieu peut être très variable et il est donc indispensable de pouvoir caractériser simplement l'importance de l'action du milieu.


V (P) = V (A) + V (I) + V (M) + 2 cov (A, I) + 2 cov (I, M) + 2 cov (A, M) , 

Si les effets additifs A, les effets d'interactions I, les effets du milieu M sont indépendants, les covariances sont nulles, 

V (P) : variabilité phénotypique

V (A) : variabilité génétique additive 

I : interaction ; M : Milieu

V (P) = V (A) + V (I) + V (M) ; 
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La  partie transmissible aux générations futures est faibles (génétique)

A partir de ces deux courbes, Phénotype >>> Génétique             Donc l’intervention des effets de milieu est importante (Alimentation, batiment,…)             Indice consommation élevé                Indice économique élevé.

Seule la variabilité génétique intéresse le sélectionneur, la variabilité due au milieu, ou les différences entre individus provenant de l'action du milieu, étant pas héritables.

L'efficacité de la sélection est liée à l'existence d'une variabilité génétique, et il est donc logique d'avoir pensé à définir un coefficient indiquant quelle est la part de la variabilité phénotypique qui est d'origine génétique; donc l’objectif est l’Estimation de la valeur génétique des reproducteurs à partir de leurs propres performances  
Considérons une population d'individus, représentée graphiquement par un nuage de points, chaque point correspondant à un individu i et ayant comme coordonnées la valeur phénotypique Pi et la valeur génétique Ai de cet individu; le point moyen du nuage a pour coordonnées  A et P. De ce fait, pour chaque P on peut avoir plusieurs A, donc il n’est pas évident de se baser sur P pour avoir A. 
 SHAPE  \* MERGEFORMAT 



On peut, sous réserve que la liaison entre A et P soit linéaire, estimer la valeur génétique Ai à partir de la performance Pi par la méthode des moindres carrés, en utilisant la droite de régression de A sur P ; 
L’équation de cette droite est comme suit : A = α P + c

A= la valeur génétique ;
P= la valeur phénotypique ;

c= intercepte ;

α= coefficient de régression ;
L’héritabilité est le coefficient de régression (α) de A (valeur génétique) sur P (valeur phénotypique).
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Ai-A : représente la supériorité génétique par rapport à la moyenne de la population  d'un individu i, dont la supériorité phénotypique est Pi-P.
L'héritabilité nous renseigne donc sur la part de la supériorité phénotypique d'un individu qui a une origine génétique.  

L'héritabilité est une notion statistique qui ne peut être utilisée que lorsqu'on travaille sur des populations; son application à des cas individuels, par exemple pour déterminer la valeur génétique d'un individu à partir de sa valeur phénotypique, est à réaliser avec la plus grande prudence. 

Les niveaux de l’héritabilité des caractères :

 on peut distinguer 3 niveaux :

a) Caractères de forte héritabilité, supérieure à 0,40 - 0,45 ; ce sont généralement des caractères en rapport avec la composition des produits, tels taux butyreux du lait, % de gras dans la carcasse etc. Dans ce cas, l'influence du milieu est faible, les effets additifs des gènes sont prépondérants. 
b) Caractères à héritabilité moyenne, de l'ordre de 0,25 à 0,40 ; ce sont des caractères correspondant à des quantités de produits fournis par animal, tels que quantité de lait par lactation, gain moyen quotidien, poids à âge type, etc. L'influence des conditions de milieu est ici plus importante. 

c) Caractères à faible héritabilité, inférieure à 0,20 - 0,25 ; ce sont des caractères liés aux possibilités de reproduction, ou plus généralement de survie, tels que fertilité, 
prolificité. Les effets du milieu sont importants; des mécanismes héréditaires non additifs interviennent.
Variations de l'héritabilité d'un caractère :

a) Les causes génétiques :
Toute diminution de V (A) diminue l'héritabilité, et inversement toute augmentation de V (A) l'augmente. Donc, toute modification des structures génétiques d'une population peut entraîner une modification de l'héritabilité. 

La sélection, la consanguinité, la taille réduite des populations, peuvent entraîner une réduction de la variabilité génétique et donc une diminution de l'héritabilité ; 
Si tous les individus sont génétiquement identique, V (A) = 0 et h² =0. Inversement, l'introduction d'individus extérieurs dans une population petit accroître la variabilité génétique et augmenter l'héritabilité. 

b) Les causes non génétiques :

Toute modification de V (M) entraîne une variation de la valeur de l'héritabilité d'un caractère; si V (M) augmente, h² diminue et si V (M) diminue, h² augmente. 

La valeur de h² dépend donc des conditions de milieu où les mesures ont été effectuées, plus précisément de l'homogénéité de ces conditions de milieu.

Intérêt de la connaissance de l'héritabilité des caractères :

La sélection vise à choisir les reproducteurs ayant la valeur génétique la plus élevée; 
 la sélection individuelle, présente de nombreux avantages, en particulier sa simplicité de mise en œuvre et son faible coût. 

C’est la valeur de l'héritabilité du caractère que l'on souhaite améliorer qui détermine, en grande partie, le choix des méthodes de sélection à utiliser pour obtenir l'efficacité souhaitée. 
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Ces deux courbes représentent le nombre d’effectif (animaux) par rapport à leurs performances (caractère donné, ex : production laitière). Les animaux seront sélectionnés à la base de leurs performances. Comme la courbe indique, les animaux sélectionnés sont ceux qui présentent les meilleures performances. 
    P=Ps-P = supériorité phénotypique des animaux sélectionnés, (différentielle de sélection)               

               À cette supériorité phénotypique correspond une supériorité génétique additive (    G= Ai-A)

En admettant que les conditions de milieu ne changent pas de la génération des parents à celle des descendants :
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Dans le cas d'un caractère à forte héritabilité :

· Une part importante de la supériorité phénotypique des animaux sélectionnés est d'origine génétique; 

- La supériorité génétique de ces derniers est élevée; 

- Le progrès génétique réalisé est important; 

- L’héritabilité étant élevée, on se trompe peu, ou peu souvent, lorsqu'on considère individuellement les reproducteurs sélectionnés;

 

Dans le cas d'un caractère à faible héritabilité :

- Une faible part de la supériorité phénotypique des animaux sélectionnés est d'origine génétique ; 

-La supériorité génétique des reproducteurs choisis est faible ou très faible;
-Le progrès génétique est donc faible;
-Sur ou sous-estimation des reproducteurs

Il est primordiale de tenir compte l’héritabilité pour évaluer l’efficacité du choix de la méthode de sélection.
Exemples explicatifs pour le calcul de l’héritabilité :

a) Le calcul de h2 (héritabilité) par l’utilisation de l’Excel :

Suivez le chemin qui suit dans Excel :
Fichier               option              complément                gérer (ou bien complément)              [image: image25.png]Options Excel
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Atteinde                 cocher : Analysis toolpak               OK
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              Données (Excel)              utilitaire d’analyse                Régression linéaire  
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            sélectionner les données (X et Y)              cocher (residus, Résidus normalisés, Courbe des résidus et Courbe de régression)  puis OK. 
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Résultats :
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1. Coefficient de détermination=0,64   c-à-d Model est bien
On considère le model bien lorsque R2 > 50 % 

2. Coefficient de régression = 0,66, et on accepte cette valeur si la probabilité < 0,005. Quant à cet exemple, p=0,002, donc coefficient de régression qui égale à 0,66 est acceptable. 
3. Constante=2,45 ; la droite a commencé par le point 2,45 (valeur initiale de Y, pour X=0).

b) Le calcul de h2 (héritabilité) par l’utilisation du logiciel SAS :
Coller l’instruction suivante dans l’Editeur du SAS :
data regression; 

input Animal poids VG @@; 

datalines;

1
32
26

2
36
30

3
40
30

4
33
23

5
36
26

6
40
30

7
41
22

8
47
40

9
32
30

10
52
40

11
43
30

12
52
40

13
39
30

14
47
20

15
37
20

16
35
23

17
42
32

18
43
32

19
49
40

20
47
30

; 

PROC REG DATA = regression ;

MODEL VG=poids ;

run;

  Résultats :
Ce sont les mêmes valeurs estimées par Excel.
Exemple explicatif : 

Exercice 5 : À partir des 50 poids à 6 mois obtenus à partir des antenais de race Ouled Jellal issues de 12 mères accouplées à 6 pères, estimez l'héritabilité du caractère.
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Solution :

 h2= (V(p) + V(m))/V(P) 

V(p) =Var (père), composant de la variance du père ;

V(m) = Var (mère), composant de la variance de la mère ;

V(P)= Var (phénotypique), composant de la variance phénotypique ;

On utilise logiciel SAS pour estimer V(p), V(m) et V(P).

Coller les données du tableau avec l’algorithme de la procédure (varcomp=les composants de la variance) dans l’éditeur du SAS comme suit :

data a; 

      input animal pere mere poids; 

      datalines;  

1
1
1
32

2
1
1
36

3
1
1
40

4
1
1
33

5
1
2
36

6
1
2
40

7
1
2
41

8
1
2
47

9
1
2
32

10
1
2
52

11
2
3
43

12
2
3
52

13
2
3
39

14
2
4
47

15
2
4
37

16
2
4
35

17
2
4
42

18
2
4
43

19
2
4
49

20
2
4
47

21
3
5
41

22
3
5
50

23
3
5
27

24
3
5
44

25
3
6
52

26
3
6
36

27
3
6
45

28
3
6
35

29
3
6
35

30
4
7
37

31
4
7
30

32
4
8
37

33
4
8
39

34
4
8
32

35
4
8
35

36
5
9
46

37
5
9
34

38
5
9
45

39
5
10
36

40
5
10
44

41
5
10
49

42
6
11
35

43
6
11
35

44
6
11
40

45
6
12
53

46
6
12
47

47
6
12
39

48
6
12
49

49
6
12
42

50
6
12
51

   ; 

   proc varcomp method=type1; 

      class pere mere ; 

      model poids = pere mere(pere); 

   run;   

Le résultat donné par SAS est dans la figure 
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De ce fait, 

h2= (V(p) + V(m))/V(P) 

V(p) =Var (père)= 2,72

V(m) = Var (mère)= 3,48

Var (Error), composant de la variance de erreur (=var résiduelle) = 38,55
V(P)= V(p)+ V(m)+ var(Error)

h2= (V(p) + V(m))/V(P)

Répétabilité ?         

On estime la répétabilité quand on a un caractère quantitatif influencé par l’environnement.

Dans cet exemple : plus les naissances sont en bonne santé indique une bonne répétabilité de la mère, autrement dit, avec le temps la mère répète (donner) les mêmes performances (donner des naissances de bonne santé).

Coefficient d’héritabilité > Coefficient de répétabilité

              Coefficient de répétabilité est la limite supérieure de Coefficient d’héritabilité 

Le calcul de la répétabilité nous donne une idée sur l’héritabilité.

La relation entre la répétition et la répétabilité :

CD : Coefficient de détermination (indique la précision (la confiance) de la répétabilité)

Plus le nombre de répétitions augmente plus la précision augmente (tableau ).

Exemple explicatif :

Avec 2 répétitions, la répétabilité augmente de 0,1 à 1, mais la précision diminue de 1,81 jusqu’au 1 (tableau). Contrairement, quand on augmente la répétition à 4 pour la répétabilité (0,1), la précision augmente de 1 (1 répétition) à 3,08.     
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P : Répétabilité

K : Répétition

Si on fixe le nombre de répétitions, la répétabilité augmente, mais la précision va diminuer.

Donc en conclusion pour avoir la valeur exacte de la répétabilité il faut enlever le nombre des répétitions. 

La sélection individuelle sur k performances est toujours plus précise que la sélection individuelle sur une performance.
Dans le cas de sélection individuelle avec k performances connues, le coefficient de détermination est égal à :
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Pour de faibles valeurs de p, et donc aussi d’h², qu'il peut être intéressant de tenir compte de plusieurs performances d'un même individu. Lorsque dans une espèce animale les paramètres génétiques sont mal connus, on calcule d'abord plus facilement les coefficients de répétabilité des caractères économiques (corrélation entre deux performances successives prises sur un même animal). Les valeurs trouvées pour p sont alors des indications efficaces permettant de situer la valeur probable des coefficients d'héritabilité qui seront calculés ultérieurement.

Exercice 1 partie 2 : Paramètres génétiques

Supposons que la variance de l'environnement temporaire est égale à 3840 et la variance phénotypique est égale à 6400. 

a) Calculez la répétabilité du caractère. 

b) En supposant que les variances de dominance et d'épistasie sont négligeables et que la variance environnementale est égale à 4800, calculez l'héritabilité du caractère.

La solution :
a)    p= (δ2A+ δ2Ec)/ δ2P
V(P) = 6400

V(Et)=3840

δ2P= δ2A+ δ2Ec+ δ2Es
δ2P : variance phénotypique ; δ2A : variance génétique additive ; δ2Ec : variance des effets du milieu commun ; δ2Es : variance des effets spécifiques à chaque performance.    

δ2P= δ2A+ δ2Ec+ δ2Es                 δ2A+ δ2Ec= δ2P- δ2Es=6400-3840=2560
p=2560/6400=0,4
b) calcule de l'héritabilité du caractère :
V(P) = 6400       ; V(E)= 4800

δ2P= δ2A+ δ2Ec+ δ2Es                 δ2A= δ2P-(δ2Ec+ δ2Es)=6400-4800=1600

h2= δ2A/δ2P=1600/6400=0,25
La méthode de l’interpolation linéaire :

Problématique : Par fois le contrôleur n’arrive pas à sortir sur terrain pour faire des pesés. À titre d’exemple, il a besoin d’avoir le poids des agneaux à l’age de 10 jours. Supposons le poids à l’âge de 3 jours est de 4 KG, et le poids à l’âge de 20 jours est de 8 KG. Comment peut-on estimer le poids à l’âge de 10 jours ?

La solution est de faire appel à la méthode de l’interpolation linéaire, à condition, le maximum entre l’âge (i) et l’âge (i-1) 40 jours.  
Calcul des PAT 10, 30 et 70 jours ainsi que des GMQ 10 - 30 jours et 30 - 70 jours à partir des pesées brutes.
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[image: image36.wmf]
PAT X       : Poids à l’âge type X en Kg (X = 10j, 30j ou 70j) ; 

Pi                : Poids à la pesée i en Kg (i = 1, 2, 3 ou 4) ;

Agei            : Age à la pesée i (i = 1, 2, 3 ou 4) ;
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GMQ a-b   : Gain moyen quotidien entre deux âges types en g/j.

Poids b (a) : Poids à l’âge type b (a) en Kg  (b > a) ;

Age b (a)    : L’âge type b (a) en jours.
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h2 est élevée en 70 jours. De ce fait, il est souhaitable de travailler sur P70 qu’en P30 (p=poids). 

La France commet à ce jour l’erreur de sélectionner à partir du J10 (jour 10).  
Corrélations génétiques, phénotypiques et environnementales :
Des caractères quantitatifs différents sont parfois associés génétiquement. Plus précisément, il y a corrélation génétique entre deux caractères lorsque chez un même animal la valeur additive pour le premier n'est pas statistiquement indépendante de celle pour le second (varie de -1,0 à +1,0).

La corrélation entre deux caractères mesurés chez un même animal, 
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P1= G1+ E1     Phénotype, génotype et environnement pour le caractère 1. 
P2= G2 + E2   Phénotype, génotype et environnement pour le caractère 2. 
a) Corrélation génétique :
La corrélation génétique est presque toujours la corrélation entre les valeurs génétiques additives de deux caractères. 
1. Pléiotropie: un gène simple qui a un effet sur plus d'un caractère. Dans ce cas, le gène peut avoir des effets positifs sur les deux caractères, des effets négatifs sur les deux caractères, ou un effet positif sur l'un et un effet négatif sur l'autre.

2. Linkage : gènes affectant différents caractères et qui sont liés et transmis ensemble. Par conséquent, un changement dans un caractère est accompagné par un changement dans l'autre caractère. 
            b) Corrélation environnementale :

C'est le résultat final de tous les facteurs du milieu, certains peuvent être la cause de corrélations positives et d'autres de corrélations négatives. Il semble certain que la source de la corrélation environnementale est similaire à la pléiotropie. 
Exemple : corrélation entre type d’aliment distribué et la qualité de la viande

Corrélation positive : l’un des composants de cet aliment intervient comme cofacteur de la transcription de l’ARN pour donner une bonne qualité de la viande.

Corrélation négative : l’un des composants de cet aliment intervient comme inhibiteur de la transcription de l’ARN responsable de la qualité de la viande.  
b) Corrélation phénotypique :
La corrélation phénotypique est la corrélation observée et mesurée. Elle représente la combinaison des facteurs génétiques et du milieu, et s'ils sont connus, la corrélation phénotypique peut être calculée à partir d'eux. 
Si deux caractères possèdent une faible héritabilité, la corrélation phénotypique est déterminée principalement par la corrélation environnementale. A l'inverse, s'ils ont une forte héritabilité, c'est la corrélation génétique qui est la plus importante. 

Bien que la covariance phénotypique soit égale à la somme des covariances génétiques et environnementales, la corrélation phénotypique est différente de la somme des corrélations génétique et environnementale. Cela montre comment les causes de corrélations génétiques et environnementales se combinent pour donner la corrélation phénotypique. 
Exemple de corrélation génétique :
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Pour deux caractères qui se corrèlent négativement, il faut transformer la valeur génétique en valeur économique afin de prendre la décision.
A titre d’exemple :

Si on a une corrélation négative entre la production laitière et le taux de protéines, on transforme les valeurs génétiques en valeurs économiques.

Si la valeur économique de la production laitière est supérieure à la valeur économique de taux de protéines, on se base sur la production laitière.

L'estimation de la valeur génétique 
L'indexation
Le but de la sélection est de choisir parmi un ensemble de candidats reproducteurs ceux dont la valeur génétique additive est la plus élevée. Celle-ci ne pouvant être mesurée, les candidats sont classés en fonction d'une estimation de leur valeur génétique additive. 
On appelle indexation les techniques de calcul qui permettent d'obtenir l'estimation de la valeur génétique additive des reproducteurs.
Chaque reproducteur est caractérisé par un index ou indice de sélection. 
Le terme d'index est utilisé dans le cas d'un caractère, alors qu'on parle d'index synthétique ou indice lorsque plusieurs caractères sont simultanément pris en compte. 

Indexer, c'est estimer la valeur génétique additive d'un individu 
Indexer, c'est estimer, prévoir, prédire, la valeur génétique additive d'un individu à partir de toutes les informations disponibles à un instant donné. 

Ces informations peuvent être les propres performances de l'individu et (ou) celles de ses apparentés, ascendants, descendants, collatéraux; elles peuvent concerner un ou plusieurs caractères ou critères de sélection

L'index est l'estimation la meilleure, à un moment donné, de la valeur génétique additive d'un reproducteur. Son utilisation pour le classement des candidats reproducteurs permet au sélectionneur de ne pas faire un choix totalement au hasard. 
Un index n'est pas une estimation dans l'absolu de la valeur génétique additive des 
candidats reproducteurs, mais seulement une estimation relative de la valeur des candidats les uns par rapport aux autres

Un index n'a de signification qu'au moment de son calcul et on ne doit, en toute rigueur, comparer des index que s'ils ont été calculés dans les mêmes conditions et au même moment. C'est ainsi que: 

L'indexation des reproducteurs étant faite intra-race, on ne doit pas comparer des index d'animaux de races différentes; 

l'index d'un reproducteur perd de sa signification s'il n'est pas actualisé.

Toute estimation est entachée d'une erreur 

L'index étant une estimation Â de la valeur génétique additive A d'un reproducteur, 
l'erreur commise se traduit par un écart entre la vraie valeur A, inconnue, et son estimation Â. L'importance de cet écart est liée à la précision de l'estimation ou précision de l'index. 
On caractérise la précision d'un index par le coefficient de corrélation entre A et son estimation Â

La connaissance d'un index doit toujours être complétée par celle de son coefficient de détermination CD

MÉTHODES DE CALCUL 
Corrections des performances :

La performance d'un animal dépend de sa valeur génétique additive et des conditions de milieu dans lesquelles elle a été réalisée. Plus précisément, on admet que la performance d'un animal (production laitière, gain moyen quotidien, prolificité) représente la somme : 

 - des effets additifs de ses gènes, 

- des effets du milieu identifiés, connus, et communs à un même groupe d'animaux, 
- des effets inconnus et (ou) propres à chaque animal; les effets non additifs des gènes sont inclus dans ces effets inconnus. 

Seuls les effets du milieu identifiés et communs à un groupe d'animaux peuvent être  éventuellement maîtrisés

il s'agit d'obtenir des performances « épurées» des influences du milieu de façon que la corrélation entre la performance corrigée obtenue, Pc, et la 
valeur génétique additive A à estimer, soit maximum, d'où la nécessité d'identifier aussi précisément que possible les facteurs du milieu et d'estimer correctement leurs effets sur les performances. 

Par exemple, chez les bovins laitiers, parmi les facteurs du milieu identifiés, on peut citer: l'année, la région, le numéro de lactation, l'âge au premier vêlage, la durée de la lactation, le mois de vêlage, l'étable ... ; tous ces effets étant communs à un groupe d'animaux peuvent être estimés. 
	
	Correction durée de lactation
	Correction âge au 1er vêlage'
	Correction mois de vêlage
	Correction étable

	VACHE 1-  1ere lactation. 4600 kg en 286 jours. 1er velage à 934 jours. vêlage en juin
	4839 kg
	4839 – 33

= 4806 kg
	4806 + 240

= 5046 kg
	5046 – 450

= 4596 kg

	VACHE 2 -1" lactation. 5250 kg en 333 jours. 1er velage à 912 jours. vêlage en novembre
	4894 kg
	4894 – 12
= 4882 kg
	4882 – 220
= 4662 kg
	4662 + 150
= 4812 kg




La correction durée de lactation est réalisée à partir de la formule: 

Pc = P x 385/(DL + 80) 

L'âge au premier vêlage a un effet égal à : p x (Age – 900)/5000 

On peut constater l'importance des corrections puisque, en performance brute, la vache 2 présente une supériorité de 650 kg par rapport à la vache 1, alors que cette supériorité n'est plus que de 216 kg après corrections. 
Autrement expliquée :

A la naissance :

	
	Poids males (P10J) kg
	Poids femelles (P10J)  kg
	Poids femelles corrigés (P10J)  kg

	Individu 1
	5
	4,5
	4,5+1,25=5,75

	Individu 2
	6
	4
	4+1,25=5,25

	moyenne
	5,5
	4,25
	5,5 - 4,25=1,25


 Par l’utilisation de logiciel : cette correction est appelée : LSMEANS 

La précision de l'estimation (rAI) :
rAI est important afin de prendre une décision sur la base de sélection. On calcule rAI pour les différents types d’évaluations, on choisit le type (travailler sur descendance, collatéraux ou autres selon les objectifs) dont la précision estimée sera élevée.    

	Type d’évaluation
	Index Iα
	Précision

	Individuelle (1 mesure)
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	Individuelle (n mesures)
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	Parents ou ascendance (1 mesure)
	
	

	Parents ou ascendance (n mesure)
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	Collatéraux
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	Descendance
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En cas de h2 faible, la sélection se base sur la descendance. Le nombre des parents est 2 (père et mère), avec h2 faible, la précision de l’estimation sera faible. Quant aux collatéraux, on a quelques frères et sœurs (nombre réduit), par conséquents, la précision sera aussi faible. Mais le nombre de la descendant est important favorisant l’augmentation de la valeur de la précision de l’estimation (avec h2 faible).        
L’estimation de la valeur génétique :
Forme générale des index de sélection 
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Aα : l'estimation de la valeur génétique additive de l'animal 

P1, P2, …. PN, les informations disponibles, où Pi (i= 1, ... , N) est la moyenne de ni performances  (corrigées) de chacun des qi individus du groupe i

Tous  apparentés l'un à l'autre avec la même relation additive, aii'
Tous apparentés à α avec la même relation additive, aαi'
Les meilleurs coefficients de pondération bi des informations Pi sont ceux qui maximisent la corrélation entre la vraie valeur génétique et  son estimateur, rAI, qui est aussi appelée la précision de l'estimation. 
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Maximiser rAI revient à maximiser log rAI mais il est plus facile à accomplir. 
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 En posant ces dérivées partielles égales à zéro et en arrangeant les différents termes, on obtient:
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Détermination des variances et des covariances 
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avec:
P= Matrice des variances et des covariances phénotypiques
b= Vecteur colonne des coefficients de pondération
G= Vecteur colonne des covariances entre la valeur additive de a et l'information P;.




Généralement, les informations Pi utilisées pour trouver les coefficients de pondération de l'index de sélection sont des moyennes de plusieurs performances issues d'un même animal ou d'un groupe de plusieurs animaux apparentés. Ainsi, la variance de la moyenne Pi de n performances est:
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Ainsi, si Pi est la moyenne de plusieurs performances d'un même individu, alors la covariance entre  deux performances de cet individu est: 
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avec, r est la répétabilité du caractère. 

Si maintenant, Pi est la moyenne des performances d'un groupe de plusieurs animaux apparentés, alors la covariance entre les performances de deux individus apparentés est égale à la somme entre leur covariance génétique et leur covariance environnementale: 
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Aussi, si on suppose que les effets génétiques se réduisent aux effets génétiques additifs et que la covariance environnementale entre individus apparentés est nulle. Alors
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avec aii’ est la relation additive entre les individus du groupe et h2 est l'héritabilité du caractère. 

Dans la matrice P, trois types de variances et un type de covariance sont possibles: 

1) Si Pi est la moyenne des ni performances d'un même individu i, alors, 
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2) Si Pi est la moyenne des performances simples de qi individus du groupe i, alors, 
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avec aii' la relation additive entre les individus du groupe i. 
3) Si Pi est la moyenne de qi individus du groupe génétique i, ayant chacun ni performances
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La covariance entre la moyenne des performances des individus du groupe génétique i et celle des individus du groupe génétique j est égale à la covariance entre une performance de la 1 ère moyenne et une performance de la 2ème moyenne, 
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Pour ce qui est des covariances du vecteur colonne G, deux types de covariances sont possibles: 
1) Si l'information est issue de l'individu qu'on cherche à évaluer, c'est-à-dire que i=α, alors, 
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2) Si l'information est issue d'un individu autre que celui qu'on cherche à évaluer, c'est-à-dire que i est différent de α, alors, 
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INDEX DE SÉLECTION POUR SUR UN SEUL CARACTERE
Evaluation génétique basée sur propres performances 
Cette évaluation génétique est effectuée chez les individus qui extériorisent le caractère. Elle est 
appelée sélection massale. 
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Si l'animal  α n'est pas consanguin, alors aα1 = 1. 
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1) Si l'animal n'a réalisé qu'une seule performance, 
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La précision de l'estimation est :
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2) Si l'animal a réalisé n performances, 
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La précision de l'estimation est :
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Évaluation génétique basée sur les performances des parents
Cette évaluation est appelée sélection sur ascendance. 
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Dans ce cas aα1 = 0,5
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1) Si le parent n'a réalisé qu'une seule performance, 

[image: image79.png]V(P1)=c%p et b= 0,5h2




La précision de l'estimation est :
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2) Si le parent a réalisé n performances
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La précision de l'estimation est :
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Sélection sur collatéraux
Supposons qu'on veut estimer la valeur génétique additive de l'animal α en se basant sur la moyenne P1 des performances simples de q demi-frères et/ou demi-sœurs. 
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Dans ce cas aα1 = 0,25
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La précision de l'estimation est :

[image: image86.png]2

l‘AI:
0,25
\/1 + -
(q-
1)0,25h?2




Évaluation génétique basée sur la moyenne des performances des descendants 
Cas général 
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Dans ce cas aα1 = 0,5

[image: image88.png]V(P1)by= 0,5h202p




[image: image89.jpg]1+(q— 1)a11-h2 2
Sp
q

V(P)= {




Les descendants d'un même père sont des demi-frères et/ou sœurs paternels a11’=1/4
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La précision de l'estimation est :
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Ainsi, quand 
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Toute cette complexité des formules citées auparavant doivent être estimées par des logiciels, notamment logiciel Df-Remil.
Corrections des performances 
La précision de l'estimation (rAI) 
L’estimation de la valeur génétique 
Index de sélection 

Détermination des variances et des covariances 
L’estimation de la valeur génétique par méthode : « Approche BLUP »
Modèles linéaires mixtes
y = Xβ + Zu + e
où β représente le vecteur des effets fixes, 

u et e représentent les vecteurs des effets aléatoires inconnus associés aux observations du vecteur y. 

X et Z représentent les matrices d'incidences remplies de l et 0, suivant la présence ou l'absence de l'effet considéré.

En génétique animale, l'effet fixe est défini comme étant un effet pour lequel aucune hypothèse n'est faite sur sa distribution statistique. Par contre, l'effet aléatoire est un effet qui suit une distribution souvent considérée normale de moyenne nulle et de variance constante.

Notation matricielle selon les moindres carrés ordinaires, s'écrivent :


[image: image93.wmf]ú

û

ù

ê

ë

é

=

ú

û

ù

ê

ë

é

ú

û

ù

ê

ë

é

+

-

-

-

-

-

-

-

y

R

Z

y

R

X

u

G

Z

R

Z

X

R

Z

Z

R

X

X

R

X

1

1

1

1

1

1

1

'

'

'

'

'

'

)

)

b


Avec V(u)=G et V(e)=R
la méthode des moindres carrés généralisés (GLS) consiste à minimiser V(y - E(y)) 

β =(X’V-1X) -1 X’V-1y
β L'estimateur est considéré comme le meilleur estimateur linéaire non biaisé ou BLUE (Best Linear Unbiased Estimator)
Ces solutions des moindres carrés généralisés de  vont permettre la prédiction du vecteur û (les valeurs génétiques additives des animaux)

û = GZ’ V-1(y - X )

û représente le meilleur prédicteur linéaire sans biais de u ou BLUP (Best Linear Unbiased Predictor).
"best" dans le sens où il minimise l'ampleur des erreurs d'estimation

"unbiased" dans le sens où la moyenne des valeurs génétiques vraies d'un très grand nombre d'animaux ayant le même index est égale à cet index. 
Equations mixtes de Henderson
û = GZ’ V-1(y - X )

β =(X’V-1X) -1 X’V-1y
La forme générale de β et û présente un très grand problème de calcul, la dimension de la matrice V (= ZGZ' + R) est égale au nombre d'observations (dizaines de milliers)

Structure très complexe, ce qui rend l'inversion directe de V impossible. 

Henderson a développé un système d'équations appelé système d'équations du modèle mixte qui permet d'obtenir β et û sans avoir besoin de calculer l'inverse de la matrice V, V-1.
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Technique de (GLS)           basée sur les équations normales des moindres carrés généralisés

Suppose que les effets aléatoires sont provisoirement fixes.

Légère modification de ces équations par l'addition de l'inverse de la matrice des (co)variances génétiques G, G-1  au bloc Z’R-1Z, le système fournit simultanément les solutions β et û
G-1  = matrice de la valeur G

L'intérêt des équations mixtes de Henderson réside dans l'abandon du calcul de V-1 au profit de R-1 qui a le même nombre d'observations que V-1 mais de structure plus simple,

Diagonale dans le cas d'analyse avec un seul caractère et bloc diagonale dans le cas d'analyse avec plusieurs caractères. 

BLUP Modèle "animal"
Les équations mixtes correspondant à un modèle "animal" s'écrivent suivant l'expression
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λa =(²e /(²a est le rapport entre la variance résiduelle et la variance génétique additive du caractère analysé chez l'animal évalué.

l'ensemble des performances des animaux et l'ensemble des généalogies, contenu dans la matrice inverse de parenté A-1, permet de mieux tenir compte des informations disponibles.

l'évaluation génétique d'un animal se fait sur la base de ses propres performances ainsi que de celles de ses ancêtres et de ses descendants

Estimation des composantes de la variance
les composantes de la  variance G et R ont un rôle crucial et déterminant dans l'évaluation génétique.

les composantes de la variance ne sont pas connues et doivent être estimées le plus précisément possible afin d'avoir des solutions qui ont les propriétés BLUE pour β et BLUP pour u.

Approche REML et ses dérivées

basée sur l'écriture de vraisemblance d'une combinaison linéaire des données Ly libre ou invariante par rapport aux effets fixes Xβ , d'où son appellation de la méthode REML (maximum de vraisemblance restreint : Restricted Maximum Likelihood). 

AREML =  -(1/2) [constante + ln|R| + ln|G|  + ln|C| + y’Py ]

C : la matrice des coefficients des équations du modèle mixte 

y’Py : la somme des écarts résiduels généralisée.
La maximisation de cette expression peut se faire par divers algorithmes, qui différent par l'utilisation ou non des dérivées de la fonction de vraisemblance.

Méthode EM-REML, DF-REML 
La méthode EM-REML est basée sur l'algorithme EM de Dempster (1977). Son principe consiste à utiliser différentes matrices G et R jusqu'à ce qu'on trouve la combinaison qui maximise la fonction AREML pour le vecteur y des données.

DF-REML (Maximum de vraisemblance restreint sans dérivation : Derivative Free Restricted Maximum Likelihood) minimiser -2 AREML (logiciels DF-REML et MTDFREML)

BLUP Modèle « père"
	
	Troupeau 1
	Troupeau 2
	Total 

	Taureau 1
	21; 18; 15 
	18
	72 (4)

	Taureau 2
	16; 14 
	 
	30 (2)

	Taureau 3
	16
	17; 15 
	48 (3)

	Total 
	100 (6) 
	50 (3) 
	150 (9) 


Le modèle mixte utilisé est le suivant: 
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Les si et les eijk sont indépendants 
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Ici, les effets fixes µ, t1 et t2 sont des inconnues à estimer en même temps que s1, s2 et s3
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Puisque certains effets du modèle linéaire sont fixes et d'autres sont aléatoires, le modèle est dit 
mixte et peut alors s'écrire en séparant les parties fixes et aléatoires. Le modèle devient: 

Y= Xb + Zu + e 
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E(Y)=Xb 

V(e)= E(ee')=R= Iσ2e si les e sont supposées être indépendantes d'une observation à l'autre, comme c'est souvent le cas. 
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Toutefois, si les animaux à évaluer ne sont pas apparentés, alors: 
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Les équations du modèle mixte de Henderson s'écrivent: 
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On constate que R-1 est présente partout, sauf dans le terme G-1. Il suffit alors de multiplier  par   R-1 . 
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On démontre
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Si h²=0.25 (production laitière)                     [image: image108.png]
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Le système à résoudre:
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Exemple d’utilisation du logiciel 2 AREML (logiciels DF-REML et MTDFREML) afin d’estimer :
Corrections des performances 
La précision de l'estimation (rAI) 
L’estimation de la valeur génétique 

Index de sélection 

Détermination des variances et des covariances 
On va travailler sur les résultats du tableau ci-dessous :
	Animal
	SIRE
	DAM
	SEX
	TN
	YEAR
	MONTH
	P70

	12100002
	9100020
	9100050
	1
	2
	2001
	11
	18.11

	12100003
	9100020
	9100050
	2
	2
	2001
	11
	22.71

	12100004
	9100020
	6100055
	1
	1
	2001
	11
	33.33

	12100005
	9100020
	7100064
	1
	2
	2001
	11
	23.33

	12100006
	9100020
	7100064
	1
	2
	2001
	11
	25.86

	12100007
	9100020
	6100052
	1
	2
	2001
	11
	19.71

	12100008
	9100020
	6100052
	1
	2
	2001
	11
	26.86

	12100009
	9100047
	9100069
	2
	1
	2001
	11
	24

	12100010
	8100038
	9100027
	2
	2
	2001
	12
	21.53

	12100011
	8100038
	9100027
	2
	2
	2001
	12
	20.63

	12100012
	9100047
	9100074
	1
	1
	2001
	12
	21.48

	12100013
	9100020
	7100088
	1
	1
	2001
	12
	26.86

	12100014
	8100038
	9100026
	2
	1
	2001
	12
	27.14

	12100015
	9100020
	10100036
	1
	1
	2001
	12
	21.86

	12100016
	9100020
	10100037
	1
	2
	2001
	12
	16.71

	12100017
	9100020
	10100037
	2
	2
	2001
	12
	17.86

	12100018
	9100020
	7100083
	1
	1
	2001
	12
	21.52

	12100019
	8100038
	4100048
	2
	1
	2001
	12
	29.97

	12100020
	9100047
	8100027
	1
	1
	2001
	12
	20.33

	12100021
	9100047
	8100051
	2
	2
	2001
	12
	24.67

	12100023
	9100047
	8100031
	2
	1
	2001
	12
	8.67

	12100024
	8100038
	9100022
	1
	1
	2001
	12
	24.05

	12100025
	9100020
	7100066
	1
	2
	2001
	12
	14.14

	12100026
	9100020
	7100066
	1
	2
	2001
	12
	19

	12100027
	9100020
	7100084
	2
	1
	2001
	12
	19.07

	12100028
	9100020
	9100040
	1
	2
	2001
	12
	20.33

	12100029
	9100020
	9100040
	2
	2
	2001
	12
	21.33

	12100030
	9100020
	9100055
	2
	1
	2001
	12
	21.33

	12100031
	9100020
	10100034
	1
	1
	2001
	12
	0.0

	12100032
	9100047
	8100008
	2
	1
	2001
	12
	28.67

	12100033
	8100038
	9100023
	1
	2
	2001
	12
	0.0

	12100034
	8100038
	9100023
	2
	2
	2001
	12
	17.48

	12100035
	9100020
	9100032
	1
	1
	2001
	12
	14.62

	12100036
	8100038
	10100012
	1
	1
	2001
	12
	19

	12100037
	8100038
	5100060
	1
	1
	2001
	12
	19.57

	12100038
	8100038
	4100015
	2
	1
	2001
	12
	19.71

	12100039
	9100020
	7100024
	2
	1
	2001
	12
	21.71

	12100040
	8100038
	10100010
	1
	1
	2001
	12
	20.95

	12100041
	9100020
	9100049
	2
	1
	2001
	12
	17.73

	12100042
	9100020
	7100041
	2
	1
	2001
	12
	19.27

	12100043
	9100020
	6100045
	1
	1
	2001
	12
	20.11

	12100044
	8100038
	9100010
	2
	1
	2001
	12
	27.33

	12100045
	9100047
	8100071
	1
	2
	2001
	12
	23.05

	12100046
	9100047
	8100071
	2
	2
	2001
	12
	19.71

	12100047
	9100047
	8100036
	2
	1
	2001
	12
	24

	12100048
	8100038
	10100002
	1
	1
	2001
	12
	20

	12100049
	8100038
	10100017
	2
	1
	2001
	12
	24

	12100051
	9100020
	9100033
	2
	1
	2001
	12
	19.67

	12100052
	9100047
	8100034
	2
	2
	2001
	12
	17.49

	12100053
	9100047
	8100034
	2
	2
	2001
	12
	14.86

	12100054
	9100047
	8100022
	2
	1
	2001
	12
	23.56

	12100055
	9100047
	10100047
	2
	1
	2001
	12
	19.43

	12100056
	9100047
	8100062
	1
	1
	2001
	12
	26.67

	12100058
	8100038
	10100026
	2
	1
	2001
	12
	24.29

	12100059
	9100020
	6100087
	2
	1
	2001
	12
	19.14

	12100060
	9100047
	9100071
	2
	1
	2001
	12
	25.57

	12100061
	8100038
	9100004
	2
	1
	2001
	12
	14.97

	12100062
	9100047
	8100070
	1
	2
	2001
	12
	22.07

	12100064
	9100047
	8100023
	1
	1
	2001
	12
	20.33

	12100065
	9100020
	9100056
	1
	1
	2002
	1
	25.43

	12100067
	9100047
	8100017
	1
	2
	2002
	1
	20.34

	12100068
	9100047
	8100017
	2
	2
	2002
	1
	21.16

	12100069
	9100047
	9100058
	1
	1
	2002
	1
	14

	12100070
	8100038
	9100009
	1
	1
	2002
	1
	22.67

	12100071
	9100047
	8100088
	2
	1
	2002
	1
	25.05

	12100074
	9100020
	7100050
	1
	2
	2002
	1
	22.67

	12100075
	9100020
	7100050
	1
	2
	2002
	1
	21.05

	12100076
	9100047
	9100070
	1
	1
	2002
	1
	13

	12100078
	9100020
	7100025
	2
	2
	2002
	1
	19.86

	12100079
	9100020
	7100053
	1
	1
	2002
	1
	26.57

	12100080
	9100020
	9100053
	1
	1
	2002
	1
	20.25

	12100081
	8100038
	9100018
	2
	1
	2002
	1
	16

	12100082
	8100038
	10100009
	2
	1
	2002
	1
	20.51

	12100083
	9100047
	9100072
	2
	1
	2002
	2
	18.48

	12100084
	9100047
	9100063
	2
	1
	2002
	2
	26

	12100085
	9100047
	8100018
	2
	1
	2002
	2
	24.14

	12100086
	8100038
	9100007
	1
	1
	2002
	2
	27

	12100087
	9100047
	10100050
	1
	1
	2002
	2
	16.17

	12100088
	8100038
	9100012
	2
	1
	2002
	2
	26

	16100001
	12100012
	11100131
	2
	1
	2005
	11
	25.33

	16100003
	12100012
	11100124
	2
	1
	2005
	11
	32.67

	16100004
	12100012
	12100058
	1
	2
	2005
	11
	23.6

	16100005
	12100012
	12100058
	2
	2
	2005
	11
	19.6

	16100007
	12100012
	11100129
	1
	1
	2005
	11
	23.43

	16100010
	9100020
	12100032
	1
	2
	2005
	11
	29.29

	16100011
	9100020
	12100032
	2
	2
	2005
	11
	26

	16100012
	9100020
	12100047
	2
	1
	2005
	11
	31

	16100014
	12100012
	12100078
	2
	1
	2005
	12
	27.19

	16100015
	9100020
	11100104
	1
	2
	2005
	12
	29.05

	16100016
	9100020
	11100104
	2
	2
	2005
	12
	26.67

	16100017
	9100020
	10100017
	1
	2
	2005
	12
	25.57

	16100018
	9100020
	10100017
	1
	2
	2005
	12
	22

	16100019
	9100020
	10100002
	1
	2
	2005
	12
	25.23

	16100020
	9100020
	10100002
	2
	2
	2005
	12
	25.57

	16100021
	12100012
	11100149
	1
	1
	2005
	12
	28.8

	16100023
	12100012
	12100044
	1
	1
	2005
	12
	24.43

	16100025
	12100012
	11100112
	1
	1
	2005
	12
	36.48

	16100026
	9100020
	12100053
	2
	1
	2005
	12
	28.33

	16100029
	12100012
	11100116
	1
	1
	2005
	12
	33.57

	16100030
	9100020
	11100141
	1
	2
	2005
	12
	25.71

	16100031
	9100020
	11100141
	1
	2
	2005
	12
	22.06

	16100032
	12100012
	11100127
	1
	1
	2005
	12
	34.05

	16100033
	12100012
	12100042
	1
	1
	2005
	12
	28.6

	16100035
	9100020
	10100037
	1
	1
	2005
	12
	25.9

	16100036
	9100020
	10100019
	1
	1
	2005
	12
	28.1

	16100038
	9100020
	11100110
	2
	1
	2005
	12
	27.93

	16100039
	9100020
	11100105
	2
	2
	2005
	12
	22.8

	16100040
	9100020
	11100105
	2
	2
	2005
	12
	25.05

	16100041
	12100012
	12100010
	1
	1
	2006
	1
	32.57

	16100044
	12100012
	11100151
	1
	2
	2006
	2
	26.48

	16100045
	12100012
	11100151
	2
	2
	2006
	2
	24.57

	16100046
	12100012
	11100109
	1
	1
	2006
	3
	26

	17100701
	12100012
	12100053
	2
	1
	2006
	11
	23.71

	17100703
	12100012
	11100141
	1
	2
	2006
	11
	25.18

	17100704
	12100012
	11100141
	2
	2
	2006
	11
	22.33

	17100705
	12100012
	12100032
	2
	1
	2006
	11
	30.33

	17100706
	12100012
	10100019
	1
	1
	2006
	11
	23

	17100708
	12100012
	12100058
	2
	2
	2006
	11
	21.71

	17100709
	12100012
	12100058
	2
	2
	2006
	11
	19.29

	17100711
	12100012
	10100017
	2
	1
	2006
	11
	21.11

	17100712
	12100012
	12100044
	1
	2
	2006
	12
	26.14

	17100713
	12100012
	12100044
	1
	2
	2006
	12
	24.09

	17100716
	12100012
	11100124
	2
	1
	2006
	12
	33.86

	17100719
	12100012
	11100104
	1
	2
	2006
	12
	30.86

	17100720
	12100012
	11100104
	2
	2
	2006
	12
	27.86

	17100721
	12100012
	10100037
	2
	1
	2006
	12
	29.24

	17100722
	12100012
	11100109
	1
	2
	2006
	12
	29.19

	17100723
	12100012
	11100109
	2
	2
	2006
	12
	24.33

	17100724
	12100012
	12100010
	2
	1
	2006
	12
	31.19

	17100726
	12100012
	11100149
	2
	1
	2006
	12
	25.71

	17100727
	12100012
	11100127
	2
	1
	2006
	12
	33.71

	17100728
	12100012
	11100129
	1
	1
	2007
	1
	29.71

	17100729
	12100012
	12100078
	1
	2
	2007
	2
	26.57

	17100730
	12100012
	12100078
	2
	2
	2007
	2
	28.71

	18100001
	16100018
	11100109
	1
	1
	2007
	11
	30.57

	18100002
	16100018
	11100104
	1
	1
	2007
	11
	32.57

	18100003
	16100018
	12100053
	1
	1
	2007
	11
	31.86

	18100004
	16100018
	11100124
	2
	1
	2007
	11
	23.67

	18100005
	12100012
	16100012
	1
	1
	2007
	11
	19.43

	18100006
	16100018
	16100003
	2
	1
	2007
	11
	13.06

	18100007
	16100018
	12100032
	2
	1
	2007
	11
	29.05

	18100008
	16100018
	12100047
	1
	1
	2007
	11
	31

	18100009
	12100012
	16100039
	2
	1
	2007
	11
	26

	18100010
	16100018
	12100058
	1
	2
	2007
	11
	25.33

	18100011
	16100018
	12100058
	2
	2
	2007
	11
	23.33

	18100013
	16100018
	16100001
	1
	2
	2007
	11
	19

	18100014
	16100018
	16100001
	2
	2
	2007
	11
	20

	18100015
	16100018
	12100010
	1
	2
	2007
	12
	0.0

	18100016
	16100018
	12100010
	2
	2
	2007
	12
	20.57

	18100017
	12100012
	16100011
	2
	1
	2007
	12
	23.57

	18100018
	16100018
	10100019
	1
	1
	2007
	12
	30.43

	18100019
	12100012
	16100020
	2
	1
	2007
	12
	17.8

	18100020
	12100012
	16100026
	1
	1
	2007
	12
	28.29

	18100021
	12100012
	12100042
	2
	1
	2007
	12
	0.0

	18100022
	12100012
	16100040
	1
	1
	2007
	12
	32.86

	18100023
	16100018
	16100014
	1
	1
	2007
	12
	0.0

	19100001
	16100018
	12100010
	1
	1
	2008
	11
	30.71

	19100002
	16100018
	16100045
	1
	1
	2008
	11
	28.57

	19100003
	16100018
	17100704
	1
	1
	2008
	11
	26.14

	19100004
	16100018
	16100005
	1
	2
	2008
	11
	26.14

	19100005
	16100018
	16100005
	2
	2
	2008
	11
	15.6

	19100006
	16100018
	16100003
	1
	2
	2008
	11
	24.19

	19100007
	16100018
	16100003
	2
	2
	2008
	11
	19.25

	19100008
	16100018
	12100032
	1
	1
	2008
	11
	23.95

	19100009
	16100018
	11100104
	1
	1
	2008
	11
	28.57

	19100010
	17100713
	16100038
	2
	1
	2008
	11
	20.8

	19100011
	16100018
	10100019
	1
	1
	2008
	11
	32.67

	19100012
	17100713
	16100020
	1
	1
	2008
	11
	27.54

	19100013
	17100713
	17100727
	1
	1
	2008
	11
	26.43

	19100014
	17100713
	16100001
	2
	1
	2008
	11
	33.71

	19100015
	16100018
	17100705
	1
	1
	2008
	11
	15.51

	19100016
	16100018
	17100716
	1
	1
	2008
	11
	17.05

	19100017
	16100018
	17100708
	1
	1
	2008
	11
	25.19

	19100018
	17100713
	16100016
	1
	2
	2008
	11
	27.44

	19100019
	17100713
	16100016
	1
	2
	2008
	11
	20.67

	19100020
	16100018
	17100709
	1
	1
	2008
	11
	27.57

	19100021
	16100018
	17100720
	2
	1
	2008
	11
	26.62

	19100022
	16100018
	17100701
	1
	1
	2008
	11
	28.61

	19100023
	17100713
	17100723
	1
	1
	2008
	11
	0.0

	19100024
	16100018
	11100124
	1
	1
	2008
	11
	30.86

	19100025
	17100713
	16100012
	2
	1
	2008
	12
	31.14

	19100026
	16100018
	17100711
	1
	1
	2008
	12
	23.57

	19100027
	17100713
	16100040
	1
	1
	2008
	12
	27.9

	19100028
	16100018
	17100721
	2
	1
	2008
	12
	25.71

	19100029
	17100713
	16100011
	1
	1
	2008
	12
	33.91

	19100030
	17100713
	16100026
	1
	2
	2008
	12
	26

	19100031
	17100713
	16100026
	2
	2
	2008
	12
	0.0

	19100032
	17100713
	17100730
	2
	1
	2008
	12
	0.0

	19100033
	17100713
	12100058
	1
	2
	2008
	12
	24.4

	19100034
	17100713
	12100058
	2
	2
	2008
	12
	21.4

	19100035
	17100713
	17100724
	1
	1
	2008
	12
	29.6

	19100036
	16100018
	11100109
	1
	1
	2008
	12
	33.6

	19100037
	17100713
	16100039
	1
	1
	2008
	12
	38

	20100001
	17100713
	16100012
	1
	2
	2009
	12
	34.03

	20100002
	17100713
	16100012
	2
	2
	2009
	12
	17.6

	20100003
	17100713
	17100701
	1
	1
	2009
	12
	27.57

	20100004
	17100713
	16100005
	2
	1
	2009
	12
	30.33

	20100005
	17100713
	16100011
	1
	1
	2009
	12
	0.0

	20100006
	17100713
	16100038
	2
	1
	2009
	12
	21

	20100007
	17100713
	12100058
	1
	2
	2009
	12
	19.86

	20100008
	17100713
	12100058
	2
	2
	2009
	12
	15.14

	20100009
	17100713
	16100020
	1
	1
	2009
	12
	29.14

	20100010
	17100713
	16100039
	2
	1
	2009
	12
	28.24

	20100011
	17100713
	16100026
	1
	2
	2009
	12
	19.67

	20100012
	17100713
	16100026
	2
	2
	2009
	12
	21.67

	20100013
	17100713
	17100726
	1
	2
	2009
	12
	21.57

	20100014
	17100713
	17100726
	2
	2
	2009
	12
	18.67

	20100015
	17100713
	16100040
	2
	2
	2009
	12
	24.62

	20100016
	17100713
	16100040
	2
	2
	2009
	12
	22.62

	20100017
	17100713
	16100001
	1
	2
	2009
	12
	0.0

	20100018
	17100713
	16100001
	2
	2
	2009
	12
	26.43

	20100019
	17100713
	17100723
	2
	1
	2009
	12
	22.76

	20100020
	17100713
	16100003
	1
	2
	2009
	12
	26.86

	20100021
	17100713
	16100003
	2
	2
	2009
	12
	19.63

	20100022
	17100713
	17100721
	2
	1
	2009
	12
	25

	20100023
	17100713
	12100047
	1
	2
	2009
	12
	0.0

	20100024
	17100713
	12100047
	2
	2
	2009
	12
	0.0

	20100025
	17100713
	17100724
	2
	1
	2009
	12
	26.64

	20100026
	17100713
	18100014
	2
	1
	2009
	12
	26.9

	20100027
	17100713
	17100727
	1
	1
	2009
	12
	0.0

	20100028
	17100713
	17100709
	1
	2
	2009
	12
	15.67

	20100029
	17100713
	17100709
	2
	2
	2009
	12
	22.29

	20100030
	17100713
	18100007
	1
	1
	2009
	12
	33

	20100031
	17100713
	17100711
	1
	2
	2009
	12
	22

	20100032
	17100713
	17100711
	2
	2
	2009
	12
	20

	20100033
	17100713
	18100009
	1
	2
	2009
	12
	27.81

	20100034
	17100713
	18100009
	2
	2
	2009
	12
	23.86

	20100035
	17100713
	18100004
	2
	1
	2009
	12
	27.71

	20100036
	17100713
	16100045
	2
	1
	2009
	12
	23

	20100037
	17100713
	17100730
	2
	1
	2010
	1
	25

	20100038
	17100713
	18100019
	2
	1
	2010
	1
	24.86

	20100039
	17100713
	18100011
	1
	1
	2010
	1
	25.71

	21100001
	19100037
	16100001
	1
	2
	2010
	11
	32.43

	21100002
	19100037
	16100001
	2
	2
	2010
	11
	30.19

	21100003
	19100037
	17100701
	1
	1
	2010
	11
	24.19

	21100004
	19100037
	17100727
	1
	1
	2010
	11
	34.33

	21100005
	19100037
	16100003
	1
	1
	2010
	11
	32.43

	21100006
	19100037
	16100039
	1
	1
	2010
	11
	31.86

	21100007
	19100037
	17100721
	1
	1
	2010
	12
	36.86

	21100008
	19100037
	16100011
	1
	1
	2010
	12
	33.95

	21100009
	19100037
	19100005
	2
	2
	2010
	12
	20.62

	21100010
	19100037
	19100005
	2
	2
	2010
	12
	21.62

	21100011
	19100037
	16100005
	1
	2
	2010
	12
	29

	21100012
	19100037
	16100005
	2
	2
	2010
	12
	26

	21100013
	19100037
	16100020
	1
	1
	2010
	12
	31.52

	21100014
	19100037
	16100012
	2
	1
	2010
	12
	33.48

	21100015
	19100037
	18100007
	1
	1
	2010
	12
	35.29

	21100016
	19100037
	19100028
	2
	1
	2010
	12
	22.43

	21100017
	19100037
	18100014
	2
	1
	2010
	12
	23.86

	21100018
	19100037
	19100021
	2
	1
	2010
	12
	29.67

	21100019
	19100037
	17100716
	2
	1
	2010
	12
	23

	21100020
	19100037
	17100724
	1
	1
	2010
	12
	30.43

	21100021
	19100037
	17100730
	2
	1
	2010
	12
	22.38

	21100022
	19100037
	19100025
	1
	1
	2011
	1
	32.86

	21100023
	19100037
	19100034
	1
	1
	2011
	1
	25.9

	22100001
	20100033
	19100005
	2
	1
	2011
	11
	32.57

	22100003
	20100033
	19100028
	2
	1
	2011
	12
	32.6

	22100004
	20100033
	20100038
	1
	1
	2011
	12
	32.38

	22100005
	20100033
	16100039
	1
	1
	2011
	12
	36.24

	22100006
	20100033
	16100001
	2
	1
	2011
	12
	32.38

	22100007
	20100033
	17100727
	1
	2
	2011
	12
	34.14

	22100008
	20100033
	17100727
	2
	2
	2011
	12
	28.29

	22100009
	20100033
	19100021
	1
	2
	2011
	12
	33.86

	22100010
	20100033
	19100021
	1
	2
	2011
	12
	31.69

	22100011
	20100033
	20100037
	1
	1
	2011
	12
	29.29

	22100012
	20100033
	19100025
	1
	2
	2011
	12
	35.19

	22100013
	20100033
	19100025
	1
	2
	2011
	12
	19.81

	22100015
	20100033
	20100015
	2
	1
	2011
	12
	33.29

	22100016
	20100033
	20100029
	2
	1
	2011
	12
	28.76

	22100019
	20100033
	20100035
	2
	1
	2011
	12
	21.33

	22100021
	20100033
	17100724
	1
	1
	2011
	12
	34.81

	22100022
	20100033
	17100730
	2
	1
	2011
	12
	29.71

	22100023
	20100033
	20100018
	2
	1
	2011
	12
	24.14

	22100024
	20100033
	16100011
	1
	1
	2011
	12
	26.71

	22100025
	20100033
	20100025
	2
	1
	2011
	12
	25.95

	22100026
	20100033
	20100004
	2
	2
	2011
	12
	22.67

	22100027
	20100033
	20100004
	2
	2
	2011
	12
	24.33

	22100028
	20100033
	20100036
	2
	1
	2011
	12
	23


Animal : matricule ; Sire : père ; Dam : mère ; Sex ; TN : type de naissance ; year ; month : mois de naissance ; P70 : poids à jour 70.
Enregistrer ces données à partir de l’Excel sous forme text (DOS), en utilisant de préférence un emplacement simple comme : C:\nouveau dossier\P70.txt
Ouvrir l’application Mtdfnrm
1- Il demande le type de calcul

Répondez par : 0  puis entré

2- Il demande l’identifiant le plus grand : matricule de l’animal.

Répondez par « 999999999 » puis entré

3- Il demande la valeur minimale d’identifiant

Répondez par : 0 

4- Il demande l’emplacement du fichier à analyser

Répondez par : C:\nouveau dossier\P70.txt. 

5- Il demande si vous aurez besoin de calculer le coefficient de consanguinité (1=oui ;0=non)

Répondez par : 1

6- Il demande le nombre de facteurs

Répondez par : 7

7- Il demande la position de la colonne des matricules des animaux

Répondez par : 1

8- Il demande la position de la colonne des pères
Répondez par : 2

9- Il demande la position de la colonne des mères

Répondez par : 3

10- Il demande groupe

Répondez par : 0                                   La disparition de l’application.
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De cette façon, on a des résultats de calcules.

Vous ouvrez le dossier dont l’application Mtdfnrm existe
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MTDF11, MTDF13, MTDF44 et MTDF56 sont des résultats qu’on puisse les voir en utilisant l’application bloc note (ouvrir avec bloc note).

MTDF13 : nous donne le coefficient de consanguinité.
       362 : nombre d’animaux
        1         0         0   4100015         0         0   .000   .000   .000

        2         0         0   4100048         0         0   .000   .000   .000

        3         0         0   5100060         0         0   .000   .000   .000
  330       277       171  21100014  19100037  16100012   .078   .000   .000

      331       277       225  21100015  19100037  18100007   .047   .000   .000

      332       277       268  21100016  19100037  19100028   .063   .000   .000

      333       277       231  21100017  19100037  18100014   .063   .000   .000

      334       277       261  21100018  19100037  19100021   .063   .000   .000

      335       277       207  21100019  19100037  17100716   .063   .000   .000

      336       277       213  21100020  19100037  17100724   .078   .000   .000

      337       277       218  21100021  19100037  17100730   .094   .000   .000

      338       277       265  21100022  19100037  19100025   .164   .000   .031

      339       277       274  21100023  19100037  19100034   .141   .000   .063

      340       310       245  22100001  20100033  19100005   .086   .125   .000

      341       310       268  22100003  20100033  19100028   .078   .125   .000

      342       310       315  22100004  20100033  20100038   .227   .125   .125

      343       310       191  22100005  20100033  16100039   .125   .125   .000

      344       310       164  22100006  20100033  16100001   .125   .125   .000

      345       310       215  22100007  20100033  17100727   .125   .125   .000

      346       310       215  22100008  20100033  17100727   .125   .125   .000

      347       310       261  22100009  20100033  19100021   .078   .125   .000

      348       310       261  22100010  20100033  19100021   .078   .125   .000

      349       310       314  22100011  20100033  20100037   .227   .125   .125

      350       310       265  22100012  20100033  19100025   .188   .125   .031

      351       310       265  22100013  20100033  19100025   .188   .125   .031

      352       310       292  22100015  20100033  20100015   .188   .125   .000

      353       310       306  22100016  20100033  20100029   .227   .125   .156

      354       310       312  22100019  20100033  20100035   .164   .125   .000

      355       310       213  22100021  20100033  17100724   .141   .125   .000

      356       310       218  22100022  20100033  17100730   .141   .125   .000

      357       310       295  22100023  20100033  20100018   .219   .125   .125
Cette application va classer dans les premières lignes les animaux qui n’ont pas des parents connus. Exemple de l’animal 1, matricule de cet animal 4100015, l’application n’a pas pu calculer le coefficient de la consanguinité de ce dernier par le manque d’informations sur ces parents.

Exemple de l’animal 356, matricule de cet animal 22100022, ces parents sont le père 310, son matricule 20100033 et la mère 218, son matricule 17100730. Dans cet exemple, les valeurs des coefficients de la consanguinité sont successivement 0,141 ; 0,125 et 0.

« 0 » par ce que l’animal n 218 (17100730) ces parents sont le père (17100730) et la mère  (12100012) dont les parents de ces derniers ne sont pas connus à leurs tours.  
218        95       153   17100730  12100012  12100078         .000   .000   .000 
153        39         9      12100078   9100020   7100025           .000   .000   .000
95        47        59       12100012   9100047   9100074           .000   .000   .000
9         0           0            7100025           0                  0                .000   .000   .000
39         0         0          9100020           0                 0                   .000   .000   .000
47         0         0          9100047         0                 0                    .000   .000   .000
59         0         0          9100074         0                0                     .000   .000   .000
MTDF11 :
Il vous donne le nombre d’animaux (362) avec leurs matricules.

       362

           1     4100015

           2     4100048

           3     5100060

           4     6100045

           5     6100052

           6     6100055
…………………

         359    22100025

         360    22100026

         361    22100027

         362    22100028

MTDF56 : Il vous donne aussi le nombre d’animaux (362) avec le nombre moyen de consanguinité = 0,107.   
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En continuant l’estimation des autres valeurs, par MTDFPrep et MTDFRun     

MTDFPrep :

Quand vous ouvrez le dossier MTDFPrep :

1- Il demande l’emplacement du fichier, 

répondez par exemple par : C :\nouveau dossier\P70.txt (dépond votre fichier).
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2- Le nom de l’analyse (projet)

(Exemple) répondez par : Projet                  puis 3- , répondez par : *

4- il demande le nombre entier de variables (on a 7 : Animal, père, mère, sexe, type de naissance, année, mois)

Répondez par : 7

5- il demande le nombre de variables réels (on a que P70)

Répondez par : 1

6- il demande combien de traitements (on a qu’un seul traitement, un seul caractère à traiter) 

Répondez par : 1      
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7- il demande le nom du variable à traiter 

Répondez par P70

8- la position du variable P70 parmi les variables réels (on a qu’un seul variable réel, forcément en première position).

Répondez par : 1

9- indication de la valeur manquante (si vous mettez dans le tableau des résultats «0», ça se considère comme résultat obtenu. Contrairement à «0.0» qui veut dire valeur manquante.
Répondez par : 0.0

10- nombre des covariables pour le traitement de P70

Répondez par : 0  
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 11- le nombre des facteurs fixes (on a sexe, type de naissance, année et mois)
Répondez par : 4

12- la nom du premier facteur fixe

Répondez par : SEXE

13-  la position du facteur SEXE (position dans le tableau des résultats)

Répondez par : 4

14- est-ce que vous voulez savoir l’influence de ce facteur sur P70 (1 : oui ; 0 : non)

Répondez par : 1

15- la nom du deuxième facteur fixe (type de naissance)

Répondez par : TN
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16 : la position du facteur TN (position dans le tableau des résultats)

Répondez par : 5

17 : est-ce que vous voulez savoir l’influence de ce facteur sur P70 (1 : oui ; 0 : non)

Répondez par : 1

18 : le nom du troisième facteur fixe

Répondez par : Year

19- la position du facteur Year 

Répondez par : 6

20- est-ce que vous voulez savoir l’influence de ce facteur sur P70 (1 : oui ; 0 : non)

Répondez par : 1

[image: image126.png]37





21- le nom du quatrième facteur fixe

Répondez par : MONTH

22- la position du facteur MONTH 

Répondez par : 7
23- est-ce que vous voulez savoir l’influence de ce facteur sur P70 (1 : oui ; 0 : non)

Répondez par : 1

24- Position du facteur animal pour ce traitement 

Répondez par : 1

25- nombre des animaux 

Répondez par : 362 
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26- calcule des effets maternels (1 : oui ; 0 : non). On répond par non que pour faciliter les calculs, autrement on peut répondre par oui.   

Répondez par : 0  
27- les effets de corrélations entre les différents caractères 

Répondez par : 0                                         Disparition de l’application
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L’application a donné d’autres résultats

[image: image129.png]B Menual:

[ wom
[ mroms
[ mrom
[ mrom2
[ Mrorss
[ rorse
[ ot
[ rors2
[ mrorss

[ hrores

[EE
1 Mtdifprep
] Medtfrun

05/10/201117:44
03/04/2016
03/04/201601:49
03/04/2016 0214
03/04/2016 0214
03/04/201601:49
03/04/2016 0222
03/04/2016 0222
03/04/2016 0222
03/04/201601:49
03/04/2016 0222
0571072011
0571072011
05/10/201117:44

Archive WinRAR ZIP
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Fichier
Application
Application
Application



 
En continuant l’estimation des autres valeurs par MTDFRun     

MTDFRun :

Quand vous ouvrez le dossier MTDFRun :

1- Il demande le titre ou bien de mettre * 

Répondez par : *

2- répondez par : 0 (la question est dans la figure ci-dessous)

[image: image130.png]ype comments (<6 lines & <88 chars. per line)
crninate input with "x" in column 1 %

YPE OF ANALYSIS
Is this a continuation of previous run?

For variance conponents chose (continue) to read
in existing simplex and continue iteration to
improve ‘local convergence or chose (start or
restart) to ignore previous simplex and look
for glohal maximum

For solutions to MME and standard errors of
solutions chose (continue) to use previous final
estimate fron variance component estimation to
build MME or chose (start or restart) to enter
Rnew variance components

[ ho  (start or restart)

yes (continued





3-4-5- répondez par : 1             puis : 0             puis : O
[image: image131.png]PTION_FOR_TH

1 iterate for variance compenents
Solutions For only

3 solutions for sampling variance only

4 10 solutions for MME then sampling variances

For expectations of solutions use options 3 or 4
Fter contrasts are completed. you will be asked if expectations wanted

ONSTRAINTS TO MAKE MME FULL RANK:
This version uses Kachnan modification of SOLUES
Congtraints imposed automatically if vou ansuer 8

You may choose equations to CONSTRAIN any way
No. of constraints for this analysis?

EORDERING OF MME:
Have mne for this analysis already been ordered?
N TUNGS MUST BRISTY

1 111 yes Ce.g.. another traitd





…………………….. A continuer……………………..
6

Z3
Variabilité phénotypique = variabilité génétique + variabilité due au milieu 





h²=Variabilité génétique additive/Variabilité phénotypique





  G=�P X h2





La sélection individuelle est donc efficace





La sélection individuelle est donc peu efficace
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