Podstawowe zastosowania R — pakiet MCMCglmm Szymon Drobniak

ZADANIA

1. Pliki gryfy.txt oraz gryfygenealogia.txt zawieraja przykladowe dane
dotyczace gryfa - tajemniczego zwierzecia zyjacego gdzie$ u krancéw Srédziemia. Pliki
te maja nastepujaca strukture:

> head(gryfy) # identyfikator, matka, rok urodz, plec, waga, skok
ANIMAL MOTHER BYEAR SEX BWT TARSUS

1 1029 1145 968 1 10.77 24.77

2 1299 811 968 1 9.30 22.46

3 643 642 970 2 3.98 12.89

4 1183 1186 970 1 5.39 20.47

5 1238 1237 970 2 12.12 NA

6 891 895 970 1 NA NA

> head(gryfyped) # genealogia: identyfikator, ojciec, matka
ID FATHER MOTHER

1 1306 NA NA

2 1304 NA NA

3 1298 NA NA

4 1293 NA NA

5 1290 NA NA

6 1288 NA NA

Sprawdz ile osobnikéw nie zostato zmierzonych pod katem dtugosci skoku.

Wskazowka 1: zmienna NA nie jest ciggiem tekstowym ale wbudowanym typem zmiennej R,
zapisujemy ja wiec bez cudzystowu.

Wskazowka 2: wiekszo$¢ obiektéw w R ma wbudowang atrybut zawierajacy ilos¢ elementéw
macierzy lub wektora. Aby dostac sie do tego elementu mozna zastosowac funkcje length().
Sprawd? co ta funkcja potrafi i czy mozesz jej tutaj uzy¢.

2. Wrykorzystujac kilkadziesigt ztowionych osobnikéw gryféw chciatbys$/chciatabys zatozy¢
komercyjng hodowle na potrzeby przemystu basniopisarskiego. Jest jednak jeden maty
problem: dla osiggniecia odpowiedniego efektu gryfy powinny by¢ odpowiednio duze.
Mozesz oczywiscie przeprowadzi¢ w swojej hodowli odpowiednia selekcje pod katem
dtugosci skoku - czy jednak zawsze da ona pozadany efekt? Aby o tym sie przekonaé -
musisz sprawdzi¢ na ile dziedziczng cechg jest dtugo$¢ skoku.

a. Skonstruuj model za pomocg ktérego oszacujesz jak duza cze$¢ zmiennosci w
dtugosci skoku ma komponente genetyczna.
i. Stworz odpowiedni prior (powinien zawiera¢ efekt genetyczny oraz
zwigzany z wariancjg resztkowg).
ii. Uwzglednij w modelu dymorfizm ptciowy wielko$ci ciata gryféw.
iii. Uzywajac MCMCglmm oblicz odziedziczalno$¢ tej cechy, sprawdz tez czy
wariancja genetyczna jest istotnie wieksza od zera.
b. Czy model uruchomiony z domys$lnymi ustawieniami daje poprawne wyniki?
Wskazéwka: sprawdZ czy tancuch sie dobrze miesza szukajac oznak
autokorelacji.
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c. W okresie jednego z lat z ktérych pochodza pomiary odnotowano wyraznie
mniejsza podaz ztotych rybek - podstawowego pokarmu gryféw. Jak skorygujesz
swdj model by uwzgledni¢ to dodatkowe Zrédto zmienno$ci?

d. Czestym problemem grafologii iloSciowej jest nierozréznialno$¢ efektu
genetycznego i efektu matki na pewnym poziomie. Sprawd?, czy efekty matczyne
majg istotny wplyw na dlugos¢ skoku mtodych gryfow. Jak to zrobisz? Co sie
wtedy stanie z wariancja genetyczng? Co to oznacza dla analiz nie
uwzgledniajgcych efektu matki?

3. Gryfy nie sa najtatwiejszymi w hodowli zwierzetami. Mierzenie ich skoku nie jest
najbezpieczniejszym zadaniem. Na szcze$cie matka natura pomys$lata za nas i niektore
cechy silnie skorelowata genetycznie z innymi. W takich cechach dobér dziatajacy na
jedna z nich - bedzie powodowa¢ odpowiednig zmiane w drugiej cesze. Poniewaz gryfa
znacznie tatwiej zwazy¢ niz zmierzy¢ mu skok - postanawiasz dokonywal selekc;ji
rozmiaréw ciata pod katem wagi urodzeniowej. Czy stusznie?

a. Zbuduj model (opierajgc sie na doswiadczeniach z poprzedniego ¢wiczenia
uwzglednij w nim wszystkie konieczne czynniki) za pomocg ktérego zbadasz
istnienie korelacji genetycznej miedzy dtugoscig skoku i masg urodzeniowa.

b. Jaka strukture kowariancji zastosujesz dla wariancji resztkowej?

Wskazéwka: model uruchom z nastepujacymi parametrami: nitt = 200000,
burnin = 40000, thin = 150; unikniesz zmudnej diagnostyki modeli.

c. Oblicz korelacje genetyczng oraz jej przedziat ufnosci. Jakie wnioski wyciagniesz
z takiej warto$ci rg?

d. W modelu mamy dodatkowy efekt ,nasladujacy” efekty genetyczne - efekt
matczyny. Jak obliczysz korelacje miedzy badanymi cechami na poziomie
kowariancji wynikajacej z dziatania efektéw matczynych? Jaka ta korelacja ma
warto$¢? Co to oznacza?

e. Gdyby zmierzenie skoku lub zwazenie gryfa zabijatlo go i powodowato
natychmiastowa dezintegracje zwtok (zupethie jak zastosowanie najbardziej
morderczej funkcji fazeré6w w Star Trek) - moglibySmy mie¢ dane tylko dot.
dtugosci skoku albo tylko masy. Co by to zmienito w specyfikacji naszego
modelu?

4. ZADANIE DODATKOWE. Pewnym specyficznym typem kowariancji genetycznej jest

interakcja genotyp-srodowisko, ktorej specjalnym rodzajem jest interakcja genotypu z
plcia. Jak przeksztatcisz posiadane dane aby mozliwe bylo zastosowanie ich do
oszacowania takiej interakcji?
Wskazéwka: Aby uwidoczni¢ taka kowariancje nalezy zbudowa¢ model w ktérym
warto$¢ danej cechy (wezmy dtugos¢ skoku) w danej pici to jedna cecha, za$ jej wartos¢
w drugiej pici -to druga cecha. Nalezy wiec stworzy¢ dwie dodatkowe kolumny, no
MTARS i FTARS zawierajgce odpowiednie wielkosci cechy dla wtasciwej ptci, oraz NA dla
cechy specyficznej dla ptci przeciwnej, np (1 = samiec, 2 = samica):
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Szymon Drobniak

MTARS FTARS

24.77
22.46

NA 12
20.47

NA

NA

NA
NA
-89
NA
NA
NA

Mozesz tu wykorzysta¢ funkcje cbind() ktdra pobiera kolumny i tgczy je wg wierszy.

Np.:

> head(cbind(gryfy, kolumnal = ,,puste”, kolumna2 = c¢(1,2,3,4)))
TARSUS kolumnal kolumna2
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Jak tatwo i bezbolesnie osiggna¢ zamierzony efekt i wygenerowaé potrzebny zestaw
danych bez potrzeby zmudnego kopiowania i wklejania warto$ci poszczegélnych cech?

Jesli chcieliby$cie wiedzie¢ jak wejs¢ w posiadanie danych na temat gryféw (lub

jednorozcow, smokéw i tym podobnych) - polecam artykut:

Clément et al. 2001. Simulation analysis to test the influence of
model adequacy and data structure on the estimation of genetic
parameters fir traits with direct and maternal effects. Genet. Sel
Evol. 33: 369-95.



