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1. POPULATSIOON JA POPULATSIOONIGENEETIKA

1.1. Populatsiooni mdiste

Samasse bioloogilisse liiki kuuluved isendid ei sarnane
tépselt liksteisega. Igal orgenismil on liigiomased tunnused,
kuid tal on ka teatud individuaalsed iseérssused. Seetdttu
esineb alati liigisisene muutlikkus ehk variatsioon. Tunnus-
te variatsiooni alusel jaotatakse 1liik populatsioonideks ehk

1:Ligiperedeks.Populatsioon:l._"all, nBistetakse iki kuulu-
vate ja omavahel pasaruvate tea territoo-

riumil, mis on antud liigi teistest populatsioonidest erista-
tav mitmete {iihi ste tunnuste ja omaduste poolest. Geneetili-
sel opulats erinevate i
gum,

—

Populatsioon moodustub pdhiliste evolutsioonitegurite -
Périliku muutlikkuse Ja valiku -~ koostoime tulemusena. Pea-
miseks faktoriks, mis Jaotab liigi populatsioonideks on va-
lik. Populatsioonide tekkimist v8ib vaadelda kui antud liigi
kohanemisreaktsiooni konkreetsetele elutingimustele loodus-
liku v8i kunstliku valiku protsessis. f

Loomakasvatuses loetakse populatsioonideks kunstliku
valiku teel loodud loomatduge, mis paiknevad teatud terri-
tooriumil, Omaette populatsioonina v3ib vaadelda ka mdnd t3u
lildisest tiilibist erinevat tduriihma (néiteks Vindra Veisekas-
vatuse Katsejaama karja eesti mustakirjus veisetdus).

Populatsiooni kui terviku omadused s8ltuvad tema iiksiku-
te liikmete (iiksikloomade) omaduste kogusummast, populatsi-
oonl iildisest genofondist., Nii indiviidi kui ka populatsioco-

A
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ni keskmist fenotiilipi mdjutab genotiilibi kdrval ka iimbritsev
keskkond,

Looduslikes tingimustes formeerub populatsioon isas- ja
emasindiviidide jubusliku paarumise ja loodusliku valiku tu-
lemusena, olenemata nende genotiiiibi sarnasusest vBi erinevus~
sest. Koduloomade populatsioonid kujundatakse aga inimese
poolt rakendatud sihipédrase tegevusega - kunstliku valiku ja
siisteemikindla aretustiodga.

Liikide evolutsiooni seisukohalt on populatsioonide moo-
dustumisel ja nende diinaamikal (mikroevolutsioonil) oluline
tédhtsus., Uute looma- ja taimeliikide tekkimine algabki tava-
liselt nn. divergentsist ehk liigi jagunemisest iikksikuteks
isoleeritud populatsiconideks. Looduses tekivad nendest popu
latsioonidest uued looma- ja taimevormid seal toimuva valiku
tulemusena (LOBASEV, 1963).

Iga populatsiooni iseloomustab temasse kuuluvate isendi-
te geno- ja fenotiilipide suhteline sarnasus. See sarnasus keh-
tib aga ainult antud liigi p8hiliste, tiilipiliste tunnuste ja
omaduste kohta. Kui léhemalt analiilisida populatsiooni moodus-
tavate loomade tunnuseid, v8ib tédheldada ulatuslikku muut-
likkust ka iihe populatsiooni piires. Populatsioonisisese
variatsiooni allikateks on nii périlikud kui ka mittepérili-
kud faktorid. Parilikest faktoritest on tuntud mutatsioonid
ning kombinatiivne muutlikkus, mittepﬁriliigggigg;_aaaIfIkat—
sioonid, mille pdhjustajaiks on viliskeskkonna tegurid. Tun-
nuste variatsiooni ehk muutlikkuse uurimisel loomade riihmades
pShinebki populatsioonigeneetika.

1.2. Populatsioonigeneetika aine

Geneetika iiks haru - populatsioonigeneetika - on teadus
geneetilistest seaduspérasustest populatsioonides. MSnikord
nimetatakse seda ka statistiliseks ehk matemaatiliseks ge~
neetikaks, Levinenum on siiski termin "populatsioonigeneeti-
ka", mida tuleb Sigemaks lugeda, sest variatsioonstatistika
on ainult vahendiks, mille abil on vdimalik iseloomustada,
k8ige ratsionaaslsemalt seletada ning prektiliselt kasutada
populatsioonides valitsevaid seaduspédrasusi.
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ulatsioonigeneetika ej i niisii itve i orga-

niszi parilikke omadusi, vaid suure loomade rithma (populatsi-

ooni) geneetili;tqﬁggggg§ggwgggy§gmm@ﬁ;_ggllg_ggggggiligp
strukt;:;zjj;;;;;dst ning muutumist.

Loomakasvatuses on populatsioonigeneetika pdhiililesandeks
anda teoreetilised alused ja praktilised tegevusjuhised loco-
made aretamiseks. Siin uurib populatsioonigencetika peamiselt
nn., kvantitatiivseid (poliigeenseid) turnuseid (vt. osa 2.),
pﬁﬁdes selgitada nende padrilikkuse seaduspédrasusi ning genee-
tilise ja keskkonna mdju osatédhtsust populatsiooni omaduste
kujunemisel., Kvantitatiivsete tunnuste kdrval uuridb populat-
sioonigeneetika ka loomade kvalitatiivsete (alternatiivsete)
tunnuste (vdrvus, sarvilisus Jjne.) périlikkust.

Populatsioonigeneetika uurimisobjektid ei piirdu ainult
loomadega, Vastavaid scaduspdrasusi v8ib rakendada nii looma-
de, taimede kui ka mikroorganismide kokta. Populatsioonige-
neetika on liéhedases seoses evolutsiooniteooriaga.

Populatsioonigeneetika peamiseks "t06riistaks” on mate-
maatiline (variatsioonstatistiline) meetod (vt. osa 3). Sel-
le meetodi kasutuselevdtmine bioloogias (biomeetria) andiski
tBuke populatsioongeneetika kui iseseisva teadusharu vilje-
kujunemisele. Viimastel aastatel rakendatakse sageli ka bio-
keemilisi meetodeid.

Peamiste kiisimuste ring, mida populatsioonigeneetika
loomakasvatuses uurib, on jédrgmine:

1) majanduslikult kasulike tunnuste péarilikkuse seadus-
pérasused ja nende tunnuste variatsiooni pdhjused;

2) populatsioonis valitsevate geneetiliste seaduspéra-
suste matemaatilise analiilisi meetodid;

3) isendite geneetilise suguluse mééramine;

4) populatsiooni geneetiline struktuur ja selle muutu-
mist pdhjustavad tegurid;

5) loomade valiku geneetilised alused;
6) mitmesuguste paaritussiisteemide geneetiline olemus;
7) tunnuste omavahelised seosed ja neid mdjutavad tegu-

rid;

8) loomade geneetilise (aretus-)védrtuse hindamise pdhi-
mdtted ja meetodid;



9) populatsioonide biokeemiline poliimorfism ning selle
seos produktiivomadustega; i

K8igi loetletud probleemide lahendamisel ei plisa siis-
ki ainuiiksi matemaatilistest meetoditest. Ehkki matemaatili-
sed meetodid aitavad selgitada tunnuste omavahelisi seoseid
ja nende variatsiooni allikaid populatsioonis, ei suuda nad
jseseisvalt, ilma eksperimentaalsete wurimusteta seletada
keerukate geneetiliste nidhtuste olemust ja pdhjusi. Selleks
on vajalikud detailsed fiisioloogilised ja biokeemilised uuri-
mised, mis tungivad kuni molekulaarse tasemeni. Niisuguste
katsete juurde poéorduvad populatsioonigeneetikud viimastel
aastatel iiha sagedamini. Teisest kiiljest, ilma matemaatikat
kasutamata ei saa aga terviklikku iilevaadet populatsioonides
toimivatest périlikkuse seaduspédrasustest.

1.3. Populatsioonigeneetika arengust

Populatsioonigegeetika kujunemisele olid eelduseks Juba
kéesoleva sajandi algul (1908-1910) ilmunud inglise matemaa-
tiku G, H. HARDY (1877-1947) ja saksa arsti W. WEINBERG1
(1862-1939) teineteisest sdltumatud uurimused geenide sage-
dusest ja geneetilisest tasakaalust populatsioonides (vt.
osa 4,1.3.). Nende autorite t66d said aluseks kogu hilisema-
le populatsioonigeneetika arengule. Kahjuks aga ei hinnatud
nende toode téhtsust kohe.

Omaette teadusharuks kujunes populatsioonigeneetika sel-
le sajandi teisel-kolmandal aastakimnel, aastatel 1918-1932.
Sel perioodil hakkasid ilmuma inglise matemaatiku R. A.
FISHERL (1890-1962) ja ameeriklase S, WRIGHTi (1889-) klassi-
kalised artiklid (FISHER, 1918; WRIGHT, 1920, 1921a, 1921b,
1922). Need t66d taastasid silla omavahel vastuollu sattunud
biomeetrikute koolkomna (loodi F. GALTONi poolt) ja J. G.
MENDELi (1822-1884) seaduste taasavastamise jérel kujunenud -
uue eksperimentaalse suuna pooldajate vahel. Nii tekkis po-
pulatsioonigeneetika parilikkusedpetuses valitsenud kahe
suuna 1iitumise tulemusena., Uues teadusharus olid iihendatud
(kaasaegses mdistes) nii alternatiivsete kui ka poliigeensete
omaduste périlikkuse uurimise tulemused (mendelism + bio-
meetria).



Ligikaudu samal periocodil (1924-1932) ilmusid ka inglise
loodusteadlase J. B. S. HALDANE'i (1892-1964) t55d4 loodusliku
Jja kunstliku valiku matemastilisest teooriast. Populatsiooni-
geneetika tekkimist seostataksegi tavaliselt kolme teadlase:
FISHERL, WRIGHTi ja HALDANE'i nimega.

Fundamentaalse t66 populatsioonigeneetika alal realkir-
Jjaga "MBnedest evolutsiooniprotsessi momentidest kaasaegse ge-
neetika seisukohalt" avaldas 1926, aastal ndukogude teadlane
S. s, DSBIVERIKOV (1880-1959).Selles t56s ndidati, et populat-
sioconide eksperimentaalsel uurimisel tuvastatud seadused ai-
tavad selgitada evolutsioconi mehhanismi ning seostavad oma-
vahel geneetika ja evolutsiooniteooria, Ka teise kuulsa ndu-
kogude geneetiku - akadeemik N, P, DUBININi (1907-) %85 :"Au—
tomaatsed geneetilised protsessid Jja nende osa evelutsioonis™,
mig ilmus 1931, aastal, on iiheks populatsioonigeneetika nur-
gakiviks, :

Poliigeensete tunnuste variatsiooni allikate selgltami-
seks rakendasg populatsioconigeneetika meetodeid Teani geneetik
Ja taimefiisioloog W. L. JOHANNSEN (1857-1927; vt. osa 5.1.).

Populatsioonigeneetika arenemist on md jutanud ka mitme-
te evolutsiooniteooria alal t&6tanud teadlaste uurimused
(T. DOBZHANSKY, A. S. SEREBROVSKI, I. I. SCHMALHAUSEN, T. H.
MORGAN  jt.). Evolutsiooni geneetilisl seaduspirasusi kisitles
ome. toddes ka N. I. VAVILOV (1887-1943).

Populateioonigeneetika rakendamine praktilises pdlluma-
Jandusloomade aretuses algas veel hiljem., P3hiliselt tuleb
seda lugeda Iowa Ulikooli (Ames, USA) loomakasvatuse profes-
sori J. L. LUSH1 (1896-) ja tema kaastootajate ning rohkear-
vuliste 8pilaste teeneks, LUSH oma koolkonnaga kujundas sel-~
1ise loomade aretuse teooria, mida saab rekendada nii {iksiku-
te indiviidide aretusviirtuse hindamisel kui ka erinevate
selektsioonimeetodite efektiivsuse kontrollimisel. LUSHi
t58d, mis hakkesid ilmuma kiesoleva sajandi kolmekiimnendate
aastate 18pul (LUSH, 1937, 1940, 1948, 1949), on asetanud
pSllumajandusloomade aretusdpetuse rangelt teaduslikele alus-
tele. Tema teos "Loomade aretusplaanid” (Animal Breeding
Plans) , mille esimene trikk ilmus juba ligikaudu 30 aastat
tagasi (1937), on ka praegu loomakasvatusteadlaste hulgas
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iiheks loetavamaks raamatuks. LUSHi 8pilasi t&otab kodulooma-
de selektsiooni teoreetiliste ja praktiliste probleemide
lshendamisel kogu maailmas. Neist vddridb eraldi markimist
Ziirichi Tehnikaiilikooli biomeetria ja populatsioonigeneetika
laboratooriumi professor H., L. LE ROY (1926-), keda loetak-
se kaasajal maailma iiheks paremaks spetsialistiks populatsi-
oonigeneetika statistiliste meetodite alal,

Kaasaegsetest juhtivatest populatsioonigeneetika teoree-
tikutest on iile maailma tuntud veel inglise teadlane A, RO-
BERTSON ja tema koolkond Eurocopas. Ka Jaapanis on viimastel
sastatel M, KIMURA ja teised avaldanud rea silmapaistvaid
t6id populatsioonigeneetika alal. Arvukate artiklite ning ra- °
kendusliku kallakuge populatsioonigenecetika pShiallikate
(vt., osa 7.1.) autoriteks on O, KEMPTHORNE, I, M. LERNER,
¢. C. LI, K, MATHER, D. S. FALCONER,I. JOHANSSON, F. PIRCHNER,
H. LORTSCHER jt.

Noukogude Liidus on tdid populatsioconigeneetikast ja ma-
temaatiliste meetodite rakendamisest produktiivomaduste péri-
likkuse uurimisel avaldanud A. S. SEREBROVSKI (1922, 1925),
P, P, ROKITSKI (19340, 1960),VN. A. PLOHHINSKI (1937, 1960,
1961, 1964, 1966), N. V. VOROSILOV (1965b), Z. S. NIKORO
(1965, 1966) ja teised.

2 R, Teinberg 9



2. POLUGEENNE (KVANTITATIIVNE) PARILIKKUS

Juba 1760, asstal avaldas saksa botaanik J. KULREUTER
(1733-1806) materjale ristamise tulemustest pika- ja lithike-
sekasvulise tubakaliigi (Nicotiana) vahel, suutmata neid se-
letada. Oma katsetes sai ta I pdlvkonnas (F1) ristandtaimed,
mis olid pikkuselt kahe vanema vahepealsed; teise p&lvkonna
(Fz) ristandtaimede pikkus aga varieerus, alates liihikese-
kasvulist 1liiki iseloomustavast pikkusest kuni pikakasvulis-—
te vanemate pikkuseni, kusjuures taimede pikkuse jaotus ldhe-
nes normaalkdverale., Et geneetika pdhiprintsiibid olid tol
ajal veel tundmata, jéid katsete tulemused pdhjendamata.,

Rohkem kui 100 aastat pérast KOLREUTERi katseid nditas
MENDEL katsete pshjal aedhernega, et périlikkus on diskreet-
ne (Jjaotatav) ning et teises hiibriidide pSlvkonnas jérglaste
omadused lahknevad ja saadakse uuesti mdlemale esivanemale
sarnased taimed. Hiljem kirjeldas MENDEL ka tunnuse pideva
varieeruvuse nihtust: valgete ja purpurpunaste 8itega hermes-
te ristamisel sai ta II pSlvkonnas valgest kuni punaseni va-
rieeruva dite virvusega taimi. Kuid ka nende katsete tulemu-
sed jdid seletamata,

MENDELi diskreetse ja KOLREUTERL pideva jaotusk3veraga
omaduste périlikkust on kujutatud joonisel 1. Sellelt néeme,
et kui MENDEL sai Fa-pblvkonnaa léhtevanematega sarnased,
alternatiivsed (iiksikutesse klassidesse Jaotatavad) fenotiiii-
bid, siie KOLREUTERil varieerus Fz-generatsiooni taimede
pikkus pidevate lleminekuvormidena kahe vanema pikkuse va-
hel.

Aastatel 1900-1910 o1i geneetikute seas levinud geisy-
koht, et pidev tunnuste variatsioon F,-p8lvkonnas pdhineb se-
letamatul pédrilikkuse mehhanismil, mis oma olemuselt on tédiesti
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Joonis 1, Alternatiivse ja poliigeense piarilikkuse
v8rdlus (GARDNERi, 1965, Jdrgi)
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erinev mendeleeruvast périlikkusest. Kui age MENDELi ideed
leidsid iiha enam t3estust taimede ja loomade juures, hakkasid
mdned teadlased avaldama arvamust, et nii KOLREUTERi kui ka
MENDELi katsetulemusi on v8imalik seletads ilhtsete pdhim3te-
te abil., Selle hiipoteesi tSestasid oma klassikaliste katse-
tega Rootsl taimearetaja H. NILSSON-EHLE (1873-1949) ja Amee-
rika meisiaretaja E, M., EAST aastatel 1908-1913. Nende tead-
laste poolt piistitati esmakordselt geenide poliimeerse ehk
aditiivse ehk kumulatiivse toime hiipotees, mis on seniajani
osutunud parimaks kvantitatiivsete tunnuste périlikkuse sea-
duspérasuste selgituseks ja kaasaja geneetika iiheks tidhtsa-
maks printsiibiks,

Kahe nisusordi ristamisel, millest iihel oli punased,
teisel valged, pigmendita terad, avastas NILSSON-EHLE (1909),
et !1-p61vkonna'taimede terad olid virvuselt kahe vanema
vahepealsed (dominantsus puudus), F,-p8lvkonna taimede terade
virvus aga varieerus punasest kuni valgeni. Ligikaudu
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1 valged( 0 dominaniset geeni)

Fenotiiibiklasside suhe 7:4:6:4 ’1

Joonis 2, Poliigeense tunnuse piir:llikkuse skeem
(RICE jt., 1957, jargi).



1/16 Fa-pslvkonnas saadud teradest olid niisama valged kui
iihel vanemal, iilejéinud 15/16 terade vérvus aga varieerus he-
lepunasest tumepunaseni. Lahknemise suhe fenotiilibi jdrgi oli
seega 15:1 (punased:valged). Kui pigmenteerunud teri tédienda-
valt riihmitati, leiti, et 1/16 neist olid niisama tumedad

kui iihel léhtevanemal (s.0. tumepunased), ligikaudu 6/16 olid
sama varvi kul F1-p61vkonnas, 4/16 - tumedate teradega vane-
ma ja F,-pdlvikonna taimede terade vahepealsed, kuna 4/16 olid
virvuselt valgete teradega vanema ja F1—p61vkonnas saadud te-
rade vahepealsed. Seega saadi fenotiiiibiklasside suhteks
1:4:6:4:1 (vt. joonis 2). Niisugune tulemus vihjas sellele,
et nisutera vdrvus on mdiratud kahe geenipaari poolt (dihib-
riidne pirilikkus), mis toimivad samale omadusele iihesuuna-
liselt - aditiivselt ehk kumulatiivselt. Olenevalt geenide
arvust, mis mdjusid vérvuse intensiivistumise (A) v3i selle
kaotamise (&) suunas, kujunes terade vérvus., Hiljem hakati
selliseid geene, mis toimivad iinele tunnusele kas pluss (suu-~
renemise) vdi miinus (véhenemise) suunas, nimetama poliigeeni-
deks (MATHER, 1941).Poliigeene tdhistatakse ilhe ja sama ladi-
na téhega, mdrkides erinevad alleelsete geenide paarid indeksi-~
tega (néit. AjA,; 8585 A333 jne.).

Analoogiliste katsetulemusteni jSudsid EAST (1910) maisi-
t8lvikute pikkuse ja DAVENPORTid (1910) inimese nahavérvuse
périlikkuse uurimisel. Hiljem avaldati veel erinevate objek-
tidega teostatud katsete tulemusi, kus Fz-generatsioonis esi~
nes tunnuste pidev variatsioon. Kdrvutades neid resultaate
KULREUTERL omadega, selgus nende iihtivus.

M3nedes katsetes, kus fikseeriti geenide poliimeerne
toime, esines nn. transgressiivne variatsioon, kus Fz-pdlv-
konna isenditel ilmnesid veel ddrmuslikumad vormid, kui vane-
mate fenotiiiip oodata laskis. See tulenes asjaolust, et vane-
mad polnud téiesti homosiigootsed, nad ei esindanud adrmisi
vBimalikke fenotiiipe. Nii leidis PUNNETT (1923), et suurte
ja vdikeste kanade ristamisel F1-generatsioon 0li kahe vane-
ma. vahepealne, kuid Fz-pﬁlvkonnas esines kanu, kes olid suure-
makasvulised kui k®ige suuremad ja védiksemakasvulised kul k&i-
ge véiksemad léhtevanemad. PUNNETT oletas, et suurte kanade
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genotilip oli AABBCCAd, védikestel aga aabbceDD, Seetdttu F.-
generatsioonis vdis tekkida linde genotiilibiga AABBCCDD, kee
oma kasvult iiletasid suuremad vanemad.

Siiski pole v3imalik seletada kvantitatiivsete tunnuste
périlikkuse mehhanismi ainult geenide polimeerse (aditiivse)
toimega. Arvatakse, et esinevad nn. DBhigeenid, mis otseselt
madravad teatud omadust, kuid nende k8rval avaldavad vastava
tunnuse kujunemisele olulist m8ju ka modifitseerivad geeni ’
mis suurendavad vdi vihendavad pdhigeenide toimet. Ka teised
geenide koostoime tiiibid (epistaas, komplementagrsus, domi-
nantsus jt.) vdivad geenide aditiivse toime k8rval olulist
mdju avaldada. Nende tunnuste puhul v&ib esineda veel pleio-
troopia, s. o. ndhtus, kus iiks geen toimid samaasegselt (oma
keemilise produkti kaudu) mitmele omadusele (biokeemilisele
resktsloonile). Siiski on kindlaks tehtud, et paljude majan-
duslikult kasulike omaduste 16plikku vidljakujunemist médre-
vad praktiliselt ainult aditiivse toimega geenid, millel puu-
dub dominantsus,

Polimeerseid tunnuseid hakati nimetama kvantitatiivse-
teks seetdttu, et enamikku neist oli vBimalik md38ta ja arvu-
liselt véljendada, kusjuures alternatiivsed fenotiilibilised
klassid puudusid,

Enamik koduloomade majanduslikult kasulikke omadusi,
nagu suurus, eluskaal, varavalmivus, produktiivsus, konsti-
tutsioonitiiip jne., on poliigeenselt midratud. Seetdttu ongi
geneetikas, eriti aga loomade geneetikas,valdav enamus uuri-
mistéid ja praktilise Selektsiooni probleeme Beotud Just
kvantitatiivsete tunnustega.

Poliigeensete tunnuste pubul puudub v8imalus eristada
iksikute geenide spetsiifilist toimet, nende md jusfédéri, sest
need tunnused sdltuvad Suurest, senim#dratlemata arvust gee~
nidest ning on peale selle mdjutatavad véliskeskkonna tingi-
mustest. Samuti m3 juvad tunnuse avaldumisele geenide interakte
sioonid (koosmsjud). Seepdrast on mdistetavad raskused, mis
ilmnevad kvantitatiivsete omaduste parilikkuse seaduspéra-
8suste uurimisel, Geneetilist erinevust loomade vahel ei ole
v8imalik otseselt m38ta, vdrrelda saab vaid suure arvu gee-
nide keskmist mSju populatsioonide keskmiste ja isendite
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omaduste variatsiooni kaudu. Geenide keskmisele aditiivsele
nbjuie alluvat tunnuste périlikkust mingis populatsioonis
vaadeldakse kui statistilist probleemi, mis on kdsitletav
t8endosusteooria s~aduspérasuste abil, kusjuures genotiilipe
vaadeldakse kui tervikuid, eristamata iiksikute geenide mdju.
Poliigeense périlikkuse seaduspérasuste m8istmiseks ja nende
tunnuste variatsiooni p3hjuste selgitamiseks on seniajani
k8ige tulemusrikkamalt kasutatud variatsioonstatistilisi mee-
todeid (vt. osa 3.).

Geneetika arengu varasematel etappidel piiliti kvantita-
tiivsete tunnuste pdrilikkuse seaduspédrasusi selgitada polii-
hiibbriidse, isegi mono- ja dihiibriidse lahknemise skeemi Jjér-
gi. Ebhkki selline skeem on jédme lihtsustamine, esitame iihe
neist silski, sest see aitab mdista, kuidas poliigeensed tun-
nused on seotud mendeleeruvate (kvalitatiivsete) tunnuste pi-
randumisega ja mille poolest nende pdrilikkus on erinev.

Olgu esitatavas ndites piimatoodangu périlikkuse puhul
tegemist kahe paari poliineersete geenidega - Aja; Jja Aja,
(alleelsete geenide paarid) -, mille toime on aditiivne, Kui
geenid A1 Ja A2 kumbki m&draks 1000 kg piimatoodangu, nende
alleelid a, Ja a, aga vastavalt 700 kg piimatoodangu, siis
Fz-generatsiooni loomadel oleks piimatoodang (ideaalselt iiht-—
lustetud keskkonnas) vastavalt genotiilipidele jargmine:

Genotiilip Genotiilipide suhe Piimatoodang (kg)
« 1000 = 4000
A A AsA, 1/16 4 4
e i Ty 2/16 i g 1:33}’ 3700
A131A2A2 2/16 .
A A a8 1/16
1122 2 . 1000
= 3400
R R /36 i 700} 2
Moy 176
A a8 8,8, 2/16 1 - 1000}= 3100
8,8,4A58, 2/16 3. 700
. 00 = 2800,
8,858, 1/16 4 T
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Muidugi on selline kvantitatiivse périlikkuse skeem puht-
illustratiivne, sest mitte 2 paari geene, vaid sajad v8i tu-
handed geenid mdjutavad piimatoodangut, peale selle veel kesk-
kond, Seetdttu on kaasaja geneetika loobunud kvantitatiivsete
' tunnuste iseloomustamisest MENDELi skeemide Jérgi ning looma-
de genotiilibi hindamisel kasutusele v3tnud matemsatilised mee-
todid.

Paljud detailid poliigeensete tunnuste parilikkuse meh-
hanismis on seni veel ebaselged, nduavad tépsustamist, vdib-
olla isegi mdnede pShiliste kontseptsioonide iimberhindamist.
Perspektiivsemana ndib nende omaduste périlikkuse uurimisel
biokeemiline uurimissuund (vt. osa 5.6.6.). Uheks segavaks
asjaoluks nende tunnuste parilikkuse mddratlemisel on see,
et poligeensete omaduste kujunemist ontogeneesis md jutavad
suurel médral vadliskeskkonna tingimused, s. t. et suur osa
nende tunnuste variatsioonist on p3hjustatud mittegeneetilis-
test modifikatsioonidest.

Kaasaja molekulasar- ja biokeemilise geneetika seisukohalt
v6ib poliigeenseid tunnuseid vaadelda s3ltuvatena paljudesf
struktuursete geenide komplektidest (operonidest). Kvantita-
tiivne tunnus kujuneb oletatavasti arvukate, kindla jarje-—
korraga biokeemiliste reaktsioonide tﬁlemusel. vestandina
alternatiivsele tunnusele, mille taga seisab vaid iiks v&i
mdni struktuurne geen. Kdesoleval ajal pole veel teada (ja
kas seda ongi v8imalik kindlaks méérata! ), kas iihe poliigeense
tunnuse midramisest vdtab osa 10, 100 v8i 1000 geeni, ning
milline on struktuursete geenide, geen-operaatorite ja geen-
regulaatorite vahekord, lahtudes JACOBi ja MONOD' (1961)
pPoolt plistitatud hiipoteesist geenide toimemehhanismi kohta.
HUTTL (1964) arvates on tunnuste poliigeensus organismide
evolutsiooni mBttes isegi kasulik, sest vastasel korral oleks
voimalik "lagi" paljude tunnuste puhul juba saavutatud ja
nende parandamisel ssaks kasutada iiksnes keskkonna mdju, Sa-
ma autor on ka seisukohal, et kvantitatiivsete tunnuste péri-
likkuse uurimisele tuleb ldheneda biokeemiliste meetoditega,
kusjuures vdib selguda, et nende tunnuste piérilikkuse mehha-
nism polegi nii keerukas kui see kdesoleval ajal tundub,
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3. - POPULATSIOONIGENEETIKA MATEMAATILISED MEETODID

3.1, Biomeetria ja geneetika

Populatsioonigeneetika kui omaette teadusharu kujunemine
on tihedalt seotud variatsioonstatistiliste meetodite kasutu-
selev3tmisega bioloogies = biomeetria arenguga.

Biomeetria ehk ka biomeetrika on teadus variatsioon-
statistika rekendamisest bioloogiliste objektide uurimisel.
Variateioonistatistika uurib tunnuste variatsiooni seadus-
pérasusi suure arvu objektide puhul, mis vSivad olla tehni-
1lised, majanduslikud v8i bioloogilised.

Geneetikas kasutatakse variatsioonstatistilisi meetodeid
peamiselt poliigeensete tunnuste variatsiooni seaduspérasuste
uurimisel, kuid ka alternatiivsete tunnuste analiilisil raken-
datakse biomeetriat. Loomade geneetikas on biomeetria uuri-
misobjektiks k3ik nende pirilikud omadused, mis pakuvad huvi
zootehnilisest v8i teaduslikust seisukohast.

Esimeseks teadlaseks, kes rakendas bioloogias mdSdetava-
te tunnuste variatsiooni uurimisel matemsatilisi meetodeid,
loetakse Belgia statistikut ja astronoomi Adolphe L., QUETELET'd
(1796-1874) . Uurides inimese kehapikkuse muutlikkust, mB8tis
QUETELET {ile 25000 s8duri (PIIPER, 1943)., MS8tmiste tulemuse-
na saadud arvud paigutas ta suuruse Jérgi ritta. Selgus, et
ensmik m88detud sdduritest oli keskmise pikkusega. Pikema- ja
lilhemakasvulisi oli suhteliselt vihem, QUETELET oli seega
esimeseks teadlaseks, kes rakendas matemsatilist meetodit
kaudselt geneetilise sisuga uurimuses (STUBBE, 1965), ehkki
ta arvas, et variatsioonikSver peegeldab ainult mitmesuguste
vélistingimuste m8Ju antud tunnusele (ROKITSKI, 1934a),

Suure panuse biomeetria ja hilisemale populatsioonigeneeti-
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ka arengule andis esimeste biomeetrikute koolkond Inglismaal,
eesotsas Francis GALTONi (1822-1911) ja Karl PEARSONiga
(1857-1936) . GALTON (DARWINi 8epoeg) rakendas inimeste popu-
latsioonide uurimisel laialdaselt kvantitatiivsete tunnuste
md8tmisi. Ta oli esimene teadlane, kes tegl katset seostada
valikut ja périlikkust mingl lildise matemaatilise seaduspé-
rasuse abil, GALTONi poolt postuleeritud seaduspédrasustest

on téhtsamad iildine regressiooniseadus ja périlikkuse "pooldu-
mise” seadus.

Regressiooniseaduse avastamiseni jdudis GALTON uurides
tunnuste pérandatavust jérgnevale p3lvkonnale, Ta piilidis sel-
gitada, kas keskviddrtusest suuremad isendid (+variandid)
annavad keskmiselt suuremaid jérglasi kui viiksemad isendid
(-variandid). Vanemate ja nende laste pikkuse vdrdlemisel
Jdudis GALTON n#diteks jédrgmiste tulemusteni:

Keskmine kasv inglise tollides (1 toll = 2,54 cm)

Vanematel |64,5/65,5/66,5(67,5/68,5/69,5/70,5(71,5 72,5

ds
vy 65,866,7(67,2|67,6|68,2(68,9/69,5(69,9|72,2

Toodud arvude v6rdlemine néitab, et laste keskmine kasv
igas rilhmas on nihkunud mdnev8rra vanemate keskmise kasvu
(68,5 inglise tolli) poole., Toimus nagu tagasikulg ehk Treg-
ressioon vanemate populatsiooni keskmise suunas, Analoogilis-
te katsete alusel formuleeris GAITON nn. universaalse regres-—
siooniseaduse, mis vdidab, et Jérglased regresseeruvad alati
populatsiooni keskmise suunas. Niisugust regressiooni seletas
GALTON jarglaste périliku vdimega tasandada eellastelt péri-
tud tunnuste &dirmusi.

GAITON jéreldas oma regressiooniseaduse alusel, et ai-
nult osa sellest hélbest, mis lahutab vanemaid populatsiooni
keskmisest, pérandatakse Jérglastele, Ulejddnud osa Jérglase
périlikest tunnustest pdlvnedb kaugematelt esivanematelt ja
kannab esivanemate périlikkuse ehk reversiooni nime.

Léhtudes regressiooniseadusest tuletas GALTON veel nn.
périlikkuse "pooldumise" seaduse, mis viéidab, et iga indiviid

. 18



saab poole oms péarilikest omadustest kummaltki vanemalt, vee-
rendi igelt venavanemalt jne. (vt. tabel 1 ja joonis 3).

Tabel 1
Omaduste pérandumise skeem GALTONi jargi
4 Iga eellase
Eellaste poolt antav Eellaste
rida osa arv
1, (vanemad) /2)? 21
{2. (vanavanemad) (’1/2)2 22
3. (venavanavanemad) (1/2)3 23
Jj n e
n (1/2)" Fa
Eellaste
rida
Proband
0 1
Ema Jsa
% % %
EE El IE /l
I % % % 4

EEE EE/ EIE El IEE |IEI lE 1/}
I | % | % |%|%|%|%|%|%
EEEE\EEE! |EEIE|EEI |EIEE\EIE) FIIE N I EE| yEI EN \IIEE\NE! (IE \ 1IN
LA PAVAVAVAVAVAVAVARARAVALAVALZ EAL?
| | | |

Jne.
Joonis 3. GALTONi "périlikkuse pooldumise” seaduse skeem.
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GALTONi jérgl on niisiis igas indiviidis viiike osa k8i-
gi tema eellaste piérilikkusest. :

GALTONi Spetus andis alused biomeetria rakendamiseks ks
geneetilistes uurimistes ning katseandmete libitdttamisel
iildse. Oma 8petaja ja s8bra teocoriat tiéiendas hiljem tema
8pilane PEARSON,

Pérast MENDELL seaduste taasavastamist - milledest
GALTON ei olnud teadlik (STUBBE, 1965) - arvas enamik geneeti-
kuid, et GALTONi seadused on oma kehtivuse kaotanud., Alter-
natiivsete tunnuste puhul, kus esineb dominantsus Ja geenide
koostoime, on see viide ka praegu iildiselt aktsepteeritud,
Mis puutub aga aditiivsetesse, poliigeensetesse omadustesse
(Jja neid GALTON uurisi), s8iis nende puhul tunnustatakse iild-
Joontes ka kassajal nii regressiooniseadust kui ka pirilikiu-
86 "pooldumise” seadust. GALTONi iiheks teeneks tuleb lugeda-
gl seda, et ta esimesena pShjendas matemsatiliste meetodite
kasutamine vajadust gencetikas., Tema ja PEARSONi uurimustes
biomeetria ja kvantitatiivsete tunnuste périlikkuse uurimise
alal sisaldusid seega populatsioonigeneetika esimesed alged.

Matemaatiliste meetodite rakendamise ning eksperimentasl-
sete ja matemaatiliste meetodite iihendamise vajadust geneeti-
kaalastes uurimustes rShutas korduvalt ka W. JOHANNSEN. Tema
t554 teimede puhasliinidega (vt. osa 5.,1,) olid sellise
uurinissuuna Snnestunud ndideteks ja panid aluse poliigeense-
te tunnuste pirilikkuse teaduslikule uurimisele. Omaduste
périlikkuse ja variatsiooni seaduspirasuste tuvastamisel pi-
das JOHANNSEN matemastiliste meetodite kasutamist noddapéss-—
matuks, rShutades samal ajal neid nSudeid, millele peab
vastama matemsatiliselt analiiiisitav bioloogiline mater;lai.

Ta véljendas end selles suhtes Jérgmiselt: "Meie, bioloogid,
tunnetame tihti oma n3rkust, kui meil tuleb leida arvulisi
seaduspérasusi, mis on peidetud mitmesuguste variatsiooniri-
dade alle v8i kui meil tuleb kasutada kaasaegseid fiilisikalis-
keemilisi teooriaid ja valemeid sageli viga tépselt regulee-
ritud organismide ainevahetuse- Ja kasvuprotsesside suhete
iseloomustamisel., Selle nSrkuse Juures seisneb meie jBud aga
selles, et me mBistame selgesti kui #&rmiselt keerukad on
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elusolendid, kelle talitlust ja kditumist me uurime.

Me el tee viga, kui keeldume kasutamast tédpselt viimistle-
tud matemaatilist loogikat niisuguse katsematerjali juures,
mis on veel bioloogilisest seisukohast puudulikult lédbi vaa-
datud, et seda vliks rangele matemaatilisele kiésitlusele al-
lutada., Bioloogias on veel kiillalt tegemist, et saada h#id,
ma iitleksin isegi "puhtaid" andmeid, tépselt fikseeritud
fakte, mis oleksid k81blikud matemaatiliseks lébitootamiseks.
Selles suhtes on meie kriitiline meel tunduvalt teravam kui
matemsatikutel. Ilma matemaatika abita, tB8enidosustecoria
pShiseaduste tundmiseta aga ei ole meil vdimalik arvuliste
vahekordade iile kriitiliselt otsustada ja vastavaid seadus-
pédrasusi Bigesti formuleerida. Selles osas v3lgneme matemaa-
tikutele palju tédnu. Ma el soovi aga sugugl jérgneda nende
matemaatikute eeskujule, kes bioloogilisest seisukohast mitte-
homogeense materjali pShjal tuletavad kaugeleulatuvaid mate-
maatilisi valemeid, samal ajal kui nende bioloogiline véédrtus
on vdrdne nulliga v8i isegi negatiivne, Néditeid selle kohta
v8ime juba leida., Lilhidalt eldes on minu arvamus selline:
me peame périlikkust uurima matemaatika abil, mitte aga asen-
dama seds matemaatikaga" (JOHANNSEN, 1926).

Esitatud tesitaat pole kaotanud oma aktusalsust ka téna-
péeval,

Kaasaegne populatsioonigeneetika on endas iihendanud ma-
temaatilised meetodid (biomeetria) ja périlikkuse molekulaar-
ning kromosomaalteooria seaduspérasused. Tunnetades matemaa-
tiliste meetodite kasutamise piire ja osatéhtsust, rakendab
geneetika tépseid variatsioonstatistika meetodeid, mis aita-
vad selgitada populatsioonides valitsevaid geneetilisi seadus-
pédrasusi, Statistiliste meetodite kasutamine geneetikas on :
soodustanud kriitilist suhtumist katsetesse ja katsetulemuste
interpretatsioonisse, aidates viéltida ebateaduslikke speku-
latsioone.

Biomeetrilised meetodid v8imaldavaed geneetikul:

1) hinnasta populatsioonide omadusi tunnuste keskvéértus-
te alusel;

2) otsustada tunnuste varieeruvuse astme ja tiilibi iile
populatsioonides;
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3) nidratleds keskmised seosed (fenotiilibilised ja genee-
tilised) erinevate tunnuste vahel;

4) kontrollida erinevate populatsioonide keskmiste eri-
nevuse t8endosust; )

5) kindleks méirata populatsiooni fenotiilibilise ja ge-
neetilise variatsiooni allikad,

Léhtudes eeltoodust, on elementaarsete biomeetriliste
meetodite tundmine obligatoorne igale geneetikaga kokkupuu-
tuvale spetsialistile. Et biomeetria erikursuse esitamine
pole kdesoleva véljaande eesmérgiks, on dra toodud vaid need
meetodid, mis on hddavajalikud populatsiocnigeneetika sea-
duspédrasuste mSistmiseks. Tdiendava biomeetrisalase kirjandu-
se nimekirl on esitatud rsamatu 18pus (osa 7. 2.).

3.2, Variatsioonikdverad

Et kvantitatiivseid tunnuseid médravete geenide arv on
teadmata, on iiksikute geenide m8Jju raske kindlaks teha, See-
pérast on variatsioonstatistiliste meetodite kasutamine poli-
geensete tunnuste ansaliilisil loogiliselt pShjendatav. Oleta-
des, et need omadused on t3epoolest pShjustatud pluss ja mii-
nus suunas toimivatest aditiivsetest geenidest (mis on ena-
mike produktiivomaduste puhul tbestafud). saame iihe geeni-
paari puhul erineva pluss- ja miinusgeenide (olgu plussgeen
A ja miinusgeen a) arvuga genotiilipide suhteks Fz-generntsi-
oonis 1:2:1 (1AA:2Aa:laa), Kahe geenipaari puhul on erineva
soovitud geenide arvuga genotiilipide suhteks 1:4:6:4:1
(vt. osa 2.). Kolme paari aditiivsete geenide korral on vas-
tav suhe 1:6:15:20:15:6:1, viie geenipaariga aga sasme erine-
va soovitava toimega geenide arwvuga genotiilipide suhteks
1:10:45:420:210:252:210:120:45:10:1. Kokku on fenotiilibiklas-
se (erineva plusstoimega geenide arvuga genotiilipe) iihe geeni-
paari puhul 3, kahe geenipaari korral 5, kolme puhul 7, 5 pu=
hul aga juba 11. Fenotiiiibiklasside arv v8rdub seega 2n + 1,
kus n on aditiivse toimega geenipaaride arv,

Valemist ldéhtudes vdime tuletada, et 10 geenipaari pu-
hul on erinevate fenotiilibiklasside arv 21 (=2 « 10 + 1)
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100 geenipaari aga annavad 201 erineva klassi tekkimise v8i-
maluse,

Beltoodu kehtib ainult erinevate fenotiiibiklasside arvu
kohta, V3imalike kombinatsioonide (siigootide) koguarv vdrduks
aga 42 (ehk 2°2), Nii on kahe geenipeari puhul vdimalik 16,

5 geenipaariga 1024, 10 geenipaariga aga juba 2048576
erinevat geenide kombinatsiooni.

Vaadeldes eeltoodud erineva pluss- ja miinustoimega gee-
nide arvuga kombinatsioonide subteid néeme, et need vastavad
laiendatud binoomi (A + a)an koefitsientidele, sest:

(A + 8)2°3 = 14° 4 6a% + 150%a% &+ 208383 + 154%a"* + Gaa’® +
' + 136.

Kui A-ga tidhistada plusstoimega (soovitud) ja a-ge mii-
nustoimega (ebasoovitavaid) geene, siis omaks antud juhul
ainult iiks kombinatsioon 64 vSimalikust k&ik 6 soovitud gee-
ni (8. 0. 1,6% variantidest). Kimne geenipaari korral omaks
k8ik plusstoimega geenid 1 variant 2048576 vSimalikust kombi-
natsioonist., Teame aga, et kvantitetiivseid omadusi mdjutab
mitte 3 ega 10, vaid tdendoliselt kiimneid v3i sadu geenipaa-
re. Seetdttu keskmiste variantide protsent (kes omavad nii
pluss- kul ka miinustoimega geene ligikaudu v8rdselt) on
populatsioonis suhteliselt suur - ligikaudu 60-70% piires.
Seega on tédiesti mdistetav, et valikul sellise tunnuse jérgi,
mida mé@irab suur arv poliigeene, jdutakse soovitud tulemuste-
ni viéga aeglaselt, sest geenide kombineerumise vdimalusi on
viiga palju ja raske on leida nende seast (ning lildse saada)
kSige suurema soovitud geenide arvuga variante. Seeparast
aretajal "peab olema terav silm, terav mSistus Jja terav
pliiats, kul ta tahab leida kasvSi m3negi geneetiliselt pa-
rema looms oma karjas" (RICE jt., 1957).

Kui eeltoodud laiendatud binoomi koefitsientide pdhjal
joonestada kbvef, saame tiilipilise binomiaalkBvera. Selline
x8ver on astmeline, kuid siimmeetriline, Binomiaalkbver oli
esimeseks teoreetiliselt kirjeldatud jaotuskdveraks. Vastava
pShjaliku analiiiisi esitas esimesena Jakob BERNOULLI (1655
1705) XVII saj. 1lBpus.
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BinomiasalkBvera konstrueerimisel (fenotiiiibiklasside teo-
reetilise suhte leidm:lael olenevalt geenipaaride arvust)
kasutatakse tavaliselt PASCATLL binomiaalkoefitsientide kolm-
nurkas

Binoom . Binomiaalkoefitsiendid
'i

(A + a) 1 1

(4 + a)° 12 4

(4 + a)3 Vg 4 B oo

(A + a)* L ey T

(4 + 8)° IS T s e R e

(4 + a)® 476 4500 A8 6
: Jneu

Eolmnurgas on iga koefitsient tema kobhal asuva eelmise
rea kahe koefitsiendi summa, Et geen on alati paarisarv (di-
ploidne), siis on geneetikas kasutatavad ainult paarisarvu-
lise astmen#itajega laiendatud binoomi koefitsiendid. Uhe
rea koefitsientide summe v8rdub alati 2k, kui k-ga tédhistada
binoomi astmenditajat,

Mida suuremsks kasvab astmenditaja k, seda enam viheneb
k8vera astmelisus, Kui k =co, A = a JaA +a=1, siis ku-
Jutab binomiaalkdver pidevat, siimmeetrilist kSverat. Binomi-
aalkdverat v8ib nendel tingimustel aproksimeerids normaslkdve-
raga. Viimast v8ib sga omakords vaadelda kui binomiaalktvera
plirvaéirtust. Binomiasal- ja normaalk3ver on kujutatud jooni-
sel 4,

Et enamikku poliigeenseid tunnuseid nééiravate geenide
arv (astmenditaja k) on véga suur, siis nende variatsioon
allub praktiliselt normaalkdverale. Kiillalt suure arvu tun-
nuste jaotamisel nende suuruse Jérgli - empiirilise yariatsi-
oonirea ja selle alusel Joonestatud variatsioonik3vera alu-
sel - vdib selles veenduda. Variatsioonik3vera koostamisel
mérgitakse abstsissteljele (x-telg) varieeruva tunnuse VAAr-
tused minimaalsest kuni maksimaalseni (neid v8idb mirkida ka
suurusklasside kaupa), ordinaatteljele (y-telg) aga nende
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M %1968 = 95% pindalast
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I 955 —f |
f— 99.7% =

.

Joonis 4, Binomisal- ja normaalk3ver (osaliselt
' SNEDECORi, 1961, jérgi).

véddrtuste (klasside) esinemissagedused. Néide empiirilisest
variatsioonireast ja variatsioonikdverast on esitatud tabe-

lis 2 Ja Jjoonisel 5.

Tabel -2

Viie majandi eesti mustakirjut t8ugu lehmade 300-pievase
laktatsiooni piimatoodangu variatsioonirida
(TEINBERGi, 1964, Jérgi)

Piimatoodang Lehmade Piimatoodang Lehmade
(kg) arv (kg) arv
1001-1500 10 3001-3500 155
1501-2000 53 3501-4000 104
2001-2500 105 4001-4500 55
2501-3000 152 ! 4501-5000 27

4 R, Teinberg 25
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Joonis 5. Empiiriline variatsioonikéver.

Mida suurem on m38tmise amplituud (suurusklasside arv)
Ja variantide sagedus igas klassis, seda siimmeetrilisem on
variatsioonikdver, Kui oletada, et mésatmiste arv on l3pmatu,
siis omandaks empiiriline variatsioonik8ver teoreetilise
Jaotusktvera - normaalkdvera kuju, mille tipp iihtuks tunnuse
keskvéédrtusega selles populatsioonis, !

Normaalkéver avastati Abraham de MOIVRE'1 (1667-1754)
Poolt 1733. aastal, 20 aastat pérast seda, kui BERNOULLI



kirjeldas binomiaalk8verat.,Normaalkdvera karaskteerseimaks
omaduseks on see, et mida enam iiksik variant kaldub k&rvale
populatsiooni (variatsioonik3vera, -rea) keskmisest, seda
véiksem on tema esinemissagedus. Matemaatikas on seda vidl-
Jjendatud nn, "suurte arvude seadusega", mis védidab, et kiil-
lalt suure arvu variantide pthul on keskmisele lidhedasi vari-
ante alati k3ige rohkem ja suure arvu juhuslikult vBetud va-
riantide alusel leitud keskmine peegeldab antud populatsi-
oonl tBelist keskvddrtust.

Léahtudes looduses esinevast seadusparasusest, et teatud
variandi (variatsioonirea liikme) hédlve selle variatsiooni-
rea keskmisest on tema suuruse funktsiooniks, tuletas MOIVRE
jargmise normaalkdvera valemi:

2 2
- - /2%
Y:———-——1 -e(x H)

6 \aw

)

kus Y - variandi x esinemise t&endosus (sagedus; ordinaat),
4 - standardhélve,
T = 3,14159. .4,
e - 2,71828,
x - tunnuse varieeruv suurus, millele tahetakse arvutada
teoreetilist sagedust (vddrtusega - co kuni + co ),

Po= populatsiooni keskmine.

Normaalkdverat nimetatakse saksa matemsatiku Carl Fried-
rich GAUSSi (1777-1855) pbhjalike todde auks selle k3vera
alal ka GAUSSi kB3veraks (normaalseks vigadekdveraks), Vari-
atsioonstatistikas ja geneetikas on normaalkdveral erakord-
selt suur téhtsus, sest sellel pdhineb igasuguste keskmiste
omavaheliste diferentside t3endosuse kontroll ja tunnuste
variatsiooni hindamine.

Normaalkdver kulgeb keskmisest (rb) mdlemale poole kuni
18pmatuseni, ‘ldhenedes 1ldpmatult abstsissteljele. See téhen-
dab, et variandi vddrtus v3ib olla kas ldpmatult suur vdi
13pmatult véike. Nende ddrmiste variantide esinemissagedus
on aga l1dpmatult viike, Populatsiooni keskvdédrtuse kohal on
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variantide esinemissagedus k8ige suurem (k&vera tipﬁ). Varian-
tide k¥ikumise ulatus keskmisest paremale ja vasakule s&ltub
eelkdige antud kdvera standardhilbest ( 6 ).

3.3. Variatsioonirea statistiline iseloomustus

Kvantitatiivsete tunnuste md8tmisel saadud arve on tava-
liselt palju. Selleks, et saada iildist lilevaadet iiksikfakti-
dest ja 3igesti hinnata informatsiooni, mis peitub iiksikute
arvude taga, on vaja leida parameetrid, mis iseloomustavad
antud populatsiooni isedrasusi ja vBimasldavad v8rrelda popu-
latsioone omavahel,

Igat varieeruvat tunnust populatsioonis iseloomustatakse
kBigepealt populatsiooni keskviiirtuse () je standardhiilbe
( & ) abil., Nende kahe parameetriga miératakse iga normaal-
v8i sellele ldhenev variatsioonik8ver,

Bioloogilistes uurimistes pole enamasti vBimalik md8ta
meid huvitavate (hinnatavate) tunnuste védrtusi antud popu-’
latsiooni (iildkogumi) k¥ikidel indiviididel. Uldkogum moodus-
tub kBigist olemasolevatest ja tulevikus tekkivatest isendi-
test selles populatsioonis, s. t. et ta on praktiliselt 13p-
matu, Kogu populatsiooni parameetrite iseloomustamiseks kasu-
tatakse véljav8ttude (valikproovi, pisteproovi, 6sapopulatsi-
ooni) meetodit. Vdljavett peab olema representatiivne, s. t.
selline, et tema alusel v8iks teha 8igeld Jjéreldusi iildkogu-
mi kohta., Selleks tuleb juhinduda jubusliku valiku printsii-
bist. Osapopulateiooni uurimine toob endaga kaasa selle sta-
tistiliste karakteristikute representatiivsuse (korduvuse)
astme kontrollimise vajaduse,

Selleks, et eristada kogu populatsiooni isendite alusel
leitud parameetreid vdljav8tu alusel leitud karakteristiku-
test, téhistatakse esimesi kreeka (p; & ), teisi aga ladina
(X; s) téhtedega (OLL, 1965). Statistikute vahel pole selles
osas kiill veel téit jérjekindlust. Viimastel aastatel on
eelnimetatud diferentseerimine siiski levinenud (SNEDECOR,
1961; WEBER, 1964, 1967; LE ROY, 1966),
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3.3.1. Aritmeetiline keskmine

Populatsiooni mingi tunnuse aritmeetiline keskmine n&i-
tab normaalkdverale alluva tunnuse variatsioonirea tsentrit.
ViljavStu aritmeetiline keskmine (X) on kogu populatsiooni
aritmeetilise keskmise () hinnanguks. Statistilise analiii-
gi iilesandeks on m#drate viéljevitu keskmise ( X ) léhenemise
aste (tdenidosus) kogu populatsiooni keskmisele (l’*')'

Aritmeetiline keskmine on abstraktne mdiste, tegelikus
variatsioonireas v8ib niisugune arv ka puududa, Keskmisel
on sama md&tiihik, mis varieeruvatel tunnustel (variantidel).
Ta arvutatakse rea kBigi variantide alusel. Jirelikult s5l-
tub aritmeetiline keskmine (X) iga variandi suurusest antud
populatsioonis.

Aritmeetiline keskmine arvutatakse valemi jéargi:

x1+12+x3+...+xn

n

Bl

X e 3
kus X9 X5 13 ees X, ON variatsioonirea iiksikliikmed,
n - variatsioonirea liikmete arv,
S - summa siimbol¥.

N &d4ide 1l: Arvutada 5 vasika keskmine siinnikaal,kui:

x1=28kg

1'2=3Okg

x, = 32 kg £=58_10_ 30K
x, = 29 ke Hijp
x5=31k3

8x = 150 kg .f

Pikemate variatsiooniridade puhul kodeeritakse sageli
andmed suurusklasside kaupa. Et aga viimastel aastatel on
iiha enam kidttesaadavad automaatsed ja poolautomaatsed arvu-
tusmasinad (BMW -2, BMM-2, SAR, KEL jt.), kasutatakse kodeeri-
mist vaid siis, kui rea liikmete arv ulatub mitmetesse sada-

* {lldkasutatavam on summa siimbolina % , Trilkkitehnilistel
(eriti masinakiri) pdhjustel eelistavad rida autoreid (BON-
NIER, TEDIN, 1959; AVALLI-SFORZA,1965: OTTO, 1958) S~téhte
summa sﬁmboiina. Nimetatud kaalutiustel kasutatekse viimast
kxa kdesolevas tG08.
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desse. Kéesolevas vdljaandes esitatud variatsioonstatisti-
liste protseduuride teostamisel on soovitav kasutada tingi-
mata nimetatud arvutusmasinaid, kuns see v&imaldab lilhendada
ajekulu ja véldib juhuslikke vigu,

3e3e2. Variatsiooni m33tmine

Kdikidele bioloogilistele uurimisobjektidele on omane
tunnuste muutlikkus ajas ja ruumis. Sellise variatsiooni pSh-
Jused on nii sisemised (siia kuﬁluvad‘périlikud erinevused
organismide vahel) kui ka védlised, tingitud erinevatest vélis-
keskkonna tingimustest. Vaatamata ka kdige iihetaolisematele
tingimustele, ei esine bioloogias kunagi konstantse varianti-
de vidrtusegs mddteandmete rida, alati ssineb teatud varieeru-
vus, Statistilise analiiiisi iiheks pohiiilesandeks bioloogias,
sealhulgas ko geneetikas, ongi tunnuste hajuvuse ehlk variatsi-
ooni selgitamine, Vastavaid andmeid kasutatakse populatsioocni
iseloomustamisel ja wurimistulemuste interpreteerimisel.

Enamikes bioloogilistes uurimustes vdrreldakse variantie
de hajutatust antud véljavdtu (variatsioonirea) aritmeetili-
se keskmise (X) suhtes, s, o. Jaotuskdvera tsentri suhtes.
Ehkki keskmine on igasuguse variatsioonirea iseloomustamisel
esimeseks ja kdige sagedamini kasutatavaks Suuruseks, ei ise-
loomusta ta siiski ammendavalt seda variatsioonirida, ei
avalda kogu informatsiooni, mida peidab endas see arvuderida.
Seetdttu kasutataksegi keskmise tdiendusena tunnuste variatsi-
ooni iseloomustavaid parsmeetreid: dispersiooni, standardhil-
vet, variatsioonikoefitsienti Jja standardviga,

Variatsioonirea iseloomustamiseks leitakse kdigepealt
iga variandi (x) hélve rea keskvédrtusest (x-X). Edasi vie-
tekse need hélbed ruutu, saades nn, hdlvete ruudud - (x-%)2,
Ruututdstuisel muutuvad k&ikide hdlvete mdrgid po-
sitilvseks ning nende summa on alati positiivne arv, Ruutu-
tdstmisel suureneb selliste hélvete osatihtsus nende summas,
mis on suuremad (keskmisest kaugemad variandid). Seetdttu

iseloomustatagse antud variatsioonires laiust eriti rel jeef-
selt,
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Vastavalt viéhimruutude seadusele on variatsioonirea hidl-
vete ruutude summa - S(x - X)© - viiksem kui hilvete ruutude
summa, mis on arvutatud mitte rea aritmeetilise keskmise,
vaid mdne teise variandi alusel selles variatsioonireas.
Sellel asjaolul pdhinebki kogu populatsiooni keskmise (’4,)
iseloomustamine vdljavdtu keskmise (X) alusel. 4

Hilvete ruutude summa, mida lithidalt kvadraatsummaks
nimetatakse, on biomeetrias iiks pShilisi suurusi. Tema té-
histamiseks kasutatakse erinevaid siimboleid. PShimStteliselt
kbige 3igem neist, kuid téhistuselt liiga pikk on S(x - X)2.
Kéesolevas viljaandes on selle asemel Jérjekindlalt kasuta-
tus saksa keelest tulenevat lithendit SQ - Summe der gquadra-
tischen Abweichungen (LE ROY, 1960). SQ v8rdub niisiis:

89 =(x -8B+ (-2 4 (xy =2 400+ (x, - D2

sQ = Z(x - %2 =s(x- %2

Et hdlvete ruutude summa on seda suurem, mida rohkem on
dksikliikmeid selles variatsioonireas, on 1loogiline jaga-
da kvadraatsumma (SQ) variantide koguarvuga reas. Tegeli-
kult ei kasutata jagajana mitte variantide arvu n, vaid
vabadusastmete arvu - £, kusjuures antud Jubul 'L = ni=1,
Saadud jagatis nditab keskmist hilvete ruutu ehk keskmist
kvadraatsummat olenemata hdlbe suunast ja seda tdhistatakse
¥Q (saksa k, Mittleres Quadrat; WEBER, 1964):

MQ=§3.
g

Sageli nimetatakse seda suurust dispersiooniks ja tdhis-
tatakse 92 (kogupopulatsioonis 3* ), Sisuliselt on dispersi-
oonil kui iihe teatud faktori toimest péhjustatud variatsioo-
2l komponendil kitsam tédhendus (MQ koosneb mitmest dispersi-
>onist) ja vdrdsustada vdib neid ainult siis, kui uuritakse
ainult riibma loomulikku, sisemist variatsiooni, s. t. kui
tegemist on ilihe variatsioonirea iildise hajuvuse iseloomusta-
iisega (nagu see esineb ndites 2).

Et iga iiksiku variandi hdlbe ruudu (x - i)a leidmine on
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aegandudev, kasutatekse SQ arvutamisel teist viisi. Taisauto-
maatsete arvutusmasinatega on v8imalik iiheaegselt leida nii
variatsioonirea liksikliikmete summa (Sx) kui ka iiksikute va-
riantide ruutude summa (Sxa) (korrutamisautomaadi abil vasta-
valt skasladel I ja II). Et saada SQ,lahutatakse Sx°-st nn.
korrektuurliige (C), mis arvutatakse valemi jérgi:

2
c=S80° ¢ ¢-%sx.
n

8Q = Sx° - C.

N 841 de: 2: Arvutada vile lehma keskmine 300-pievase
lektatsiooni piimatoodang (kg) ning selle dispersioon, kui:

x4 = 3670
x, = 4518
X, = 3871
x, = 4692
15 = 3974
n = 5; Sx = 20725 = _ 20725

sx® = 86673405 5

2
di 4’-5'@5— = 85905125 .

5Q

86673405 - 85905125 = 768280 ,

s% = 88 268280 _ 455090 .
£ &

Erinevatest faktoritest pShjustatud dispersioonide v8rd-
lusel pBhinedb dispersioonanalﬁﬁs - ks peamistest biomeetri-
listest analiiisimeetoditest populatsioonigeneetikas (vt.
088:3.5.). Variatsigonirea keskmise tdiendusena - tunnuse
variatsiooni iseloomustamiseks - dispersiooni tavaliselt ei
kasutata, sest ta on véljendatud vastava tunnuse md8tiihiku
ruudus. Et aga siiski aritmeetilise keskmise k3rval iseloomus—
tada ka variatsioonirea liikmete hajuvust, vBetakse dispersi-
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oonist ruutjuur:

gy (nites 2: s = \ 192070 = 438),

mis on loogiliseks tagasipdérdumiseks m38tiihiku ruudu tase-
melt (hiilvete ruudud) hilvete absoluutviddrtustele, variandi
mS8tihikutele. Saadud suurus (s8) on variatsioonirea keskmine
ruuthéilve ehk standardhilve. See néitab, kui palju. keskmiselt
variandid antud rea aritmeetilisest keskmisest hélbivad.
Standardhilbe md8tiihik on alati sama, mis variantidel ja arit-
meetilisel keskmisel. Standardhélve on variatsioonirea ise-
loomustemisel ilks sagedamini kasutatavaid parameetreid. Mida
suurem on 8, seda rohkem varieerudb tunnus selles populatsi-
oonis,

Standardhidlve iseloomustab variatsioonirea hajuvust kdi-
ge paremini ja ta on aluseks mitmete teiste parameetrite ar-
vutamisel., Uks sellistest on variatsioonikoefitsient (v ehk
8 %), mis niditab mitu protsenti moodustab keskmine ruuthidlve
antud variatsioonirea aritmeetilisest keskmisest:

ve82100g (niites 21 v = 838+ 100 & 10,6%) .
X 4145

Mida suurem on variatsioonikoefitsient, seda suurem on
tunnuste suhteline varieeruvus selles populatsioonis. Variat-
sioonikoefitsienti kssutatakse erinevate tunnuste muutlikku-
se virdlemisel, samuti teatud tunnuse variatsiooni vordlemi-
sel erinevates populatsioonides, Bioloogilise materjali pu-
hul on veriatsioonikoefitsient harva alla 10%. Kui v< 20%,
v8ib variatsioonirida iihtlikkuse poolest veel rahuldavaks
lugeda.

Teoreetiline variatsioonstatistika on tdestanud, et
védljavdtu aritmeetiline keskmine (X) peegeldab kogu populatsi-
ooni keskmist (’A) seda tiépsemalt, mida suurem on see vélja-
v6tt (variantide arv n) ja mida véhem vastav tunnus (standard-
hdlbe s vddrtus) varieerub, Sellel geaduspédrasusel pdhineb
aritmeetilise keskmise vea ehk standardvea (si) arvutamine:

8= =_8_ =
X Yo h bn(n - 1)

5 R, Teinberg




Standardviga nditab vidljavSttude alusel leitud keskmiste
varieeruvuse piire. Ta vdrdub antud populatsioonist tehtud
mitme véljavdtu keskmise (21, ia, i3 Jne.) pShjal leitud
standardhélbega,

Keskmist standardviga kasutatakse sageli mitme aritmee-—
tilise keskmise omavahelisel v&rdlemisel (vt. 0sa 3.4.).

Variatsioonirea iseloomustamiseks kasutatakse niisiis
Jérgmisi levinenumaid viise:

1) keskmise ja standardhilbega - X, s}

2) keskmise ja standardveaga - X,% 85;

3) keskmise ja variatsioonikoefitsiendiga - X, v.

3¢3+3. Statistiline t8endosus

Iga uurimise i{ilesandeks on kontrollida varem plstitatud
teoreetilisi hiipoteese, Statistilise analfilisi tilesandeks on
saada vestus kiisimusele: kas uurimistulemused tSestevad plig-
titatud hiipoteesi vBi ei., Uurimise eesmirgiks v8ib olla 88na-
védrselt nii hiipoteesi tBestamine kui ka selle tagasi likka-
mine, ; 4

EBige sagedamini osutub populatsioonigeneetilistes ans-
lulisides vajalikuks v8rrelda erinevaid viljavbtte (variatsi-
ooniridu, riihmi), kusjuures kogupopulatsiooni parameetrid
on teadmata, Statistiliste meetoditega on v8imalik médrate
kogupopulatsioonide erinevusi vélJjav8ttude alusel, samuti
otsustade, kas viljavitud piérinevad iihest populatsioonist
v8i kuuluvaed nad erinevatesse populatsioonidesse. Sageli vBr-
reldakse statistilise analiiiisiga teoreetiliselt loodetavaid
Ja faktilisi andmeid.

Uks pBhilistest statistilistest hiipoteesidest on nn.
nullhiipotees - Ho. Nullhiipotees vididab: erinevused populatsi-
oonide vahel puuduvad. Kui erinevus populatsioconide vahel
(mida hinnatakse viljavBttude kaudu) on kiillalt suur (ste=
tistiliselt t8endoline), liikkatakse aullhiipotees ta.ga.s:l:. Ku:
oluline erinevus puudub, vSetakse vastu.

Nullhiipoteesi kontrollitakse statistilise t8endosuse kri-
teeriumide ehk testide abil. Statistilised kriteeriumid pdhi-
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' nevad enamikus normaalkdvera seaduspédrasustel.Seetdttu peavad

analiilisitavad populatsioonid jaotuma normaalkdvera Jérgl vdi
sellele liéhedaselt, Ka juhuslik ja kiillalt arvukas viljavitt
jaotub nagu kogu populatsioon, normaalkSvera jérgl, mistdttu
selle alusel on v8imalik teatud tBendéosusega hinnata 'antud
populatsiooni parameetreid.

NormaalkSvera seaduspiérasustest tuleneb, et X & 34 pii-
ridesse mahub 99,74% variantide arvust (vt. joonis 4). Vdljas-
pool nimetatud piire asub teoreetilisel normaalkSveral vaid
0,26% variantide arvust. Vastavad arvutused nditavad, et
% * 23 suurune pindala kSvera-alusest poliigoonist haarab
vastavalt 95,46% ja X * 3 - 68,26% variantide koguarvust,
Seega ka normaalkdvera jérgi Jaotuvas variatsioonireas (vél-
javétus) ei ulatu variandid praktiliselt iile X * 3s piiride
(on. "kolme s seadus"). Suurust * 3s nimetatakse sageli
ilksikliikme (variandi) piirveaks.

Et ka rida aritmeetilisi keskmisi, mis on médratud eri-
nevate viljavBttude alusel iihest populatsioonist, jaotuvad
normaalk3vera jérgi, nende standardhélve aga vrdub standard-
veaga (si), giis jéreldatakse loogiliselt, et aritmeerilise
keskmise piirveaks on X % 38z. Bee tiéhendab, et kogu popu-
latsiooni keskmine ( /4) peab asuma X % 3s; piirides. TSenio-
sus, et p langeb viljaspoole neid piire, moodustab vaid 0,26%.

Nimetatud seaduspérasust kasutatakse vidljavOtu keskmise tBe-

niosuse kontrollimisel,

Btatistilisel analiiiisil esineb sageli mBiste "statisti-
line tBeniiosus”. Matemaatilises statistikas nimetatakse tea-
tud juhusliku siindmuse (n#it. A) tBeniosuseks positiivset
arvu, mille iimber selle siindmuse relatiivne sagedus kiillalt
guure katsete arvu puhul pilisivalt varieerub., T8endosust té-
histatakse téhega p (lad. k., probabilis - vastuvBetav, vid-
rib heakskiitu). Siindmuse (milleks v8ib olla iiksk8ik milline
katse, proovi v8i veatluse tulemus, mis antud tingimustes
v3ib toimuda v8i mitte toimuda) relatiivseks sageduseks
nimetatakse suhet selle siindmuse toimumise absoluutse sage-
duse (m) ja katsete iildarvu (n) vahel (%). Juhusliku siindmu-
se relatiivne sagedus vBib seega kSikuda O ja 1 vahel:

n
045(1.

35



Et tdendosus on sisuliselt siindmuse esinemise keskmine sage-
dus, siis:

P(A) =~ %o

Esitatud aksioomist Jéreldub, et juhusliku siindmuse a)
t8enéiosuse - p(A) - midiratlemiseks on vaja teostada teatud
arv (mida rohkem, seda parem!) katseid (n) Ja médrata igas
katses siindmuse A esinemise absoluutne (m) ja relatiivne
(%) sagedus, TSendosusteooria tegeleb seepédrast ainult mas-
siliste, korduvate siindmustega.

T8endosuse pShiomadused on(MERILO, 1964):

1. Juhusliku siindmuse (A, B, C jne.) tSeniosus (p) vil-
Jendub positiivse arvuga, mis asub 0 Ja 1 vahel:

0<p(a)<«1,

2, Vastandsiindmuse tSeniosus - p(L) - v8rdub antud siind-
muse (A) tSendosuse ja arv iihe vahega:

p(E) = 1 - p(a),
3. Kindla siindmuse tben'éosus vErdub iihegas
p(0) = 1,
4, V6imatu siindmuse t8eniosus vdrdub nulliga:
(V) = 0,

5. Teineteist eemaldavate aiindmuste (A ja B) summa
t8endosus virdub aiindmustg t8eniéiosuste summaga:

p(4 + B) = p(A) + p(B).
6. B8ltumatute siindmuste (A Jja B) ilheasgse toimumise
t8endosus on v8rdne mSlema siindmuse t8endosuse korrutisega:
p(4B) = p(A) « p(B).

Néiteks dihiibriidse ristamise puhul (kui dominantne ja ret-
sessiivne tunnus lahknevad vastavalt: 3:1) on t8enidosus saada
isendeid, kellel m3lemad tunnused on dominantsed, vastavalt
3/4% « 3/4 = 9/16, Uhe dominantse Ja teise retsessiivse tunnu-
sega isendeid saadakse 3/4 o 1/4 = 3/16 ja mSlems retsessiiv-
8e tunnusega isendeid 1/4 ¢ 1/4 = 1/16,
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T3endosus kujutab endast niisiis siindmuse toimumise ob-
Jektiivse vBimalikkuse md8tu, nédidates kui suur on vimalus
saada Jdrgnevates katsetes (vaatlustes) sama tulemust kui
saadi antud katses. Uurimistulemuste t3enéosuse hindamine
v6ib toimuda erineva rangusega —erineva piirt3endosusega
ehk usalduslédvega, Biomeetrias on kokkuleppeliselt vBetud
piirt8ensosusteks p = 0,95 (ehk 95%, 8. o. ks eksimise v8i-
malus 20 juhust), p = 0,99 (1 sajast) ja p = 0,999 (1 tuhan-
dest), olenevalt sellest, millist usaldusvéérsuse astet uuri-
mistulemustelt ndutakse, Sagedamini. kasutatakse statistikas
t8endosuse viljendamiseks vea (vastandsiindmuse) tSeniosust,
mida téhistatakse tdhega P ehk cc.Nii vastab tBendosusele P >0,95
P«<0,05, p>0,99 - P<0,01 ja p>0,999 - P<0,001. Vastavaid
tSendiosuse astmeid tdhistatakse sagell térnikestega kontrolli-
tava suuruse juures, n#it. kui vahe (diferents - d) kahe kesk-
mise vahel on 0,4, siis selle t8endosust vBib véljendada:

d=0,4 (P>0,05) e. d= 0,4 (tBendoline erinevus

3 = 0,4 (P<0,05) e, d=0,4" puudub)

d= 0,8 (P<0,01) e. 3= 0,4

d = 0,4 (P<0,001) e, d = 0,4**

NormealkSvera seaduspirasused ilmnevad suhteliselt suure
arvu vaatluste puhul (n >30). Vidikeste vdljavittude parameet-
rite hindamisel kasutatakse kSige sagedamini t-kSverat, mis.
avaldati esmakordselt inglise statistiku ja keemiku W. S.
GOSSET' poolt 1908, aastal (SNEDECOR, 1961) ja mis sai nimeks
"STUDENTL" t-kSver ("STUDENT" oli GOSSET' pseudoniilim). STU=-
DENTi t-kSver on sarnane normaalkdveraga, kuid pisut lamedam,
kusjuures kSvera kuju on sltuv n-st, Mida suurem on n, seda
enam liheneb t-kSver normsalkSverale, ilhtudes sellega n =co
pubul,

Selleks, et saada t-vidrtust, vidljendatekse vahe X ja P
vahel antud vdljavBtu standardvea (s-x-) {ihikutes:

t = _I_-_# .

o -

Ehkki enamikes uurimistes on 2% teadmata, on siiski vdi-
malik (vastavalt seaduspdrasusele, et L asub X * 38z piirides)
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teatud t¥endosusega méirata piirid, milles ta asub, Lihtudes
eelnevast valemist védljendub seos ¥ Jja Iw vahel Jérgmiselt:

i-t-a§<,4<i+t-s§,

sest £ v3ib asuda y-st mBlemal pool. Vastavad & véértused,
olenevalt piistitatud piirtSeniosusest (P) Ja vabadusastmete
arvust (£) leitakse t-tabeleist (on antud igas biomeetria-
Spikus ja lisas 1), Eui néiteks soovitakse véhemalt 95% tSe-
ndosusega (P< 0,05) leida piirid, kuhu langeb populatsiooni
keskmine, siis arvutatakse nn., t8endiosuse intervall (TI) va-
lemi Jéregi:
'1‘I=§:1:0,050 sz -
Sellesse intervalli peab langema 95% korduvalt méfiratud
véljavBttude keskmistest (X) ehk 95% tBeniosusega peab nendes
piirides asuma ka kogu populatsiooni keskmine ( Mo
Peamiselt kasutatakse t-testi ehk t-kriteeriumi keskmis-

te omavaheliste erinevuste t8entiosuse kontrollimisel (vt.
osa 3. 40 ) ° £

3.4, Variatsiooniridade v8rdlus
—===2bvsiooniridade vdrdlus

Kui soovime v8rrelda erinevate variatsiooniridade (vilja-
vittude) keskmisi omavahel, tuleb kdigepealt leida nende ri-
dade keskmine riihmasisene ruuthilve - 8.0 See saadakse vale-
mi Jérgi:

S S S ceo 8
B°=VQ4+Q2+Q3+ +£E.

f1+f2 + f3+...+ fn

kus SQ;, 8Q,, 8Qqe.+8Q, - riihmasisesed kvadreatsummad,
£4s 1’2, 13... fn - riihmagisesed vabadusastmed,

Diferentside t8endosuse kriteeriumina kasutatakse kBige

Sagedamini nn, multiplitseeritud t-testi:

a’n. 3
B s

38




Eui hulkliiget 0% téhistada w (JOHANSSON, 1961),
By & .
saame esitatud valemi jdrgmisel kujul:
=8V |

o)

Va.lemiku;]un1=n2=n3=...=nnputn110n=

t = g, v? -(sest V a:>n_ Vz).
8, 2 2n 2

Diferentside tSendosused leitakse vastavaelt t-vddrtustele
ja vabadusastmete arvule £ (kusjuures f = T, + 2, + f3+...+fn)
t-tabelist (vastav tabel on esitatud lisas 1).

Sageli arvutatakse diferentside statistilise tSeniiosuse
kontrollimisel piirdiferents (PD). PD nditab minimaslset ndue-
tavat keskvadrtuste vahelist erinevust mingi (ndit. P'= 0,05)

tSendosusastme korral. See leitakse valemi Jérgi:
7 .'s
PD = 2205 "o
\'w

Né&ide 3: VSrrelda omavahel 4 pulli tiitarde kesk-

] e

mist piima rasvasisaldust:

I xibm II riibm III rihm IV rihm
3.7 4,5 343 3,6
3,8 4,2 34 3,8
3,6 3,7 3.2 3,9
3,9 &1 3,1 b2
4,1 4,0 3,6 4,1
3,3 44 3,7 4,0
.29 3,7 393 3,8
3,9 3,8 34 3,6
3,7 3,9 315 3,7
3’8 i@ 3-1 3'9
- - 3’0 3’8
b 3 iy 305
8x = 37,7 36,3 36,6 45,9
n= 10 c 11 12
X'w 3477 4,03 3,33 3,83

3(,



sx® = 142,55 149,09 122,26 - 176,05

C = 142,13 146,41 121,78 175,57
8Q = 0,42 0,68 0,48 0,48
-9 8 10 1

Leitakse keskmine riihmasisene ruuthilve - 8,

g VQ&M&M= 2.06 _ /5,05 = 0,23
bt 9+ 8 + 10 + 11 38

Riilhmadevaheliste diferentside tBeniosuse kontrolliks on
otstarbekohane kasutada jérgmist ruudustikiu:

IV xiihm IIT riihm II ribm
n =12 n'=11 : o=
Eq_ = 3,83 23 = 3933 iz o 4903
I rithm d = 0,06 d = 0,44 d=o0,26
n =10 t = 0,61 t = 4,37 t = 2,46
£, = 3,77 P> 0,05 P< 0,001 P< 0,05
II rihm 3= 0,20 d=0,7
n=29 t = 1,97 t=6,75
iz = 4,03 P> 0,05 P< 0,001
III rihm I = 0,50
n=1 t=5,21
¥y = 3,33 P < 0,001

Igas ruudus on toodud vastavate rilhmede keskmiste dife-
rents (d), t-vélirtus (arvutatud eespool esitatud valemi jér-
gl) je antud diferentsi t8endosus (P), mis leitakse t-tabe-
list (lisa 1). Tavaliselt mérgitakse igasse ruutu ainult dife-
rents ja tema tBenidosus térnikestega (vt. osa 3.3.3.).

Peale t-testi kasutatakse rihmadevaheliste erinevuste

t8endosuse kontrolliks ka telsi kriteeriume, millistest levi-
nenumad on F-test (pdhjalikumalt vt. osa 3.5.), DUNCANi test,
NEWMAN-KEULSi test Jt. Et viimaseid populatsioonigeneetikas
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suhteliselt viéhem kasutatakse, pole neid kdesolevas vilja-
andes tutvustatud. Tarbe korral v3ib lugeja pédrduda spetsi-
aalse kirjanduse poole (SNEDECOR, 1961; WEBER, 1964).

3.5. Dispersioonanaliiiis
3.5.1. Dispersioonanaliiiisi pShimdtted

Dispersioonanaliilis ehk andmete variatsiooni analiilis
(ingl. k. "The analysis of variance"; saksa k., "Varianzanaly-
se") on kaasajal iiheks k¥ige tédiuslikumaks uurimissndmete
matemaatilise analiilisi meetodiks, Sellele meetodils ja tema
rekendamisele uurimistulemuste analiilisil bioloogias pani alu-
se kuulus inglise matemaatik FISHER, Tema poolt esitatud dis-
persioonanaliilisi meetod (sageli ka F-testiks nimetatud) ku-
Jundas katsete planeerimisel ja resultaatide variatsioonsta-
tietilisel analiilisil erakordeslt detailiseeritud siisteemi.
Kéesoleval ajal on dispersioonanaliilis poliigeensete tunnuste
périlikkuse uurimisel k3ige enamkasutatavam analiilisimeetod,
sest ta voimaldab kindlaks teha nende tunnuste variatsiooni
geneetilised ja mittegeneetilised pdhjused. Seepérast on ka
kdesolevas vidljaandes dispersioonanaliilisil teiste biomeetri-
liste meetodite seas keskne koht.

Dispersioonanaliiiisi peamine iilesanne on erinevate fakto-
rite osam8ju suuruse ja nende m¥jude statistilise tBendosuse
kindleksmééramine. Selle analiiiisiga on vSimalik méirata ka
uuritud faktorite omavahelist koosmdju ning k8igi faktorite
summearset mdju mingi tunnuse variatsioonile. Analiilisi tule=- .
musena saadakse andmed, mis iseloomustavad uuritave omaduse
iildist dispersiooni ehk hajuvust antud populatsioonis
(s°), mis on pShjustatud kdigi faktorite koosmdjust, faktori-
salset ehk eridispersiooni (s%), mis on tingitud orgaxzziseerd.-
tud (uuritavatest) faktoritest ja jéddkdispersiooni (BJ), nis
on pShjustatud antud katses mitte uuritud (organiseerimata)
faktoritest, Valemina v8ib deldut véljendada Jjérgmiselt:

B LEr e T
8 =BF#SJ
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Seega nditab kogu dispersioon k&igi s8ltumatute faktorite
sumnaarset m8ju, antud tunnusele - asjaolu, millel pShineb
kogu dispersioonanaliilis. -

Fektoriaalne dispersioon (sg) v8ib omakorda koosneda
mitme uuritud faktori poolt pdhjustatud dispersioonist (kui
kontrolli all on mitu faktorit):

a§=55+s§+s§+... +s§‘

Néeme, et dispersioonidel on aditiivne (iiksteisele ligan-
duv) iseloom ja dispersioonanaliilis taandub sisuliselt fakto-
rlaalse dispersiooni (s%) Jaotamisele tema komponentideks
variatsiooni allikate jérgi, s. o. suhteliselt lihtsatele
aritmeetilistele tehetele. Uuritavate faktorite m8ju statisti-
line tBeh#osus (P) tehakse kindlaks antud faktori poolt pSh-
Justatud dispersiooni vérdlemisel Jédkdispersioconiga - F=test
abil (téhistatud SNEDECORi poolt FISHERi nime Jérgi)s

2
7 - faktorisalne dispersioon 2 :'E
2 L4

Jédkdi spersioon 85

Dispersioonanaliilisil jaotatakse k8igi katseandmete kvad-
reatsumma (SQ,I.), mis summeerub iga vaatluse hilbest ildisest
keskmisest, uwuritavate faktorite Jérgl osadeks., Geneetikas
huviteb eelkdige kiisimus tunnuse périliku ja viliskeskkonnast
p8hjustatud variatsiooni vahekorrast, Selleks riihmitatakse
uuritevad loomed (taimed) mingi geneetilise faktori jérgi
(tdug, isa, 1liin, perekond Jne.). Riilhmadevaheline variatsi-
oon on sel juhul oma olemuselt geneetiline (kui vdlistingi-
mused igal riihmal on v&rreldavad Ja loomad on valitud juhus-
likkuse printsiibil), Ule jasnua (rithmadesisene) variatsioon
on aga pdhjustatud mitmesugustest kontrollimata faktoritest
(jadkvariatsioon),

Geneetilise m&ju (nait. isa) statistiline t8eniosus sel-
gub F-testi pShjal suhtest:

F - Cihmadevaheline Mg _ Mgy |
riihmadesisene MQ MQIS



kus MQry isadevaheline keskmine kvadraatsumme,
MQrg - isadesisene keskmine kvadraatsumma.

Kui vastav keskmiste kvadraatsummade (MQ) suhe (F) on
suurem vastavast arvust F-tabelis, mis nditab faktori m&ju
~ tBendosuse piiri, loetakse uuritav mdju (vanemate, 1liini,tdu)
statistiliselt t8endoliseks, Vastav tabel (FISHERI tabel)
F-vidsirtuste tdendosuse kohta on esitatud igas biomeetria&pi-
kus (vt. osa 7.2.) ja lisas 1.

3.5.2. Dispersioonanaliiiisi tehnika

Dispersioonaneliiiisi tiiipe (skeeme, komplekse), vastavalt
faktorite struktuurile ja vaatluste arvule iga faktori Jérgi,
on mitmesuguseid. Tuntakse iihe-, kahe-, kolme- ja paljufakto-
rilist (-suunalist) dispersioonanaliilisi, analiiise alajaotus-
tega, v8rdse, proportsionaslse ja ebavirdse variantide sage-
dusega (arvuga) faktorite Jérgi (v8rdsed, proportsionaalsed
Ja ebavBrdsed kompleksid) jne,

Geneetikas on k8ige levinum nn, hierarhilise struktuuriga
(faktorite jaotusega) dispersioonanaliiiis, mitmete alajaotus-
tega ja ebavdrdse variantide arvuga igas klassis, Skemaatili-

selt on selline struktuur kujutatud joonisel 6.
Juhusliku vdljav8tu puhul on tavaliselt iges faktori ala-

jaotuses erinev arv loomi. Vastand sellele on analiiiis, kus
igas faktori alajaotuses on vaatluste arv (n) ehk varianti-
de sagedus v8rdne. Viimati nimetatud kompleks esineb tavali-
selt etteplaneeritud katsete puhul. Geneetilistes arvutustes
esineb sellist kompleksi suhteliselt harva. Kolmefaktorili-
se ning vdrdsete alajaotustega (kuid ebavérdse variantide
arvuga rihmas) dispersioonikompleks on esitatud joonisel 7.
Antud analiilisisiisteem esineb sageli teatud tunnusele mdjuva-
te mitmesuguste véliskeskkonna faktorite osatéhtsuse selgi-
tamisel,

Mida suurem on faktorite (alajaotuste) arv, seda todmahu-
kameks muutub analiiiis, Juba 3-faktorilise dispersioonanaliiisi
korral (kui variantide koguarv ulatub tuhandetesse) on soovi-
tav kasutada elektronarvutusmasina abi.
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Joonis 6. Hierarhilise struktuuriga dispersiconikompleksi skeem,
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Joonis 7. Kolmefaktorilise dispersioonikompleksi skeem kattuva struktuuri puhul.




Igasugustes dispersioonikompleksides vBrdub iildine
kvadraatsumma (SQ,I.' - totaalkvad_raatsuma) alati uuritud
(kontrollitud) ja kontrollimeta faktoritest (jéik) pShjusta-
tud kvadresatsummade summags : ;

SQT = SQF + SQJ'

Léhtudes sellest, vdib dispersioonanaliiiisi kdigus arvutada
kvadrastsummade protsentuasalsed suhted, mis nditavad uuritud
Je uurimate faktoritest pShjustatud variatsiooni suhet kogu-
variatsiooni ehk vastavate faktorite m8ju suhtelist tugevust,
Arvutus toimub valemite Jérgi:

2 5y

. 8
e~ SQp Ty SQp

PLOHHINSKI (1964; 1966) kasutab'variatsioonide suhet ka
geneetilise mbju tugevuse viéljendamiseks antud tunnusele. (vt.
osa 5.3.1.2.2,)

Eul koguvariatsioon lugeda v&rdseks Uhega (v8i 100%-ga),
8ilsg:

7 i = 7 ; 1-ql§ = 1 ehk 100%.,

S annad nn, korrelatsioonisuhte - s mis

Ruutjuur
néitab faktoritevahelist seost tema mittelineasrsuse puhul,
Lineaarse korrelatsiooni korral ’Z = (vt, osa 3e6.2.1.).
Faktoriaslne kvadraatsumma (SQ,F) on virdsetes ja proport-
slonaalsetes kompleksides k¥igi uuritud faktoritest (A, B)
p8hjustatud kvedrsatsummade Ja nende koosm8just tingitud
kvadrasatsummade summa: o

SQp = 8Qy + AQy + 5Q,;.

Rul fektorite sagedus alajaotustes on ebavSrdne, siis
see vdrdus ei kehti, sest iga kvadrastsumma kaal on tema
ebavdrdse sageduse t8ttu erinev. Seet8ttu erinedb ka siin ra-
kendatav analiilisitehnike m®nev&rra sellest, mida kasutati
virdse v8i proportsionaslse kompleksi puhul (v, osa 3.5.2.2.).
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Kéesolevas véljaandes on esitatud n#iteid ainult eba-
~ vdrdse faktorite sagedusega diapemioon;analﬁiisides.t,»sest
neid esineb, nagu eespool mérgitud, geneetilistes arvutustes
sagedamini kui v8rdseid v8i proportsionaalseid komplekse.

PShimBtteliselt v8ib igasuguse dispersioonanaliiiisl k&i-
gu esitada kolme etapina:

1) leitakse iildine kvadraatsumma (SQ,r) ja iga faktori
- poolt pShjustatud kvadrastsummad (faktoriaalsed kvadraatsum-
mad - BQT);

2) arvutatekse keskmised kvadraatsummad (MQ) iga faktori
Jérgd s

3) kontrollitakse iga faktori mSju tBendosust MQ-de
suhte (F) kaudu.

Iga dispersioonanaliiis esitatakse 18plikult vastava tabe-
11 kujul: ,

Variatsiooni| Evadraat—| Vabadus—|Keskmine |Dispersi-|TSenio-
allikas summa astmete |kvadraat- oonide sus
(faktor) g arv summa suhe

Q £ MQ F P

3.5.2.1. Uhefaktoriline dispersioonanaliiiis

Uhefaktoriliseks nimetatakse dispersioonanaliiisi juhul,
kuli uurime ainult iihe faktori mdju mingile tunnusele, v3r-
reldes seda k8igi teiste (kuid kontrollimata) seda tunnust

nd jutavate faktoritega.
Nédide

4: Uuritakse erinevate inbriidingu (sugulus-
aretuse) astmete mBju tBendosust vasikate siinnikaalule. Vori-

antide arv (sagedus) igas alajaotuses on erinev. Andmed ja
nende esmane kisitlus on esitatud tabelis 3 (osaliselt MER-
KURJEVA, 1964, Jérgi):
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Tadbel 3
Vasikate siinnikaal clenevalt inbriidingu sstmest

Geneetilised riihmad
Summa
Sugulusaretu-| Inbriidingu Inbriidingu
seta saadud |saste II-III [aste I-IT
vasikad
Faktor A,] A2 A3
Stnnikaalud | 30, 31, 35, | 29, 30, 31,| 25, 29, 30,
(kg) - x 30, 32 29 31, 26
Sx 158 119 141 : 418
ng 5 & 5 14 = n
Sx° 5010 3543 4003 12556
'C 4992 3540 3976 12508=8¢C
SQ 18 3 27 48

> 2
Cp = (807 _ 418° _ 12480,
n 14

Edasi leitakse kvadrastsummad (8Q):
1. Lotaalne : SQq = By Cpi
SQp = 12556 - 12480 = 76;

2. Riihmadevaheline : SQRv = 8C = Cp:
SQpy = 12508 - 12480 = 28;

3. Rilhmedesisene (jddk): SQRS = 8x°

ehk SQpq = SQA1 + SQAz + 59, ;

SQRS = 12556 - 12508 = 48



Koostatakse dispersioonanaliilisi tabel:

[Variatsiooni allikas sQ | £ | Mg ¥ P
Rithmadevaheline 28| 2| » 3,2 | >0,05
Riihmadesisene 48 | 11 4,36
Koguvariatsioon orhas -

Vabadusastmete arv (f) saadakse:
foy = rihmade arv -1=k-1=3 - 1= 2,

fns=varia.nt1dekoglmrv-riihmdoaiv=n-k=
=¥ =~-3=1,

Ohkfns=f,‘l\-fnv=13—2=11
F-vidértus saadakse:

p - MQ rihmadevaheline _ M3mV _ 1 _ .,
MQ riihmadesisene IIQBS 4,36

F-tabelist leiame, et tSendosusele P‘<0,05 vastab P-vidrtus,:
mis on véhemalt 4,0, P<0,01 - 7,2 ja P<0,001 - 13,8, Saadud
FP-vidrtus (3,2) on ags viiksem k8igist neist etteantud tSe-
nédosuse piiridest. Seega tuleb Jéreldada, et inbriidingu
(kui geneetilise faktori) m8ju vasikate siinnikaalule ei olnud
antud katses statistiliselt tSenioline (P>0,05).

Kui jaotada dispersioonanaliilisi tabelis esitatud keskmi-
sed kvadraatsummad (MQ) veel edasi osadeks (dispersioonideks -
8°) nende allikate jérgi peame juhinduma skeemist:

MQ MQ struktuur
Riihmadevaheline % 5‘2, + 10 sg
Riihmadesisene 4,36 32

]

Keskmine variantide arv rilmas ehk np keskmine (2) arvu-
tataekse jédrgmiselt:
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kus k - riihmade arv,
ap - variantide arv riihmas,
n - variantide koguarv.

Eespool esitatud ndites n v3rdub:
Reudo . 85y Ll 0l Lvkas
b 3 -1 14 2
kusSn§=52+42+52=66.
Dispersioonid (32) esitatud ndites on:

B§=14-4 6:2,01.
4,65

g2

= 4,36.

Kui kbikides riihmades on variantide arv vSrdne
( - = = e = ) s8iis i = .
G T 2g s g

. Rihmadevaheline keskmine hilvete ruut (MQpy) koosneb
niisiis kahest komponendist - dispersioonidest ss Ja sﬁ. :
Esimene neist (si) peegeldab variantide loomulikku ja meie
poolt mittekontrollitavat (riihmadesisest) varieeruvust iihe- ,
sugustes tingimustes. Rilhmadesisene dispersioon (éi) on iihine
tervele kogumile (populatsioonile), kust on pédrit antud osa-
populateioonid (véljavétud). Teine dispersioon (s%) néitab
aga erinevusi véljavittude keskmiste (riihmakeskmiste) vahel.
Seega kahe dispersiooni summa (sﬁ + sﬁ) moodustab antud popu-
latsioonis faktorist pdhjustatud dispersiooni iihe iiksikliikme
kohta (SNEDECOR, 1961).

Pohjalikumalt kisitletekse dispersioconide allikaid ja

keskmiste hédlvete ruutude (MQ) jaotamist struktuurielementide
Ja geneetilise péritolu jérgi osas Pe3e1e2.2)
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3.5.2.2. Kahefaktoriline dispersioonanaliiiis kattuva
skeemi puhul 3

Sellist dispersioonanaliiiisi skeemi kasutatakse juhul,
kui soovitakse miidrata kahe sdltumatu faktori (A ja B) mSju
tdendosust teatud tunnusele. S3ltumatuteks faktoriteks ge-
neetikaalastes uurimustes vdivad olla nii périlikud kui ka
mittepirilikud (vdliskeskkonna) tegurid, negu ni#iteks looma-
de pdlvnemine ja so5tmistiilip. Selle analiiiisiga on voimalik
selgitada nii mSlema faktori mSju eraldi kul ka nende koos-
méju (interaktsioon).

Kattuva struktuuriga dispersioonikompleks esineb
sageli nn. poliialleelse ristamise puhul, kus kordamooda mit-
me isasloomaga paaritatakse iiht ja sama emasloomade riihma.
Niisuguse paaritusskeemige saadakse iihelt emasloomalt jarg-
lasi kSikide isasloomadege ning iihelt isesloomalt kGigl emas-
loomadega (tdisddede ja téisvendade rithmad). PohimGtteliselt
on selline skeem esitatud joonisel 7 (seal kolmefaktorilisena).

Poliialleelse paaritusskeemi puhul on esimese alajao-
tuse faktoriks tavaliselt isa, teiseks ema (k3ikidel isadel
samad emasloomed). Loomakasvatuses esineb selline skeem vaid
gsea- ja linnukasvatuses. Polilalleelne ristamine voimaldab
suhteliselt kdige tépsemini midrata geneetiliei parameetreid
antud populatsioonis. Sageli kasutatakse niisugust dis-
persioonanaliiiisl piritavuse koefitsiendi midramisel (LE ROY,
1960, 1966). Ka katsetes identsete (iihemunarakuliste) kaksi-
kutega on antud ansliiiisimeetod pdhiliseks andmete lHbitddta-
mise viisiks.

Jédrgnevalt on esitatud kahefaktorilise dispersioon-
analiiiisi ndide ebavordse vaatluste (variantide) arvuga fak-
torite jdrgi (ebavdrdne, mitteproportsionaalne kompleks).

N&ide 5: Soovitakse selgitada tdu ja 866 tmistiiibi
moju kiitilikute potentsiaalsele viljakusele, mis mddrati kol-
laskehade arvu jérgi munasarjas. Katseandmed on esitatud ta-
belis 4 (osaliselt MERKURJEVA, 1964 ja SNEDECOR1i, 1961, jirgi):
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Tabel &
Kiiilikute viljakus olenevalt téust ja sSstmistiiiibist

Faktor A :
(ratgioon) 8 : 4, Sun-

k,=2 (valgu.rikas) (stisivesikuterikas)| ma
Faktor B B, B, B, B,

(tb“g) tSint- |(angoore) | (tEintFilja) (angoo-]

ilja) e
|Kol1as- 10, 10 10, 11{ 8, 10 6, 8

e ginill 14, 12 12, 10| 10, 9 5, 9
nasarjas 16, 12 10 = - - 6 =

(x)
Sx 74 , 53 . 37 34 198
n 6 5 4 5 20
822 940,0 565,0 | 345,0 242,0 | 2092,0
¢ 912,6 561,8 | 342,2 231,2 | 2047,8
8Q 27,4 4.9 2,8 11,8 45,2
£ 12,3 10,6 9,2 6,8
a 12,3-10,6 =1,7 . 9,2-6,8=2,4
w="1 B2 6 4 -

1, +8, T+ 5 = 2,73 _l;_g'q. = 2,22 4,95
wd 1,7 » 2,73 = 4,64 2,4 = 2,22 = 5,33| 9,97

|wa2 2,73 . 2,89 = 7,89 2,22 - 5,76 =12,79 20,68

Leitakse kvadraatsummad (8Q):
1e Faktorite interaktsioonist (koosmbjust) pdhjustatud - SQAB’

SQp —SwaaL—l— 2068--9-'-27— 0,60.

2. Ratsioonidevsheline - SQAx

8C

I M -(27_1.)_ 2026,4 ,
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c « B~ - 1300,2,

8q, = SGA = Cp = 2026,4 - 1960,2 = 66,2.

3. TSugudevaheline -

80 = ﬂmﬂ)— 3£ W7 _ 19890,

OB 8Cy - OT = 1989,0 - 1960,2

4, Parandus mitteproportsionaalsusele - K:

= 28’8 .

2
G-
K = S - = = =
% - %k, s =15y . 20,1
K = 28,8 - 20,1 = 8,7,
5. Koostatakse dispersioonanaliiiisl tabel:
Variatsiooni
allikas 5 b r
Paktor A (retsioon) | 66,2-8,7= 57,5 1 57,5 20,5t
Faktor B (toug) 28,8-8,7= 20,1 | 1 | 20,1 2.2%
Interaktsioon (A B) 0,6 s b 0,6 0,2
Em\madoaism (jdéx) 45,2 | 16 2,8 -

* - P=<0,05;

**% - P < 0,001,
Vabadusastmete leidmine toimub jérgmiselt:

kA-l=2-l
kB-1=2-1

=onfB=l'1=

=n-kA.kB=20-4=ls

2

Dispersioonide suhete (F) leidmine toimub vastava disper-
siooni jJagamisega JHékdispersiooniga. Esitatud analiiiisis osu-
tusid statistiliselt tSendolisteks sdddaratsiooni (P<0,001)
Ja t8u (P<£0,05) m8ju. Faktori A ja B interaktsiooni m&ju ei
olnud tSendoline (P> 0,05).

Ka antud analiiiisis on v8imalik (nagu iihefaktorilise dis-
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persioonanaliiiisi puhul lahutada keskmised hilvete ruudud

(MQ) dispersioonideks. See on aga siin mSnevSrra keerukam,
nistdttu detaillset arvutuse kdiku ei ole vBimalik siinkohal
dre tuua, Vastavad skeemid on esitatud LE ROY (1960) poolt.
Kogu fenotiilibiline variatsioon jaotub antud nédite puhul dis--
pe“sd.oonideks nende tekkep8hjuste jérgl Jérgmiselt:

s,, -~ dispersioon, mis on pShjustenud sétdaratsiooni kui
tihe valiskeskkonna faktord erinevusest riihmade vahel;

s,, dispersiocn, mida pShjustavad t8ulised erinevused
riihmade vahel. Viimane moodustab siin geneetilise erinevuse
kiitilikuriihmade vahelj;

B§B - dispersioon, mis on pdhjustatud véliskeskkonna
ja tBu koosmSjust (uuritud loomade pirilikkusest tingitud
v‘liakuse nivoo antud tingimustes);

L, ~ dispersicon iihe alajaotuse siseselt (riihmassisene),
mis on pShjustatud individusalsetest erinevustest loomade
vehel ja sisaldab endsas nii viliskeskkonna kui ka geneetili-
se mdju.

Vdrdse kompleksi puhul (variantide arv alajaotustes on
vérdne) on kahesuunalise (-faktorilise) dispersioconanaliiiisi
skeen tunduvalt lihtsam. Et geneetilistes arvutustes esineb
vBrdne kompleks suhteliselt harva, ei ole sellise analiiiisi
kéiku siinkohal ka #ra toodud. Vajaduse korral v8ib lugeja
péorduda vestava biomeetria-alase kirjanduse poole (SNEDECOR,
1961; WEBER, 1964; MERKURJEVA, 1964; PLOHHINSKI, 1961).

3+5.2.3. Hierarhilise struktuurige materjali dispersioon-
analiilis

Hierarhilise struktuuriga dispersioonanaliiiisi kasutatak-
se loomakasvatusalastes geneetilistes uurimustes kBige sage-
damini. Seda struktuuri v8ib vaadelds kui iihefaktorilist dis-
persioonanaliiisi mitmete alajaotustega, kus kBigepealt lei-
takse I fektorivaheline ja -sisene variatsioon, I faktorisi-
sesest variatsioonist omakorda II faktorivaheline Ja -sise-
ne variatsioon jne. Kvadraatsummade leidmine sellise analiiii-
#i puhul toimub jérgmise skeemi kohaselt:
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SQT = sz - CT (totaalne kvadraatsumma)

5Quy = SC, - Cq ( A-faktori vaheline kvadraatsumma)

5Q,g = Sx2 - SC, ( A-faktori sisene kvadraatsumma)

SQgpy = ch - SC, ( B-faktori vaheline kvadraatsumma)

SQpg = Sx° ~ SCy ( B-faktori sisene kvadraatsumma)

Jne.
5Q; = sx? - sC, (jddkvariatsioon - viimase (n) fak-
tori sisene kvadraatsumma).

N&ide 6: Tabelis 5 on esitatud andmed eesti musta-
kirjut tdugu lehmade piima velgusisalduse kohta II laktat-
sioonil, kolmes mejandis, isade jirgi (TEINBERG, 1967). Lei-
da majandi ja isa mdju tSendosus, kasutades hierarhilise
struktuuriga dispersioonanaliiiisi (B-faktor esineb A-faktori

sees).
T abel 5

Andmed piima valgusisalduse kohta majandite ja isade Jjirgl -

Ise (I) Titarde Tiitarde laktat- Korrektuur-
Mejand (M) “pep arv sioonikeskmiste 1iikmed
nr. (n) Sx sz (cy)
3&gdr: 801 28 94,33  318,4485  317,7910
elsekasva-
tuse Katse- = 1033 - 8 27,79 96,6279 96,5355
jaam 935 6 20,54 70,4742 70,3153
kokku 42 142,66  485,5506  484,6418
£§§31 801 12 40,82  139,5432  138,8560
s—
Sovhoos 619 12 40,18  134,7054  134,5360
kokku 24 81,00  274,2486  273,3920
Viisu 791 42 138,61  458,7947  457,4460
niidis-
pore 841 11 36,53  121,4983  121,3128
596 14 43,25 ~ 133,7719  133,6116
41 14 42,27 138,9771  138,7462
317 11 34,93  111,7163  110,9186

kokku 91 295,79 964, 7589 962,0352

KGik kokku 157 519,45 1724,5581 1720,0690
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Uld- ehk tofu%komktrmxrl%ige:
Cp = 8x)° _ (519,45)° _ 1718,6517,
n 157

Kvadreatsummad (SQ): LA
1, Totealne:

SQp = 8%° = Cp = 1724,5581 - 1718,6517 = 5,9064,
2, Majanditevaheline:

SQuy = 8Oy = Op = 1719,3910 ~ 1718,6517 = 0,7393 ,

kus 2 2 2 :
SCy = 142,66, 81,00 + 822.79"= 1719,3910,
42 24 91

3. Majanditesisene:

SQug = 82° - 8Cy = 1724,5581 - 1719,3910 = 5,1671,
4, Isadevaheline:

8Qry = 8C; - 5Cy = 1720,0690 - 1719,3910 = 0,6780,
5. Isadesisene:

8Qrg = 8% = 80; = 1724,558L - 1720,0690 = 4,4891.
6., Dispersioonsnaliiiisi tabel:
Variatsioonl allikad 8Q £ MQ F P
Totealvariatsioon 5,9064 | 156
Ma janditevaheline 10,7393 2 0,3697 3,82 | 0,05
Ma janditesisene 5,1671 | 154 0,0336
Isadevaheline 0,6780 ? 0,0969 3,18 | <0,01
Isadesisene (Jjédk) 4,4891 | 147 0,0305

Vabadusasmesl leitakse jérgmiselt:
fT=n-1=157-1=156~, ;i
Luv ma;janditearv-l:km-l=3-1=2
rMB=£T-fW=156-2 154 ; :
1sadearv-ma;]anditearv=kx-km=10-3-7

1y =

f1g = Tyg — fpy = 154 = 7 = 147,

.
»

3 56




Dispersioonide suhe (F), mis peegeldab majanditevahelise
erinevuse t8endosust, saadakse:

M
Fyy = & 5
¥Qry
Isade mBju t8endosus tuleneb suhtest:
W 5,
bt st
s

Antud nédites ei olnud majandist tingitud mdju statisti-
liselt oluline (P>0,05). Isade m8ju piima valgusisaldusele
osutus tSendoliseks 99% ~liselt (P<0,01).

Keskmiste kvadraatsummade jaotamine faktoriaalseteks
dispersioonideks toimub jérgmise skeemi jérgi:

MQ MQ struktuur s2niites 6
2 = 2 - 2
Majanditevaheline 0,3697 s + n,8; + ny8; -
Isadevaheline 0,0969 &2 + el 55 =04%554=0,0047
Isadesisene 0,0305 &2 82 = 0,0305

Uhe pulli keskmine tiitarde arv (@i,) ei ole siin aga
lihtne aritmeetiline keskmine, vaid mdlemate faktorite suh~-
tes ksalutud keskmine. K8igepealt leitakse endaga kaalutud
tiitarde arv iga majandi kohta eraldi, seejérel summeeritakse
aga saadud kaslutud keskmised (KUSNER, 1964):

2 o Lip
S5 2g2r g2+ | 122+12% | wfrwiP 142+ 1°+1° oo 10,
Sny 42 24 oL
Lahutades majendisiseste endaga kaalutud keskvéirtuste

summa variantide koguarvust ja Jjagades jédgl isadevahelise
(majanditesiseselt) vabadusastmete arvuga,sasmegl edasiseks
ansliiiisiks vajaliku keskmise tiitarde arvu:
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5 2
Sn'
i {n -8 Sﬁ% )= 15 -7 9,10 _ 13,99

ny =
v
Antud néites huvitab meid dispersicon si, milles kajas-
tub piima valgusisalduse variatsiooni geneetiline (eri isast
tingitud) osa. Selle dispersiooni alusel leitakse analoogilis-
te skeemide puhul pédritavuse koefitsient (hz), mille arvuta-
mise kdik antud ndite pShjal on toodud osas 5.3.1.2.2.

3.6, Tunnustevahelised seosed ja nende arvutemine

3.6.1. Statistilised seosed

Eespool esitatud statistilised meetodid v8imaldssid ana-
liiisida ainult {iht tunnust eraldi, isoleerituna teistest, te-
maga seostuvatest tunnustest (ithe muutuja analiiiis). Loomakas-
vatusalastes uurimistes soovitakse aga selgitada ka seoseid
mitme tunnuse vahel samadel loomadel ning mitme omaduse iiks-—
teisest s8ltuvat variatsiooni (kahe v®i mitme muutuja analiiiis).
Nii néiteks v8ib meid huvitada seos piima rasva- Ja valgusi-
se Jjne. vahel,

Bioloogilistel objektidel on seosed korrelatiivsed, fiili-
Sikaliste ja keemiliste né&htuste vahel ning matemeatikas
aga enamasti funktsionaalsed. Funktsionaalseks nimetatakse
seost juhul, kui lihe suuruse muutudes iihe iihiku v8rra, teine,
temaga seostuv suurus, muutub alati mdne kindla thiku v8rra
(ndit. ringi raadiuse pPikendamisel 1 c¢m v3rra suureneb ring-
Joone pikkus 2% cm vBrra).Korrelatiivse ehk statistilise seo-
se puhul the tunnuse muutumisega iihe iihiku v&rra kaasneb teise
tunnuse muutumine eri objektidel erinevalt, kuid mingi seos
nende kahe muutuja vahel keskmiselt siiski eksisteerib,Teis-
te sSnadega, lihe tunnuse kindlale viirtusele vastab terve vari-
atsioonirida teise tunnuse v#drtusi. Néiteks soodaratsiooni
energiasisalduse suurenemisel 1 sii v8rra tSuseb iga lehma pii-
matoodang erinevalt,kusjuures antud lehmade rihmal saame pii-
matoodangu suurenemist n#éidatsg iihe keskmise arvuga, Tunnuste-
vahelise seose varieeruvus on paljude juhuslike (geneetilis~
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te ja viliskeskkonna)faktorite koosmdju tulemus, Matemaa-
tiline seoste médritlemine ei anns siin veel ammendavat selgi-

" tust nende pdhjustest, vaid seose olemuse selgitamiseks tuleb

kasutada bioloogilisi (fiisioloogilisi, biokeemilisi jne.)
meetodeid. Siiskl on ka metemsatiliste (statistiliste) seos-
te selgitamine tunnuste wvahel bioloogias viga suure téhtsusega,
sest seoste tundmine v8imaldab juhtida k8ige kiiremini teatud
omaduste kujunemist loomadel Ja taimedel -~ kiirendsb selekt-
siooni. d

Statistiliste seoste viljendamiseks vdib kasutada mitme-
suguseid koefitsiente, millistest igaiiks vdljendab antud kor-
relatiivse seose erinevaid kiilgi., Seejuures on iga arvuliselt
vidljendatav seos siiski objektiivme reaalsus ka bioloogilises
mdttes, mitte aga puhtmatemaatiline seos (nagu ménikord piiii~
takse tSestada). Seosed tuleb igas populatsioonis eraldi kind-
laks méirate ning need kehtivad selles populatsioonis ainult
keskmisena, mitte aga iga liksiku indiviidl jaoks.

Xui ilhe tunnuse suurenemisega teine tunnus suureneb sa-
mutl keskmiselt teatud kindla iihiku v8rra vBi iihe vidhenemise-~
ga ka teine védheneb), siis nimetatakse sellist seose vormi
lineaarseks seoseks. Negatiivne on lineaarne seos siis, kui
iihe tunnuse suurenemisega teine vdheneb (v8i vastupidi).

Mittelineaarne on korrelatsioon siis, kui iihe tunnuse
suurenemisega teine tunnus ei suurene (v8i véhene) alati kind-
la {ihiku vdrra. Greafiliselt kujutatuna on sellised seosed
mitmesuguste k8verate kujulised (kasvuk8ver, laktatsioonikd-
ver jne.). Mittelineaarset korrelatsiooni védljendatakse kdi-
ge sagedamini korrelatsioonisuhte ( ) kaudu (vt. osa 3.5.2.)

Tihtne korrelatsioon arvutatakse ainult kahe tunnuse
vahel, Kui leitakse seos iiheaegselt mitme tunnuse vahel, ni-
metatakse seda osakorrelatsiooniks.

Korrelatiivseid seoseid on vbimalik leida nii kvantita-
tiiveete kui ka kvalitatiivsete (alternatiivsete) tunnuste
vahel,

Geneetikas eristatakse veel fenotiilibilisi ja geneetili-
8i korrelatsioone.Fenotiilibiline korrelatsioon arvutatakse
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fenotiilibiliste tunnuste vahel, geneetiline korrelatsioon aga
véljendab seose geneetiliselt méidratud osa (vt. osa 5.5.).

Tunnuste matemaatilist seost vidljendavatest koefit-
sientidest kasutatakse sagedamini korrelatsioonikoefitsienti
(r) ja regressioonikoefitsienti (b).

3.6.2. Korrelatsioonanaliiiis
3.6.2.1. Korrelatsioonikoefitsient

Korrelatsioonikoefitsient (r) on kdige levinum statis-
tilise seose viljendaja. Teda vdib kasutada ainult lineaarse-
te (v6i lineaarsele léhedaste) seoste puhul.

Korrelatsioonikoefitsiendi piirvidrtusteks on -1 ja
+l. Kui r = O vGi on ldhedane nullile, siis tunnuste vahel
seos puudub. Mida enam r ldheneb iihele, seda tugevam on seos
tunnuste vahel, kusjuures plussmiirk r ees niitab positiivset
seost uuritavate tunnuste vahel (iihe tunnuse suurenemisel
suureneb ka teine), miinusmirk ega negatiivset (ilhe tunnuse
suurenemisel teine vidheneb).

Bioloogias &@drmisi korrelatsioonikoefitsiente (-1, 0
Ja +1) praktiliselt ei esine, sest, nagu mirgitud, kdik tun-
nused varieeruvad teatud ulatuses.

01en£valt variantide arvust ja nende vdirtustest kasu-
tatakse erinevaid korrelatsioonikoefitsiendi leidmise viise.
Sagedamini keasutatav valem (BRAVAIS' valem) on Jérgmine:

2
- SQxy 8 Sxy & °xy - kodispersioon
ng—'T— Biee stan- y stan-
%y 8% * 85 y Gardhél- -(g;rd-
ve 1lve
SQ
2
kus Sxy = °xy = —sz .

Kahe tunnuse (x - pilima rasvasisaldus Ja y - piima
valgusisaldus) kovariatsiooni (sty) leidmise ja korrelat-
sioonikoefitsiendi arvutamise kidik on esitatud ndites 7.
Korrelatsioonikoefitsiendi arvutamisel on soovitav kasutada
korrutusautomaadiga arvutusmasinat,
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Nold de 7

Arvutada pull Laks 3CHF377 11 tiitre (k8ik II laktatsioo-
nis) piima rasva- ja valgusisalduse vaheline korrelatsiooni-
koefiteient.

Andmed on jJérgmised:

; Rasva % Valgu %
e (x) @) xy
is 3,98 3,09 12,2982
2. 4,01 3,70 14,8370
3. 3,92 3,15 1?,3480
4, 3,64 3,15 11,4660
Se 3,88 3,14 12,1832
6. 3,70 3,13 11,5810
75 4,22 3,75 15,8250
8. 3,81 3,62 13,7922
9. 3,49 3214 10,9586
10, 3,08 2,63 8, 1004
1&g 3,47 3,08 10,6876
n=11 8x=41,20 8y=35,58 Sxy=134,0772
= 3,75 7=3,26 Cyy=133,2633

=155,3128  Sy°=116,169%4 5Q.,= 0,8139.
€, =154,3127 C_=115,0851
8Q,=1,0001 5Q_=1,0843

r = 28139 = 28139 _ o,961.
Vi,0001 * 1,0843 1,0415

Néeme, et antud :juhulvon korrelatsioon positiivne, Kor-
relatsioonikoefitsiendl t8endosuse hindamiseks on biomeetria-
Spikuis vastavad tabelid (vt.ka lisa 1), kust lelame, et
arvutatud koefitsient 9 vabadusastme puhul on statistiliselt
t8endoline (P<0,01).

Korrelatsioonikoefitsiendi t8endosuse hindamiseks v8ib
rakendada ka t-testi, kusjuures:

[ rVo-2

r 08
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Eui tunnuste paaride arv on suur (n on mdnisada), lei-
takse r sageli nn. korrelatsioonivérgu abil, kuhu on mérgi-
tud variantide esinemise sagedused m&lema tunnuse klasside
Jérgi. Juba sageduste jaotumise jirgi korrelatsioonivdrgus
v6ib esialgselt otsustada seose suuna, tiiiibi ja tiheduse iile.
Rul sagedused paiknevad piki vSrgu disgonasli, on seos tihe;
laialipaisatud sagedused nditavad nSrka seost tunnuste vahel.

Et automaatsete arvutusmasinate abil on korrelatsiooni-
koefitsienti eespool esitatud meetodil lihtsam leida kui kor-
relatsioonivBrgu abil (kui variantide arv ei ulatu sadadesse),
siis pole siinkohal korrelatsioonikoefitsiendi srvutamist
korrelatsioonivdrgu abil esitatud. Vastavad skeemid on igas
biomeetriadpikus.

Kehe tunnuse seost ja nende vastastikust s3ltuvust v3ib
m38ta ka korrelatsioonikoefitsiendi ruuduga - r% (Saksla—
sed kssutavad siinkohal téhist B, mis tulgneb 88nast *"Be-
stimmtheitemasse").Sageli kasutataksegi r“ tunnuse mdju osa-
téhtsuse médritlemiseks. Kui eeltoodud néites oli meil kor-
relatsioonikoeﬁtsiept piima rasva~ ja valgusisalduse vahel
0,781, siis Bl 0,610. Vdljendatuna protsentides (61%)
mdddab see arv piima rasvasisalduse mdju valgusisalduse-
le, ehk, teiste s®nadega,piima valgusisalduse variatsiooni
sBltuvuse astet rasvasisalduse variatsioonist,

Léhtudes r2-st on nditeks r = 0,33 pubul iihe tunnuse
variatsioon teisest s8ltuv kBigest umbes 10% ulatuses, mis-
t8ttu sellist korrelatsiooni loetakse ndrgaks, Vastevad r
hinnangud, mis pShinevad r° on esitatud tabelis 6 (DOSPEHHOV,
1965): :

T.abel ©

Korrelatsioonikoefitsiendi 1ligikaudne ;

binnang
Korrelatsiooni ks r© %-des
hinnang (ligikaudu) (ligikaudu)
Nork (hore) 0,3 10
Keskmine 0,5 e
Tugev (tihe) 0,7 55
dga_tugev 0,9 80
Taielik 1,0 100




3.6.2.2. Intraklass-korrelatsioonikoefitsient

Eespool (osas 3.5.2.1.) oli esitatud keskmiste kvadrast-
summade (MQ) struktuur, kust ndgime, et riihmadevaheline MQ
koosneb kahest osast: iihest (aﬁ), mis on iihine kogu populat-
siopnile, kust antud osapopulatsioon on périt, ja teisest (si),
mis on pShjustatud erinevustest riihmade keskmiste wvahel. Nen-
de dispersioonide summa (82 = si Fe Bi) moodustadb kokku juhug-
likult vBetud objektide kogudispersiooni antud populatsioonis.
Dispersioonide suhet:

s

nimetataksegi intraklass~korrelatsioconikoefitsiendiks ja téhis-
tatakse - Ty ;

Terminit "korrelatsioon" kasutatakse selle suhte puhul
iilekantud téhenduses seetBttu, et ta m88dab, kui tihedalt vari-
andid igas iliksikus riihmas (klassis) koonduvad oma kesk-
mise imber (iildine korrelatsioonikoefitsient m88dab varianti-
de Jaotust iildise keskmise iimber). Nagu négime eelmises
o888 (3.6¢2.1.), ¥8ib korrelatsioonikoefitsienti viljendada
ka dispersioonide suhtena, kus lugejas on dispersioon, mis on
ithine m&lemale tunnustereale (kodispersioon - °!7)' nimetajas
aga x ja y tunnuse dispersioonid eraldi.

Intraklass-korrelatsioonikoefitsiendi (ri) arvutamiseks
teostatakse kdigepealt dispersioonanaliiiis (vt. osa 3.5.2.1.).
Kui Ty arvutatakse vahetult dispersioonanaliilisi tabelist, ka-
sutatakse harilikult jérgmist valemit:

o Mgy = Wep :
1'MQRV+(E-1) * MQpg

Intraklass-~korrelatsioonikoefitsienti kasutatekse péri-
tavuse koefitsiendl (hz) arvutamisel (vt. o8a 5.3.1.2.2.).
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3.6.3. Regressioonianaliiiis

Korrelatsioonikoefitsienti v8ib lugeda seose _kvalitatiiv-
seks nditejaks, sest ta peegeldab ainult seose olemasolu ning
selles suunda ja tihedust, kuid ei anna konkreetset vastust
kiisimusele, mil médral resultatiivne tunnus (y) muutub fakto-
riaalse tunnuse (x) muutudes iihe iiniku vdrra. Niisuguse kvan-
titatiivse tunnuste suhte teadmine on aga geneetikas sageli
olulise téhtsusega., GALTONi1 ajast on périt omaduste kvantita-
tiivse suhte véljendamiseks termin "regressioon" (vt. osa 2.1.).
Regressiooni all m8istetakse resultatiivse tunnuse (s88ltuva
muutuja ehk funktsiooni - y) muutumise kvantitatiivset médra
faktoriaalse tunnuse (s3ltumatu muutuja ehk argumendi - x)
‘muutumisel tihe kindla iihiku v8rra. Regressioonanaliilisi abil

¥ K Regressiooni -
sirge
J=G-b(x-%
4, . Y=§-b(x-%)
o 5 b
o ¥ o
Yy i G -
kg b-iﬁ':g -.xi-fanoc
et x=7,siis y=h

X .X, X

Joonis 8. Regressiooni skeen,
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selgitatakse kvantitatiivsed (hulgalised) suhted., Nagu kor-
relatsioonanaliilis, nii ka regressioonanaliilis el selgita seo-
se bioloogilisi pBhjusi, kuid ta aitab olulisel médral kaasa
nende vidljaselgitamisele. Analiilis annab arvulise s8ltuvuse
funktsiooni (y) ja argumendi (x) vahel iihe v3i mitme regres-
sioonikoefitsiendi Jja regressiooniv8rrandi néol, mille Jérgi
on vdimalik joonestada regressioonisirge (-kbver), nagu seda
on tehtud joonisel 8.

Regressioon v8ib olla kas sirgjooneline (lineaarne) v&i
k¥vera kujuline (mittelineaarne). Iihtsaks nimetatakse reg-
ressiooni juhul, kui funktsiooni muutumist vaadeldakse sdltu-
vana ainult lihest argumendist: y = £ (x), mitmeks ehk 1iit-
regressiooniks aga siis, kui funktsiooni véljendatakse sd1-
tuvana mitmest argumendist : y = £ (X, ¥y 2, cee)e

Lineaarne regressioon kahe muutuja vahel (kshe tunnuse
vahel) véljendudb iildkujul v8rrandiga:

9=a+bx,

kus 9 - teoreetiliselt arvutatud y tunnuse védrtus (funktsi-
oon),

a - vabaliige (=§ - bX),
b - regressioonikoefitsient,
x - argumendi (x tunnuse) véirtus.

Regressioonikoefitsient (b) n#itab, mitme iihiku vdrra
muutub keskmiselt tunnus y (funktsioon), kui temaga seostuv
tunnus x (argument) muutubd iihe iihiku v8rra. Funktsiooni Yy reg-
ressioon argumendile x (y regressioon x-le) véljendub koefit-
siendiga:

2 c
S 8 xy
b, = =-?=T.
VX B8Ry 8 s

Kui tunnuste sdltuvus on vastastikune, v8ib arvutada ka
X regressiooni y-le:

S -

x(y sz
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Regressioonikoefitsient on sisuliselt sirge y = a + bx
tSusunurga tangens. Selle viite digsuses v8ime veenduda Joo-
nise 8 pShjal. :

Regressiooni~ ja korrelatsioonikoefitsient on omavahel
seoses Jérgmiste valemitega:

'V—— 2
r= by/x . bx/y ehk r = by/x . bx/y .

Neid valemeid v8ib kasutada r ja b arvutamise Sigsuse
kontrolliks,
Seost r ja b vahel v8ib vdljendada ka valemitega:s

8
b, =1 daay Ja_ b =r = %
y/x S¢ x/y 55

M8lema regressioonikoefitsiendi (-v8rrandi) jérgi joonesta-
tud sirged el lange tiipselt kokku (vélja arvatud jubud, kus
r=+ 1,0, O v8i -1,0). Tavaliselt arvutatakse ainult y reg-
ressioon x~le (by /x) ja seda téhistatakse lihtsalt b.

N 8ide 8: leida piima valgusisalduse regressioon
rasvesisaldusele néites 7 esitatud sndmete pdhjal.

b = 28139 _ o 8138,
SQ,x 1,000l
mis téhendadb, et plima rasvasisalduse suurenemisel 1% v8r-
ra suureneb valgusisaldus keskmiselt 0,8138% v8rra.
Regressioonivirrandi saame:

§ =3 + b(=-X) = 3,26 + 0,8138(x~3,75) = 0,21 + 0,81x.

Saadud v8rrandi jérgi leitakse teoreetilised y viddrtused
(§), mille abil v3ib regressiooni kujutada greafiliselt. Sir-
ge punktide leidmisel asetatskse x asemele vSrrandisse kind-
lad arvulised védrtused (tavaliselt minimaalne, keskmine ja
maksimaalne) ning lahendatakse wSrrand. Regressioonisirget
on vdimalik joonestada ka a (= § - bX) ja X (v8i §) vadrtus-
te Jérgi.

Ka regressioonivBrrandile leitakse standardhdlve - 8y /x°
x
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Selleks kasutatakse valemit:

RegressioonivSirrandi standardhilve iseloomustab varian-
tide keskmist hédlvet regressioonisirgest y tunnuse ihikuis,

Néites 8 ‘y/x v8rdub:
2
0843 - Qa8138
8y/x 1,001 _ o 2166,
1 -2

Regressioonikoefitsiendi (b) t8enéosust on v6imalik hin-
nata regressioonikoefitsiendi standardhélbe (s,) kaudu, kasu-
tades t-testi:

- SX/x _ 2166 _ ( o165, b _ 0,8138 ot
®b V5 VL0001 4 Sy ¥ 6,2125 RO

‘Geneetikas kasutatakse regressioonanaliiiisi peamiselt
péritavuse koefitsiendi (hz) arvotamisel (vt. o08a 5¢3¢1.2.1.).
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4, POPULATSIOONI GENEETILINE STRUKTUUR JA DUNAAMIKA

4,1, Populatsiooni geneetiline tasakasl (staatika)
4,1,1, Panmiktilise populatsiooni mBiste

Enamik populatsioonigeneetika seaduspéirasusi kehtib nn.
panmiktilise populatsiooni kohta. Sellise idealiseeritud po-
pulatsiooni mudeli isedrasusteks on:

1) indiviidide Juhuslik (valikuta, vaba) omavaheline
paarumine ehk panmiksiaj ;
2) kBikide genotiilipide v¥rdne reproduktsioonikiirus, s.t.

isendite vBrdne viljakus, sédilivus Ja eluvBime kogu ontoge-
neesi jooksul;

3) mutatsioonide puudumine;

4) eraldatus teistest Populatsioonidest, mist8ttu mig-
ratsiooni ei saa toimuda;

5) populatsiooni kiillaldane suurus (sajad v8i tuhanded
isendid), mis vdimaldab kSikide genotiilipide v3rdse tdendosu-
sega kombineerumist, :

Panmiksie puhul iihinevad omavahel genotiilibid, vaatamata
nende sarnasusele v8i erinevusele, ilma igasuguse valikuta,
Siin ei arvestata ka loodusliku valiku toimet (kohanenumate
isendite intensiivsemat reproduksiooni)., Panmiktilises popu-
latsioonis kehtivad téielikult MENDEI4 poolt postuleeritud
périlikkuse seaduspéresused, mis seisnevad kromosoomide ja
geenide haploidiseerumises meioosis ning gemeetide Juhuslikus
kombineerumises viljastumisel., Sageli nimetataksegi panmikti-
list populatsiooni "Mendeli populatsiooniks", sest sellise
populatsiooni plisimine on MENDELi seadustega koosk&las.

Ideaalsele panmiktilisele populatsioonile on ldhedased
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ulukloomade populatsiconid. Kunstlikus populatsioonis (kodu-
loomade t®ud, tBuriihmad) ei esine kunagl téielikku panmiksiat,
sest siin teostatakse aretusvalikut, iliksikuid genealoogilisi
gruppe peetakse isoleeritult ja esineb migratsioon. Samuti

on isendite arv populatsioonis sageli véike (eraldatus iksi-
kuteks karjadeks, mille siseselt toimub valik).

Panmiktiline populatsioon on siiski nagu nulltasapinnaks,
millega vSrreldakse erinevaid aretussiisteeme ja hinnatakse va-
liku m3ju. Sellise idealiseeritud populatsiooni abil on ka ker=-
gem mBista populatsioonides toimivaid seaduspédrasusi, kodu-—
loomade evolutsiooni fakbtoreid.

4,1.2. Geenide ja genotiilipide sagedus

Geeni sageduse all mSistetakse tema esinemise tBendosust
antud populatsioonis. Teatud geeni sagedus virdub selle gee-
ni lookuste suhtega koikide antud lookuses esinevate al-
leelsete geenide summasse selles populatsioonis (lookus on
koht kromosoomis, kus paikneb teatud omadust médrav geen vOi
iiks tema alleelidest - A, ay, 25 .jne.). Geeni sageduse m¥is-
te on analoogiline sageduse moistega matemaatilises statisti-
kas (vt. osa 3.3.3.).

Kui teatud lookuses esineb uuritaval populatsioonil ai-
nult kaks geeni, nditeks A ja a, siis geeni A sagedus (pA)
selles populatsioonis vSrdub:

Py = A lookuste summa 4 S A
A A lookuste + & lookuste summa SA+Sa

Geeni a sagedus (qg) antud populatsioonis on:

a lookuste summs % S a ¥

B T R O

A lookuste + a lookuste summa 4 SA+Sa

Eui selles populatsioonis iihes lookuses esineks alleel-
seid geene rohkem kui kaks, s.t. oleks tegemist alleelide see~
riaga, siis oleks iihe alleelse geeni sageduse arvutamise va-

lem jérgmine: sa,

* )
p‘l Sa, + Sa, + Sa3 + oo Sa,
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kus a;, 85y 84 <.¢ 8, on vastavate alleelsete geenide arv
selles lookuses antud populatsioonis.

Geeni sagedust mdidratekse niisiis ainult alleelsete gee-
nide suhtena., K¥ikide vBimalike alleelsete geenide summa an-
tud lookuses v8rdub 1 ehk 100%. Uhe alleelse geenl sagedus
v81b seega varieeruda O ja 1 vahel, nagu igasuguse juhusliku
siindmuse t8enéiosus (vt. osa 3.3.3.). ;

Kui iihes lookuses esineb ainult 2 alleell (4 ja a) ja
neist lihe sagudus on Py siis teise alleeli sagedus q, peab
vorduma 1 - p, (kuna p, +q, = 1). :

Eeitatut v8ib illustreerida konkreetse néitega Sorthor-
ni tdugu veiste karvkatte vidrvust méfravate geenide sageduse
arvutamise kohta. On kindlaks tehtud, et Sorthorni veiste
karvkatte vdrvus oleneb kahest alleelsest geenist: Rl = MéH=-
rab punase vérvuse - ja R, - valge vérvuse. Vérvuse pérandu-
mine toimub intermedisarse périlikkuse skeemi jérgi, kusjuu-
res Fl -p8lvkonna loomad (heterosiigoodid Rle) on k8ik védrvu-
selt kimlid (punased ja valged karvad segi: umbes pooled kar-
vad punased, pooled valged). Teises pSlvkonnas (Fz) lahkneb
vérvus punaseks, kimliks ja valgeks, suhtega 1:2:1. Seda mui-
dugi Juhul, kui léhtuti homosiigootsetest loomadest
(RlRl x BZRZ)' Niipea, kui ristamisse liilituvad ka heterosiigoot-
sed loomad (Rlnz), muutub reeglipérane lahknemise suhe,

Né&ide 9: 1000-pealises gort:horni t8ugu veiste po-
pulatsioonis loendati erineva karvkatte virvusega loomade
(fenotiiiipide) arv:

476 punast looma (genotiilip Rlnl),
428 kimlit looma (genotiiiip R1R2),
96 valget looma (genotliiip RZRZ)‘
Geenide R, ja R, sagedus arvutatakse jérgmiselt:

1) R, geene on: 476 « 2 = 952
* 428 - 1= 428

kokku = 1380 Rl geeni .

Z)Bzgeene ons 96 - 2 = 192
-
428 - 1 = 428

kokku = 620 32 geeni .
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Kokku selles lookuses 1380 + 620 = 2000 geeni.
Geenide sagedused:

Pp. - 1380 _ o609, ‘"m =80 _o031.
1~ 2000 i he 2000 31

Antud kahe alleelse geeni suhte (sageduse) uuritud popu-
latsioonis v8ime esitada Jérgnevalt:

0,69R; t 0,31R,.

Kui dominantsus puudub, on fenotiiiipide esinemissageduse
jérgl lihtne ka genotiilipide subtelist sagedust kindlaks teha,
gest sel juhul erinevad fenotiiiibid kujutavad endast ihtlasi
ka erinevaid genotiliipe. Genotiilipide sagedus on teatava geno-
tiifibiga indiviidide arvu suhe uuritud indiviidide koguarvu
(véljendatekse ka protsentides). Genotlilipide sagedust tdhis-
tatakae:

B 8131 %%
Rlalsmm=P=sgigl+Bkle+83232=P.
3122 sagedus = H (arvutus analoogiline) = 2 pq,
R R, sagedus = Q -" - = qa.

Et k8ikide genotiilipide sagedus populatsioonis on iiks,
slis:
P+H+Q=1 ehk 100%.

Geenide sageduse leidmiseks dominantsuse puudumisel v8ib
kasutada ka genotiilipide sagedust, sest:

1/2(2P) + 1/2 H=P + 1/2H Ja
1/2(2Q) + 1/2 H= Q. + 1/2 H,

P
q

Rakendades neid valemeid eelneva n#ite puhul, saame
genotiilipide ja geenide sageduseks:

467 ¥ LRt 206 L
P= = 0,476 H= == = 0,428; Q= = 0,096.
1000 s 1000 1000
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p=P+1/2 H=0,476 + 0.428/2 = 0,476 + 0.214 = 0,690;
@=Q+1/2 H=0,09 + 0,428/2 = 0,310,

Seega saime genotiilipide sageduse alusel ( millised tehti
kindleks fenotiilibl jérgl) tépselt samasuguse geenide sageduse
kui eespool toodud loogilise arvutusviisi jérgi.

Geenide sagedust on vBimalik arvutada vaid alternatiivse-
te tunnuste puhul, kus geeni (v8i geenide) arv ja toime uuri-
tavale tunnusele on teada., Poliigeensete tunnuste puhul, kus
iksiku geeni fenotiilibilise avaldumise tulemust ei sea eralda-
da, pole vBimalik ka tema sagedust populatsioonis kindlaks te-
ha, Geenide sageduse iildised seaduspidrasused ags kehtivad tBe-
nédoliselt ka poliigeensete tunnuste puhul.

]
[}

4.1,3. HARDY-WEINBERGi geneetilise tasakasalu seadus

Inglise matemaatik HARDY (1908) ja saksa arst WEINBERG
(1908) formuleerisid teineteisest sSltumatult printsiibi, mis
késitab alleelsete geenide suhtelist sagedust populatsioonis.
See nn, HARDY-WEINBERGi seadus (teoreem, reegel) moodustab
ihe populatsioonigeneetika nurgakivi. Seadust vBib defineeri-
da Jédrgmiselt:

Panmiktilises populatsioonis piisib alleelsete geenide
suhteline sagedus pSlvkonnast pdlvkonda konstantne {muutumatu).
Teiste sdnadega - panmiktiline populatsioon piisib geneetili-
ses tasakaalus.

Geneetilise tasakeaalu seaduse t¥estamiseks Ppoordume ta-
gasi néite 9 juurde, eesmérgiga selgitada, kuidas toimud gee~-
nide edasiandmine sugurakkude kaudu jérgnevale PSlvkonnale.
Seda protsessi vBib edasi anda PUNETTi vSrgustilku abil:

Muna- Spermatosoidid dd
rakud
29 0,69 R, | 0,31 R,

0,69 R | 0,4761R,R, |0,2139R,R,

0,31 B, 0,2139RIR2 0,096]32R2
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Genotiilipide suhe jérgnevas pdlvkonnas on:

R,Ry (punased) - 0,4761 ehk 47,6%,

Rle(kimlid) - 0,2139+40,2139 = 0,4278 ehk 42,8%,
22112 (valged) - 0,0961 ehk 9,6%.

Saadud genotiilipide suhe iihtub téielikult eelnevas pSlv-
konnas velitsenud suhtega. Ka igas jérgnevas pSlvkonnas jédks
geenide R, ja R, suhe samaks (O,69R1 Jja .o.31.a2), sest panmik-
tilises populatsioonis geene el teki juurde ega kao. :

Téhistades eespool esitatud vBrgustikus vastavad arvuli-

sed geenide sagedused simbolitega p ja q, vBime alleelide suh-
te populatsioonis véljendada:

PR, : gR;,

shk PRy 3 (1 - p)R2, ehk (1 - g)R; : qRp ,

sest p+q=1Jjap=1~-~q ning q=1~-p.
Esitatut matemaatiliselt kokku vBttes saame jérgmise

gemeetide Jja siligootide sageduste vahekorda iseloomustava skee-
miz

Spermatosoidid 48

rakua
P
99 By R,
PRy P° RR; pa RR,

2

PRy S P

Kokku siigoote: p°RiR; + 2pqR;R, + Q°RoR, .
Geenide sageduse vSrrand: p? + 2pq + @2 = 1,

Antud avaldie on sisuliselt binoomi (p + q)° laiendamise
tulemus (vt. o0sa 3.2.). See binoom, mida sageli esitatakse
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kujuls
[pA+(l-p)a]2=1.

ongi HARDY-WEINBERGi teoreemi. iiks matemaatilisi valjendusi.

HARDY-WEINBERGiL seaduse alusel v8ib iiksk®ik millises pan-
miktilises populatsioonis arvutada alleelsete geenide suhte-
lised sagedused siligootide (fenotiilipide) sageduste jérgi. Ge-
neetilise tasakaalu seisundiga vO8rreldakse populatsioonis toi-
mivate diinaamika faktorite efekti (vt. 0sa 4.2.). Kul uurita-
vad geenid asuvad autosoomsetes kromosoomides, saabub piisiv
geneetiline tasakaal populatsioonis juba iihe pdlvkonna jook—
sul, s.t. et HARDY-WEINBERGi seadus kehtib juba jérgmises p&lv-
konnas.

Kui mitmes liksteisele jérgnevas pdlvkonnas geneetilise
tasakaalu seadus ei kehti, siis m3juvad populatsioonile mdned
dinaamika faktorid, mis muudavad geenide sagedust (vt. osa
4,2,). Sel juhul pole geenide sagedust v8imalik méirata.HARDY-
WE.INBERG:L seadus iseloomustab ainult staatilist populatsiooni.

4.1.4, Geenide sageduse médramine panmiktilises
populatsioonis

4¢1l.4.1. Geenide sagedus kahe alleeli puhul

Kehe alleelse geeni sagedus arvutatakse olenevalt nende
dominantsusest.

Dominantsuse puudumisel (intermediaarne périlikkus) nii-
tab fenotiilip otseselt genotiiiipi. Genotiilipide kaudu saadakse
geenide sagedus vastavalt néditele 9 (osa 4.1.2.),

Dominantsuse esinemise puhul erineb geenide sageduse ar-
vutamine mdnevdrra eespool esitatust., Dominantsus iseenesest
ei mdjuta geenide esinemissagedust Populatsioonis, kui domi-
nantsel geenil teised eelised puuduvad. Ka dominantsuse esi-
nemisel kehtib populatsioonis HARDY-WEINBERGi geneetilise ta-
sakaalu seadus. Genotiilipide esinemissagedust on aga ilihe al-
leelse geeni dominantsuse korral mdnev8rra raskem médrata,
sest homosiigootsed dominantsed ja heterosiigootsed isendid (AA
Ja Aa) on fenotiilibilt sarnased. Neist on vBimalik eristada
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vaid homosiigootseid retsessiivseid loomi (aa). Nende kaudu on=-
gl v8imalik geenide sagedust méidrata.

N d&ide 10: Loendusel tehti kindlaks, et holStein-frii-
si tdugu lehmadel USA-s siinnit keskmiselt iiks punase-valgekirju
vasikas 199 musta-valgekirju kohta (RICE jt., 1957). On teada,
et musta virvuse geen (M) domineerib punast vérvust méirava
geeni (m) ile.

Kokku on genotiiipe MM ja Mm (musta-valgekirjud) 199,

genotiilipe mm (punase-valgekirjud) on 1.

Geeni M sagedus téhistatakse p, geeni m sagedus aga q.

Genotiiibi mm sagedus Q ehk g = 1/200 = 0,005.

Geeni m sagedus g = yQ = 0,005 = 0,0707.

Et p=1-q, 8iis musta vdrvuse geeni M sagedus p = 1 -
- 0,0707 = 0,9293.

Witias Spermatosoidida &4

r;‘;“d 0,9293 M 0,0707 m

0,9293 .M 0,8636 MM 0,0657 Mm
0,0707 m 0,0657 Mm 0,0050 mm

Genotiilipide summa: 0,8636 MM + 2(0,0657) Mm + 0,0050 mm=1,

Fenotiiiipide summa: 0,9950 MM+Mm + O,0050 mm = 1.

Néeme, et geenide ja genotiilipide sagedus jéi piisima ka
jérgnevas pSlvkonnas., Samuti pilisib antud juhul fenotiilipide sa-
gedus: iga 200 vasika kohta siinnib iiks punase-valgekirju (sest
0,9950 : 0,0050 = 199 : 1).

Sellise skeemi jJédrgli on v8imalik arvutada retsessiivsete
geenide ja genotiilipide sagedust likskSik millises panmiktilises
populatsioonis.

HARDY-WEINBERG1 seadust saab kasutada ka sugukromosoomi-
des paiknevate alleelsete geenide sageduse médramisel (scoliite-
liste tunnuste puhul). Homogameetsel sugupoolel (XX) on sugu-
kromosoomidega seostunud geenide jaotumine samasugune kui au-
toscomsete kromosoomidega seostunud geenide puhul. Heteroga-
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meetsel sugupoolel (XY) on aga sooliiteliste tunnuste puhul
siigootide ja geenide sagedus v8rdne (P = pv2 =p; Q =q2 =q),
sest vastavad geenid esinevad ainult iithes kromoscomis (hap-
loidselt). Seega on heterogameetsel sugupoolel (imetajatel
isasloomad) sugukromosoomidega seostunud geenide sagedus suu-
rem kui sama populatsiooni emasloomadel (homogameetsel sugu—
poolel) sest p< p2 = P,

Sooliitelisi tunnuseid esineb koduloomadel #irmiselt
vihe (koduimetajatel pole’nende t8endolist esinemist konsta-
teeritud, kodulindudel tuntakse vaid m8nda sellist” tunnust).
Inimesel asuvad sugukromosoomides teatud haigusi (hemofiilia,
daltonism) pShjustavad geenid. Kui néiteks tuvastatakse, et
mdnes inimeste populatsioonis on 8%-1 meestest daltonism (osa-
line vérvipimedus, rohelise ja punase vidrvuse eraldusvSime
puudumine), siis seda ndhtust pShjustava retsessiivse geeni
sagedus Q@ (mis on iihtlasi ka siigootide sagedus q2 = Q) vbr-
dub:

'q% = q = 8/100 = 0,08.

Oletades, et naistel on selle retsessiivse geeni levik

samasugune, saame homosiigootsete retsessiivsete genotlilipide
(haigete) sageduseks:

% = 0,082 = 0,0084 ehk 0,64%,

mis on ainult 8% vastavast arvust meestel. Seda seetbttu, et
naistel on 2 X-kromosoomi, 4

Sooliitelise geeni sageduse leidmiseks midératakse nii- .
siis kBigepealt vastava genotiilibi sagedus heterogameetsel su-
gupoolel. Selle kaudu arvutatakse vastava geeni sagedus ka
homogameetsel sugupoolel,

Sugukromosoomides asuvate geenide tasakaalu seisund (HAR-
DY-WEINBERGL seaduse kehtivus) ei saabu mitte iihe pdlvkonna
Jooksul, nagu see on autosoomsete geenide puhul, vaid alles
mitme (5=-6) pSlvkonna jédrel, Seda tingib asjaolu, et X-kro-
mosoomid ei kombineeru omavahel igas pdlvkonnas vabalt, vaid

nn. "kriss-kross" skeemi jérgi: emalt pojale ja isalt tlitre-
le.
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4,1.4.2. Geenide sagedus alleelide seeria puhul

V8rrand (p + q)a = 1 on rakendatav vaid siis, kui antud
lookuses esineb ainult 2 alleeli Jja need asuvad autosoomsetes
kromosoomides. Eui iihes lookuses esineb rohkem kui 2 alleel-
set geeni - nn., alleelide seeria -, lisandub vS8rrandile roh-
kem siimboleid., Nii on sama vSrrand 3 alleelse geeni puhul
Jargmine:

(p+q+r)2=p2+2pq+2pr+q +2qr+r2=1.
Toodud valem tuleneb jédrgnevast skeemist:

2

Spermatosoidid
Alleelid a) a | 8,
Sagedu- P q r
se
Munarakud 5
a, P P Pa pr
a, q Pa q2 qr
8, 5 pr qr 1‘2

Homosiigootseid genotiilipe on toodud skeemis 3: pz. q2 Ja
, heterosiigoote aga 6: 2 pq,2 pr ja 2 qr.

Kui alleelide seerias dominantsus puudub, on iiksikute
geenide sageduse arvutamine suhteliselt lihtne. Nditena on esi-
tatud veiste transferriinitiilipe (vereseerumi P-slobuliini
fraktsioone) méidravate geenide sageduse arvutus (SMITHIESL ja
HICEKMANi, 1958, jérgi).

N &d&4i1ide 1l: Veiste transferriinitiiiibi méérad kolmeal-
leelne kodominantne geenide siisteem, mis véljendub 6 fenotiili-
biga. Fenotiilibid médratakse kindlaks elektroforeesil,olenevalt
transferriini védndite arvust ja nende liikumise kiirusest
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térklise geelil. (vt. osa 5.6.6.) Vastavad feno- ja genotiiii-
bid on jérgmised:

gggﬁgigriéiiii- Fenotiilp Genotiilip
se geelil
ABC AA red /met
ABCD AD red /meD
ABCDE AE red /meE
BCD DD r£D/meD
BCDE DE r£0 meE
CDE EE 7 /meE

Transferriinitiilipe mé&ravad seega 3 alleelset geeni -

TfA, TfD Jja TfE. Iga alleel m&dradb jérgmised transferriini
voondid:

et ~aBC
- BcD
8 CDE

&%t dominantsus puudub, niditavad fenotiilipide sagedused
uhtlasi ke genotiiipide sagedust. Uksikute genotiilipide sageduse
alusel arvutatakse alleelide (geenide) sagedused Jérgmiselt:

1. Alleeli TfA sagedus p:

2A4A + AD + AR
2n

2. Alleeli TfD sagedus q:

- 2DD + AD + DE .,

2n

3. Alleeli TfE sagedus r:

P =

q

sl 2EE + DE + AE v
2n
kus n on uuritud loomade koguarv.

Saksa mustakirjul tdul Jagunesid trensferriinitiiibid
vastavalt MEYERL ja GEYERL (1964) uurimiste tulemustele jérg-
miselt: AA - 185 looma, AD - 291 locma, AE - 40, DD = 125,

DE - 28 ja EE = 2 looma, Kokku uuriti 671 veist.

Vastavad geenide sagedused on:.

78



1) et sagedus p:

- 2:185+291 440 701 _ g 504
2 - 671 ARl

P

Alleeli sageduse standardviga 85 leiti valemi jérgi:

- 1 I Q"
B= = - e
P V 2n

Antud néites 55 vBxdubs

8= =.\/5'522‘*(1 = 0e2228) 'y 0,014,
P 2 - 671

2) TfD sagedus q:

2+ 125 +28 + 291 _ 5696 _ ¢ so40,

q:
259 671 1342

s =V°4"'2“°(1 = 0,4240) . 0,014.
2 . 671

3) reE sagedus r:

po2c°2+28+450 P2 = 0,0537,
2 . 671 1342

8% =‘V070 1-0,0 = 0,006.
25V B7%

Analoogiliselt v8ib arvutada iliksk8ik millise alleelide
seeria iiksikute geenide sageduse, kui fenotiilipide sagedus on

teada ja dominantsus puudub.

Dominantsuse esinemisel alleelide seerias arvutatakse
iiksikute geenide sagedused homosiigootse retsessiivse genotiil-
bi kaudu (seda on v8imalik fenotiilibi jérgi méérata). Vasta-
vad arvutused on siin mdnevdrra keerukamad, need tulevad ette
néiteks veregruppe miédravate geenide sageduse arvutamisel.
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4,2, Populatsiooni geneetilise diinsamiks faktorid

Loomade fenotiilipi v8ib nende eluajal olulisel médral
muuta {imbritseva keskkonna tingimuste (866tmine, pidamine)
abil, Ssavutatud muutused piirduvad aga ainult loomade feno-
tiifibiga iihes pd8lvkonnas, sest nende périlikkus (genotiiiip)jdab
md justamata, Selleks, et mSnda loomatdugu (populatsiooni)ge-
neetiliselt, s.o0. sisuliselt, plisivalt parandada, on tarvis
muuta geenide sagedust, selle populatsiooni geneetilist struk-
tuuri. Meksimaalse edu saavutamiseks on vaja luua loomadele
ks kBige soodsamad keskkonnatingimused.

Populatsiooni (t8u) geneetilist struktuuri v8ib muuta
kahel viisil (JOHANSSON, LUSH, 1963):

1) geenide sageduse muutmisega, suurendades scovitud Jja
véhendades soovimatute geenide sagedust. Geenide sagsedust
populatsioonis v8ivad muuta:

a) mutatsioonid,

b) valik,

¢) migratsioon,

d) Jubuslikkus (véikestes populatsioconides),

Nendest faktoritest on valik ja migratsioon suurel méd-
ral aretaja poolt kontrollitavad ja tema tahtele allutatavad.
Mutatsioonide teke, samuti juhuslikud tendentsid aga ei allu
aretaja kontrollile, on temast 83ltumatud.

2) siigootide (genotiiiipide) sageduse nuutmisega, See
selsneb erinevate geenikombinatsioonide — homo- ja hetero-
sligootide — suhte muutmises (néiteks AA, Aa ja aa vahel), il~
ma et samasegselt muutuks geenide sagedus., Geenikombinatsioo-
nide vahekorda (genotiilipide sagedust) saab muuta erinevate
aretussiisteemide (paaritussiisteemide) rakendamisega, 8.0.
tahtliku panmiksia rikkumisega. ;

Kui geenide sageduse peamiseks muutjake vdib lugeda va-
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likut, siis genotﬂiipide sageduse kujundamisel on otsustavaks
aretussiisteem. Aretussiisteeme populatsioonis (t8u p:l.irides)
Jjaotatakse kahte p&hilisse liiki:
a) sugulusaretus ehk sisearetus ehk inbrii-
ding (ingl. k. inbreeding),
b) mittesugulusaretus ehk vilisaretus ehk
autbriiding (ingl. k. outbreeding).
Sugulusaretuse puhul paaritatakse omavahel léhedasi su-
gulasi, mittesugulusaretuse puhul aga saadskse Jdrglasi oma-
vahel mitte suguluses olevatelt vanematelt,
Geenide Ja genotiilipide jaotumist olenevalt erinevast paa-
ritussiisteemist {thes Ja samas populatsioonis néitab Jérgmine
skeem (GARDNERi, 1965, Jjérgi):

Uhendatavad genotiilibid Jérglaste genotiiiibid
I. Inbriiding:
Cec x Cc 1CC + 2Cc + 1lcc
Ce x Cec 1CC + 2Cc + lcc
CC x CC 4CC
CC x CC 4CC
kokku geene: 24C + 8¢
II, Autbrii
Ce x CC 2CC + 2Cc
Ce x CC 2CC + 2Ce
CC x Cc . 2CC + 2Cc
CC x Ce 2CC + 2Cc

kokku geene: 24C + 8¢

Esitatud skeemilt v8ib néha, et paaritussiisteem (in-
v8i autbriiding) ei muuda geenide sagedust, muutub vaid geno-
tiilipide sagedus. Olenevalt erinevatest genotiilipidest moodus-
tuvad ka erinevad fenotiiiibid.

Geenide ja genotiilipide omavahelise suhte pidev muutumi-
ne moodustabki populatsiooni geneetilise struktuuri diinasmika
olemuse. Populatsiooni geneetilise diinaamika teooria esitasid
esmalt FISHER, WRIGHT ja HALDANE k#eoleva sajandi 20, aastatel.
Nende teadlaste t65d aitasid muuta HARDY ja WEINBERGi poolt
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loodud populatsiooni steaatika teoorias selle diinaamika teoco-
riaks.

4.2.1. Geenide sagedust mdjutavad faktorid
4.,2,1,1. Mutatsioonid

Populatsiooni geneetiline tasakaal saab piisida vastavalt
HARDY-WEINBERGi seadusele vaid siis, kul geenid, kromosoomid
ega ka genoom (kromosoomide arv) tervikuna ei muutu, ei mu-
teeru. Ometi on teada, et populatsioonis esinevad mutatsioco-
nid ja neil on oluline téhtsus périlike muutuste tekkimisel
Ja geenide sageduse muutumisel antud liigi evolutsiooniprot-
sessis,

Ehkki geenmutetsioonide (iiksiku geeni muutuste) tekkimi-
se sagedus normaslsetes tingimustes on suhteliselt véike, on
nad, geenide suure arvu t8ttu, iiheks olulisemaks teguriks 1lii-
kide evolutsioonis,

Mutatsioon v3ib olla kordumatu, kui teatud geen muutub
Juhuslikult, ainult iiks kord pikema aja jooksul. Kordumstud
mutatsioonid on harvad ja geenide sageduses populatsioonis
nad eriliei muutusi ei pdhjusta.

Korduvad mutatsioonid tekivad teatud ajavahemiku jhrel
regulaarselt ja produtseerivad kiillaldsselt mutantseid geene
populatsiooni tasakaalu kBigutamiseks. Teatud geeni korduv
mutatsioon on pédrduv protsess, S.t., et iga geen v8ib mutee-
ruda otseses fretsessiivses) ja pssrduvas (dominantses) suunas:

Agz—*a .,

Kui alleel A muutub teatud sagedusega alleeliks a, 8iis
Jérgnevates pSlvkondades geeni A osatéhtsus viheneb, geenil
a aga suvureneb, Téhistades retsessiivse mutatsiooni sageduse
u-ga ja dominantse mutatsiooni sageduse V=ga,v8ib mutatsioo-~
niprotsessi kahe alleeli vahel kujutada jédrgmiselt:

AgP—=aq,
v



Olenevalt muutuse suunast v6ivad mutatsioonide sagedused
olulisel méddral erineda. Retsessiivseid mutatsioone esineb
looduses suhteliselt rohkem kui dominantseid, s.t. u>»v. Ni-
metatud asjaolu on tingitud sellest, et retsessiivse mutatsi-
oonl korral heterosiigootsed isendid ei erine fenotiiiibilt do-
minantsetest (Aa = AA) homosﬁgdotaetest. Seetdttu need mutatsi-
oonid kuhjuvad populatsioonis ja avalduvad vaid heterbsﬁgoot-
sete (Aa) isendite omavahelisel paarumisel. Uue tunnuse esi-
letulekuks on aga vaja, et mutatsioon oleks heterosiigootsena
paljunenud sellise tasemini, mis kindlustaks vastavate gamee-
tide (a ja a) t8endolise {ihinemise viljastumisel ning homosii-
gootsete retsessiivsete isendite (aa) tekkimise. Alles siis
avastatakse populatsioonis retsessiivne mutatsioon (loom, kel-
lel esineb retsessiivne tunnus). Mida viéiksem on populatsioon,
seda t8endolisem on hetercosiigootsete retsessiivsete genoctiiii-
pide teke. Suures populatsioonis on vaja mutatsiooni levimi-
seks mérksa pikemat aega. Seega retsessiivsete mutatsioonide
levik populatsioonis oleneb suurel méiral selle suurusest.

Dominantne mutatsioon seevastu allub valikule juba hete-
rosiigootsena. Kui tekkinud mutatsioon on letaalne, siis selli-
sed loomad surevad kas loote- v8i lootejédrgsel perioodil. Sub-
letaalse mutatsiooni puhul on loomal véherenud eluvSime ja
nad jédetakse valikul k8rvale. Dominantne mutatsioon s&ilib po-
pulatsioonis ainult sel juhul, kui ta on neutraalne v8i osu-’
tub vahepeal muutunud véliskeskkonnatingimustes kasulikuks.

Nii s8ltub igasuguse mutatsiooni levik populatsioonis sel-

lest, mil médral ta m8jutab looma eluvBimet, sigimisprotsessi
ja produktiivsust, missugune on tema pleiotroopne toime (md-
ju ilheaegselt mitmele tunnusele), kas mutatsioon on dominant-
ne v8i retsessiivmne jne.

Uldiselt on iga mutatsioon algul suuremal v8i véhemal
mééral kahjuliku toimega, sest ta rikub organismide ajalooli-
se arengu (evolutsiooni) k#igus kujunenud genotiilibi terviklik-
kust ja selle kohastumist olemasolevale keskkonnale. Selliseid
mutatsioone, mis osutuksid kohe liigile kasulikuks, tekib vé-
ga harva. Nende kasulikkus v8ib ilmneda hiljem, seoses {imbrit-

seva keskkonna muutumisega.
Mutatsioonidest pShjustatud muutumist teatud dominantse
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geeni sageduses (p) populatsioonis iihe pdlvkonna jooksul védl-
Jendatakse valemiga:

4p = —up + vq ,
kus Ap - muutus dominantse geeni sageduses iihe p&lvkonna
Jooksul,

u - dominantse geeni mutatsiooni sagedus retsessiivses
suunas,

V - retsessiivse geenl mutatsiooni sagedus dominantses
suunas,

P Ja g~ alleelsete geenide A ja a sagedused populatsioco-
nis.
Kui vestassuunaliste mutatsioonide sagedused (u ja v) on
vBrdsed, tekib populatsioonis muteerunud geenide vahel diinaa-
miline tasakaal, Sel puhul

dp =0 ;ja-%:% ehk pu = gqv ehk up = v(1 - p)

Jja vastavalt

Teatud geeni muteerumise sagedust nimetatakse sageli ka
mutatsioonirShuks (ingl. k. mutation pressure). Erinevatel
geenidel on mutatsioonirShk isesugune. Uhed geenid muteeruvad
sagedamini kui teised. Mutatsioonide sagedus erineb ka liiki-
de jérgi. Sellel asjaolul v8ib olla evolutsiooniline téhtsus:
sagedamate mutatsioonide t8ttu kohsneb m&ni 1iik paremini muu-

tuvatele keskkonnatingimustele ja s&11ib pikema epohhi jook-
sul,

Mutateioonide osatéhtsus geenide sageduse muutumisel po-
- pulatsioonis on siiski véiksem kui ge VRIES (1901-1903) seda
algul arvas, Seds sellepérast,et:

1) nende sagedus on viike ja

2) enamik neist on kahjulikud ja kdrvaldatakse populat-
sioonist loodusliku v8i kunstliku valikuga, !

Koduloomadel esinevad mutatsioonid suhteliselt harva ja nen-
de sagedust pole praktiliselt méératud. Taimedel Ja laboratoorse-
tel loomadel on mutatsioonide sagedus erinevates lookustes vi-
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ga varieeruv, Keskmiselt toimub 100000 kuni 1000000 gameedi
kohta iiks mutatsioon (JOHANSSON, 1961). Mutageensete agensite
(ioniseeriv kiirgus, keemilised ained jt.) abil pole kodu-
loomadel ¥nnestunud kasulikke kunstlikke mutatsioone esilel
kutsuda. Taimekasvatuses on sellel alal saavutatud h&id tule-
musi. Mutatsioonide levik koduloomade populatsioonides on ta=-
kistatud veel seetdttu,et enamik neist on kahjuliku toimega
ja eemaldatakse valikul., Selektsiond&ril tuleb mutatsioonide-
ga arvestada ainult sedavird, et eemaldada oma karjast kahju-
like anatoomiliste ja fiisioloogiliste defektidega mutandid,
kui neid peaks ilmnema.

Nii v8id kokkuvSttes viita, et mutatsioonidel on kodu-
loomade populatsioonide geneetilises diinsamikas suhteliselt
vidike téhtsus. Evolutsiooniprotsessi jooksul v¥ivad mutatsi-
oonid nende kuhjumisel muuta peamiselt looduslikke populatsi-
oone teatud suunas, aga ka seda viga pika aja jooksul (aasta-
sadade v8i -tuhandete moddumisel).

4,2,1.2. Migratsioon

Migratsiooni all populatsioonigeneetikas mSistetakse
loomade juurde- v8i sissetoomist mingisse populatsiooni - im-
migratsiooni ~ vBi nende vdljaviimist sellest populatsioonist -
emigratsiooni. Migratsiooni osatéhtsus geenide sageduse muut-
misel populatsioconis on suur ja see protsess allub tédielikult
aretaja kontrollile.

Kui emigratsioon suurtest populatsioonidest toimub juhus-
likult, ilma loomade valikuta genotiiibi jédrgi, siis ei avalda
ta antud populatsiooni geneetilisele struktuurile olulist m&-
ju. Olenevalt emigratsiooni intensiivsusest toimub vaid popu-
latsiooni arvuline vidhenemine, Vdikestes populatsioonides v8ib
emigratsioon suurendada juhuslikkuse mSju (vt. osa 4,2.1.4.).

Kui aga emigratsioon kanndb valikulist iseloomu (parema-
te v8i halvemate loomade pidev eemaldamine populatsioonist),
on tema m8ju analoogiline valiku mdjuga (vt. osa 8:251.3)s

Loomade juurdetoomine (import) teistest populatsioonidest
ehk immigratsioon on geenide sageduse muutmise tShusaks abi-
nSuks, Immigratsiooni m8ju s8ltub suurel méiral sissetoodava-
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te loomade geenide sageduse erinevusest ldhtepopulatsiooni
omast (loomade sugulus) ja selleét, millisel méiral vSimalda-
takse nendel loomadel selles populatsioonis reprodutseeruda
(oma geene jérglastele edasi pirandada). Viimane asjaolu ole~
neb rekendatavast aretussiisteemist. Nii n#iteks muudetakse
véltava ehk {imberkujundava ristamisega (ingl. k., grading) l&h-
tepopulatsioon sissetoodavate geenide abil peasegu téielikult,
sisestava ristamise ehk "verelisamise" puhul aga plilitakse pa-
rendada ainult mBnda iiksikut omadust (asendads m®nda geeni)
lihekordse ristamisega, jéttes léhtepopulatsioonile suuremsd
reproduktsiooniviinalused (néit. USA libhatBugu veiste rista-
nine seebuga nende vastupidavuse t8stmiseks haigustele,madaia
plima resvasisaldusega tdugude ristamine d¥Srsi tduga Jne.).

Puhasaretuse (lihte t8ugu kuuluvate locmade omavaheline
vasritamine) pubul kasutatakse immigratsiooni suhteliselt har-
vemini, Immigratsiooniks v8ib lugeds siin nn. autkrosse ehk
sams. tdugu v81i sugulastdugu loomade importi teistest karjadest
(isegi teistest riikidest). Nii v8ib immigratsiooniks luge-
da n#iteks taani punase ja hollandi mustakirjut t8ugu veiste
importi Eesti NSV-sse, vastavalt eesti punase ja eesti musta-
kirju tSu piimaproduktiivsuse (eriti rlima rasvasisalduse)
parandamise eesmérgil.,

Mida erinevam on immigreeruv populatsioon, seda suurem
on tema m8Jju léhtepopulatsiooni geenide sagédnsele.

Immigretsioonina v6ib vaadelda ka tBuloomade miiiiki mBnest
véljapaistvate jBudlusomadustega karjast antud piirkonna teis-
tesse karjadesse, Neid kdrgaretuskarju on sageli nimetatud
nagu "kiirgustsentriteks", mille sisene selektsioon v3ib
md jutada geneetilist tasakasalu ja geenide Sagedust terve an-
tud piirkonna loomade populatsioonides, Nii néiteks selgus
veiste transferriinitiilipide uurimisest, et pidev t8ulehmade
Jja sugupullide immigratsioon Vindra Velsekasvatuse Katsejaa-
mast on ilmselt mdjutanud trensferriinitiiipl méirevate gee~
nide sagedust Tori Néidissovhoosis (SAVELI, 1967). M&lemas
majendis tdheldati Tt geeni tunduvat {ilekaalu, Ilmne on ka
Véndre Veisekasvatuse Katsejaema karja m3ju imbruskonna karp-
Jade produktiivsusele ning tiiiibile, kunstliky Seemenduse Jjaa-
made sugupullide kaudu aga kogu eesti mustakirjule tdule va-

bariigis,
86



4,2,1.3, Valik
4,2,1.3.1, Uldmdisted

Valik toimub siis, kui mBnel fenotiilibil (jérelikult ka
genotiilibil)on v8imalus jédtta endast rohkem jérglasi (sagedamini
reprodutseeruda) kui teistel. Selektsiooni ehk valiku eesmérk
on suurendada populatsioonis soovitavaid omadusi mé&ravate
geenide sagedust soovimatuid dmadusi méiravate geenide arvel
(nende samasegse véhendamisega). Valikut v8ib vaadelda kui
koduloomade evolutsioconi suunavat faktorit.

Populatsioonigeneetika itheks peamiseks iilesandeks ongi -
anda teoreetilised alused loomade valikuks, selgitada valiku-
protsessi geneetilist mehhanismi., SeetSttu nimetatakse seda
geneetika haru sageli selektsiooni geneetikaks,

Eristatakse looduslikku ja kunstlikku valikut, Oma pdhi-
mSttelt ja toimemehhanismilt nad omavahel el erine. Valiku
puudumigel on igal isendil populatsioonis vSrdsed vBimalused
paljunemiseks ning see protsess toimub jJuhuslikkuse pdhimbt-
tel, Kui aga keskkonna faktorid soodustavad nende genotiiiipi-
de paljunemist, mis on paremini kohanenud antud keskkonna tin-
gimistele, toimub looduslik wvalik.

Kunstlikku valikut teostab inimene, reguleerides iiksi-
kute loomade (kes erinevad fenotiiiibilt ja genotiilibilt) repro-
duktsiooni kiirust populatsioonis., Kunstliku valiku eesmérk
on parandada koduloomade populatsioone (t8uge), Jjuhtida nende
evolutsiooni inimesele kasulikus suunas. VSrreldes loodusliku
valikuga on kunstliku valiku toime kiirem, sest inimene saab
soovitud genotiiiipidele kindlustada suhteliselt klirema palju-
nemise kui on kohanenumate isendite paljunemine looduslikes
populatsioonides, Kunstliku valikuga piiratakse genotiilipide
juhuslikku iibinemist (panmiksiat), asendades selle ainult soo-
vitud tilipide iihendamisega ~ vanemate paaride valikuga.

Looduslik valik toimub igas populatsioonis, ka sellistes,
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kus teostatakse kunstlikku valikut (loomat&ud). Nende toime
v8ib olla iihesuunaline v&i vastassuunaline. Kui looduslik va-
lik toimib vastupidises suunas kunstlikule ja nende m3ju tu-
gevus on vBrdme, siis nad tasandavad (annulleerivad) iiksteise
mEju ja kunstlikuvaliku efekt puudub.

Valikul ei looda uusi geene, vaid muudetakse ain®ilt gee-
nide sagedusi (py, ¢ Jne.), mille tagajérjel muutuved ka, ge~
notiiipide (siigootide) sagedused. K3ikidel tekkinud mutatsioo-
nidel on samuti v8imalus valikul sdilide, Valiku poolt pShjus-
tatud muutused geenide sageduses siilivad ka siis, kui valik
mingil pdhjusel lakkab,

Valiku loomingulisgs, 8.0. uute, ldhtepopulatsioonis seni
puudunud tiliipide kujundamine, seisneb uute geenikombinatsioo-~
nide moodustumises ja kuhjumises, samuti testud geenide s&ili-
tamises populatsioonis pSlvkondade Jooksul,

4.2.1.3.2. Valik kahe alleelse geeni piires

Tavaeliselt el toimu valik iihe lookuse piirides, vaid haa-
rab looma kogu geenide komplekti. Erandi moodustab Juhus, kui
valik toimub ainult iihe alternatiivse tunnuse Jérgi, mida més-
ravad 2 alleelset geeni (néditeks vérvus, sarvilisus, letaalsed
geenid jne.). Valiku geneetilise toimemehhanismi selgitamiseks
on aga selline lihtne ndide sobiv.

Olgu teatav lookus esindatud kshe alleelse geeniga: A -
soovitav geen, sagedusega p Ja a - soovimatu geen, sagedusega
gehk 1 - p. Vastavalt HARDY-WEINBERGi seadusele kehtib va-
liku puudumisel sellises populatsioconis Jédrgmine tasakaal:

p2 AA + 2pq Aa + q2 aa = ],

Téleliku dominantsuse esinemisel on selektsiondéri poolt
fenotiilibi Jjérgi eristatav ainult retsessiivne homosiligootne
(aa) genotiilip (n#iteks letaalsete retsessiivsete geenide ja
teatavate vérvuste puhul). Sel Juhul on valiku teel vBimalik
eraldada populatsioonist k8ik retsessiivsed homosiigootsed isen-
did (aa). Selektsiooni intensiiveust mingi genotiilibi (n#iteks
aa) vastu t&histatakse téhega s ja nimetatakse selektsiooni
koefitsiendiks. See néitadb valikuga eemaldatavate genotiilipide
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suhet kBikldesse genotlilipidesse.

EKui néiteks s = 0,1, siis téhendab see, et 100 loomast
on soovitud genotiilipe 90, 10 looma aga eemaldatakse valiku—
ga, sest

s =22, 0,1.
100

Selektsioon retsessiivse geeni vastu vbib olla ainult
osaline, sest seda geeni esineb. ka heterosiigootides. Kui se-
lektsiooni intensiivsust genotiilibi aa vastu téhisteda s, siis
selle genotiilibi suhteline reproduktsioonikiirus (jéirglaste
arv), vdrreldes genotiilipldega AA ja Aa (kellel reproduktsi-
oonikiirus on 1 ehk 100%) oleks vSrdne 1 - s, Kui aa siigooti-
de sagedus li#htepopulatsioonis oli q2, sils nende sagedus pé-
rast selektsiooni vBrdub:

qa(l -8).
Skemaatiliselt on seda kujutatud tabelis 7.
Tabel 7
Geenide sageduse muutumine valikul retsessiivse geeni
vastu
Genotiilip AA Aa as Kokku
dus enne 2 2
selektsiooni P 2rq e %
Reproduktsioo- i
irused 1 1 A &
Sagedus pérast 2
selektsiooni 3 el p® 1+ 2pq a - s)?| 1 -84
Suhteline sa- & 2 Q- s)%z
gedus _-L-? —m-z-
1l - 8q 1 - 8q" 1l - 8q
Saadavate ga- 2
meetide ménh:e- S - Pl I L RA
8
1line Aage 4% sqa i aqa
a g @ ;m;
1l - sq2 l - 8q

12 R, Teinberg 89



Jérgmises pdlvkonnas on geeni a sageduse (q) viirtuseks

q.=9.2_(£_822_+_m,

1l - 89

(q'):

Geeni sageduse (q) muutus jérgmises pBlvkonnas ehk selekt-
siooni efekt (4gq) vérdub:

8¢2(1 = q) i

. 2
A= ot i e ga(lve 8) o ¥ pg
q q q 1.-342

l-sq2

=q

Kui q vé&rtus véheneb, langeb ka 4 q vidirtus Kiresti.
Kui niiteks s = 0,2 ja q = 0,5, v8rdub dq = -0,0263. Kui aga
q = 0,01, véheneb Aq kuni -0,0000198, Mida viiksem on s, seda
aeglasem on protsess,

Kui selektsioon soodustab retsessiiveet genotiiiipi (aa),
v8ib kasutada sama valemit Adq arvutamiseks. Sel juhul muudab
8 mérki ja aa genotiiiibi reproduktsioonikiirus v8rdub 1 + s.

Retsessiivse geeni (a) sageduse muutuse (4q) arvutami-
seks ihe pSlvkonna jooksul on esitatud tabel 8 (VOROSIIOVI,
1965a, Jérgi):

Tabel 8

Geenide sageduse muutumine, olenevalt valiku suunast

Dominantsuse ja Eeenide léhtesagedus ja rep-Retsessiivse ge;-

valiku tingimu- |ro sioonikiirus ni sageduse muu-
sed AA e aa, tus (4q)

p? 2pq q
Dominantsus 1/2s8q(1 - q)
puudub, valik 1) 1-1/28| 1 -8 72
aa vastu 1 - 8q
Téielik domi- 2
nantsus, valik 1 1 I s A =
aa vastu 1 - s8q

Téielik domi-

i
nantsus, valik l=-8|l-s 1 .,.59_&,31
AA vastu 1

~8(1-q%)
Uledominantsus
valik AA ja aam’ e g 1 2t | +mgﬂ%
vastu 1l-s8p©=sq
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Valik v8ib toimuda ka heterosiigootse genotiilibi (Aa)

poolt v8i vastu. Selektsiooni intensiivsust Aa vastu téhis-
tatakse hs, kus siimbol h néditab selektsiooni intensiivsust

Aa vastu s ithikutes (retsessiivse genotiiiibi vastu suunatud se-
lektsiooni intensiivsuse iihikutes).

Kui geen A on tédielikult dominantne a iile, siis genotiilip
Aa on tenotiilibi jédrgl AA-st eraldamatu ja valikut tema (Aa)
vastu ei sea teostada. Sel juhul h = O ja ka hs =0. Interme-
disarse parilikkuse puhul (kui Aa fenotiilip on kahe homosiigoo-
di - AA ja aa vahepealne) on valik Aa genotiilibi vastu poole
v8rra védiksema intensiivsusega kui aa vastu (ehk AA vastu),
8.0. 1 - 1/2 8. Seega h = Q,5.

Kui valikul eelistatakse retsessiivsest homosiigootset ge-
notiilipi (aa), siis on nii genotiiiibi AA kui ka Aa reproduktsi-
oon piiratud ja h = 1. Uledominantsuse puhul on heterosiigoot—
ne genotiilip Aa eelistatud mdlema homosiigoodi ees., Sel juhul
on h negatiivne arv.

Kokku vdttes vBib suhtelisi reproduktsioonikiirusi eri-
nevatel genotiiiipidel (kui eelistatakse AA genotiilipi) téhista~
da jérgmise valemiga (RICE jt, 1957):

1AA ¢ (1 - hs) Aa : (1 - 8) aa,

Dominantse geeni sageduse suurenemine ilhe pSlvkonna jook-
sul ehk selektsiooni efekt (Ap) on juhul, kui h # O (dominant-
sus pole téielik) (JOHANSSON, 1961):

Aa- 1 = hiatp(l = 2h) .
» qul-sq[l-p(l-zhz'] :

kus 8 - md3dab reproduktsioonikiiruse erinevust genotiiiipide
AA ja aa valiel,
pq - m&3dab olemasolevat aditiivset geneetilist variat-
siooni ja
h - m58dab dominantsuse mdju selektsioonile.
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Soovitud geeni sagedus l

Tasakaalu punktid
Joonis 9, Valiku efekti sSltuvus geeni sagedusest
(WRIGHTi, 1931, ja LUSHi, 1956, Jérgi).

Joonisel 9 on ndidatud, kuidas selektsiooni efekt (4q,
Adp) sB8ltub geeni léhtesagedusest (p, q) ja tema dominantsu-
sest vBi retsessiivsusest. Vastavatest k8veratest ndeme, et
selektsiooni efekt s3ltub eelkBige selekteeritava geeni sa-
gedusest léhtepopulatsioonis. Kui dominantsus puudub, on va-
liku efekt kBige suurem 8iis, kui vastava geeni sagedus on
0,5 l&hedal. Kui dominantse geeni sagedus on véike, siis on
valiku efekt selle geeni poolt kBige suurem (p = 0,3-0,4),
Dominantse geeni sageduse suurenemisel aga valiku efekt lan-
geb, sest heterosiigootide séilimine valikuga takistab vasta-
va dominantse geeni sageduse suurendamist (tekib pidevalt
retsessiivseid geene). Retsessiivse geeni sagedust on reske
suurendada siis, kui tema léhtesagedus on madal, Seda see-
t8ttu, et sel juhul asub suurem osa geene heterosiigootides,
milliseid kogu aeg eemaldatakse. Valiku efekt retsessiivse
geenl poolt on maksimaalne, kui tema sagedus on ligikaudu 0,7.
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Jooniselt selgub ka, et populatsiooni on véga raske tdieli-
kult retsessiivsetest geenidest (n#it. mBned letaalsed gee-
nid) vabastada, sest valikul dominantse geeni poolt langeb
valiku efekt selle geeni sageduse suurenedes pidevalt.

Heterosiigootide osatéhtsusele populatsioonis mdjub valik
{ildiselt vihe ; nende sageduse muutust vdib saavutada teatud
paaritussiisteemi (n&it., inbriidingu) rakendamisega.

Selektsiooni toime lakkab:

1) kui soovimatu geen on populatsioonist tédielikult eemal-

datud (s.0. kui p= 1 ja q = 0); i

2) kui selektsiooni- ja mutatsioonir8hk on tasekaalus,
8.t. kui soovimatu geeni sagedus on nii madal, et seoses va-
liku efekti langemisege tekib mutantseid geene sama palju kui
neid valikuga eemaldada jdutakse (vt., tasakaalu punkte jooni-
sel 9),

Uhesegsel valikul mitme geeni jérgl langeb selektsiooni
efekt iga Jjédrgmise geenipaari arvestamisega.

Geenide sageduse muutust valiku tagajédrjel on vSimalik
tépselt mésrata vaid alternatiivsete tumnuste osas. Valiku
geneetilist toimemehhanismi poliigeensete (kvantitatiivsete)
tunnuste puhul késitatakse hiljem (vt. osa 5.7.).

4,2.1.3.3. Valik ja mutatsioonid

Nagu eespool mdrgitud, oleneb teatud geeni sagedus popu-
latsioonis mutatsioonirdhust. Meenutame (vt. osa 4.2.1.1.),
et olenevalt mutatsioonidest, v8ib muutust mingi geeni sage-
duses (4q), védljendada valemiga:

Oq =up - vqg .

Eelmisest osast (4.2.1.3.2.) aga selgus, et sama geeni
sageduse muutust v8ib vdljendada ka valiku efekti kaudu:

AQ=.B_9.2_(1_:_§2._

1l - 8q

Seega selektsiooni~ ja mutatsioonir®hu tasakaalu puhul:
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. 2 ‘
up - vg = 20 (1 = .
1l = 8q

Kui valikule vastassuunaliselt mdjuvate mutatsioonide
sagedus (v) on véike, dominantsus aga tdielik, siis:

up = sq2(1 - q) ehk u(l -q) = sq2(1 - a),

mis teisiti véljendatuna on:

Dominantsuse puudumisel, kui valik toimub retsessiivse
geenl eemaldamise suunas, q = 335 .

Mutatsiooni~ ja selektsioonirdhu tasakaal saabub erine=-
vates punktides, olenevalt selekteeritava geeni sagedusest,
dominantsusest ja mutatsioonir8hu (mutatsioonide sageduse)suu-
rusest (vt. joonis 9). Kdige vdiksema geenide sageduse korral
seabub tasakaal valikul iiledominantsete isendite jargi (kui
h = -0,5, siis tasakaalupunkt asub q = 0,7 juures). Kdige suu-
remat geeni sagedust on v8imalik saavutads siis, kui valikul
soodustatakse retsessiivset geeni (g = ca 0,97). See maksimaal-
ne sagedus oleneb muidugl mutatsioonide tekke sagedusest antud
lookuses,

Selektsiooni- ja mutatsioonir8hu tasakaalu leidmise
praktilise nditena esitatakse arvutus punase vérvuse geeni
eemaldamise kohta hol¥tein-friisi (mustakirju) tdul,

N &ide 12: Karjast k8rvaldatakse kBik homosiigootsed
retsessiivsed isendid (aa), kes on Punasekirjud. Selektsioo-
nikoefitsient 8 = 1 ja h = O, sest soovitav geen on dominant-
ne. Antud lookuse mutatsioonisageduseks loetakse iiks loom igast
20000-st, seega 0,00005, Geeni a tasakaalusageduseks (qt) saa-

me:
q’t =v_§_= \’9—!—2 Olcoc - 0’007.

Jérelikult ei saa ilma eriliste abindudeta (heterosiigoot-
sete isendite védljaselgitamine ja eemaldamine, vt. 0sa 5.6.5.)
dominentse (musta vérvuse) geeni sagedust tdsta iile 0,993
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(1 - 0,007), sest sellise suhte Pubul on mutatsiooni~- ja se-
lektsioonirShk tasakaalus: niisama palju tekib mutantseid pu-
nase védrvuse geene juurde kuipalju neid valikul jSutakse kdr-—
valdada.

4,2,1.4, Juhuslikud muutused geenide sageduses

Koduloomade populatsioonid on sageli suhteliselt véike-
sed, mistdttu kd3ik gameedid ei kohtu viljastumisel virdse t8e-
nédosusega (nagu seda panmiktilise populatsiooni pubul oleta-
takse). Véikestes suletud populatsioonides tekivad seetSttu
ebaseaduspérased, automaatsed geenide sageduse muutused, mis
ei allu aretaja kontrollile, vaid on tingitud juhuslikkuse toi-
mest. DUBININ (1967) nimetab seda néhtust geneetilis-automaat-
seks protsessiks. Niisuguse juhusliku geneetilise triivimise
tdttu (WRIGHT, 1921a) v8ib iiksikute geenide sagedus oluli-
sel médral suureneda v3i vdheneda , ilma et aretaja seda soo-
viks ja nende jérgi valikut teostaks. Aretaja edu (v3i ebaedu)
vidikestes, suletud populatsioonides (karjades) s8ltudb sageli
rohkem ®nnelikust (v8i ®nnetust) juhusest, kui tema poolt
rakendatud aretussiisteemist ja teadlikkusest (JOHANSSON, 1961).
Juhuslikkuse m8ju tdestamiseks toome jérgneva ndite:

Iga geenl sageduses esineb pSlvkonnast pdlvkonda teatav
varieeruvus. Kui néiteks m®nes populatsioonis on vaatluse all
2 geeni (A ja a), vastavalt sagedustega p ja q, siis keskmi-
ne viga (s8-) geenide sageduses pdlvkonniti (standardviga) po-
pulatsioonis, kus on n looma, vordub: o5 -'\]pq/_2n.

Oletame, et populatsioonis, kus loomade arv n = 500, on

geenide A ja a sagedused vastavalt p = 0,5 Ja q = 0,5. Jérg-
nevas pdlvkonnas voib nende sageduse hajumine toimuda piiri-

des: 05 5D
o5 = \’_.-{.m_ai_ = 0,0158.

Seega v3ivad p ja q varieeruda selles populatsioonis
f3,2¢ ulatuses keskmisest sagedusest, mis on suhteliselt véhe,
Kui populatsioon on vdike, nditeks n = 10, v3ib geenide

A ja a sagedus jérgnevates pdlvkondades rohkem varieeruda,

sest: 73
a5 = 9‘526‘942 = 0,112.
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8iit leiame, et standardviga moodustadb #22% geeni kesk—
misest sagedusest. :

Kui populatsioon on veel véiksem, vSib mSne geenl sage-—
duse hdlve (triivimine) olla veel suurem: iilhe alleell sagedus
v8ib ulatuda 1,0-ni, teise oma aga viheneda O-ni (tekib pilisiv
homosiigootsus antud geeni suhtes, n#it. geen A suhtes, kus-
Juures geen a kaob). Sellist néhet nimetatakse geeni fiksee—
rumiseks antud lookuses. Edaspidi selles lookuses geenide'sa-

geduse variatsioon (mis loob tingimused valikuks) puudub, sest

antud geeni suhtes sesadskse ainult homosiigootseid isendeid
geenl A sagedusega p = 1,0.
Geeni sageduse fikseerumine toimub sageli inbriidingu ehk

sugulusaretuse puhul véikestes populatsioonides. Edasine wvari- |

atsioon selles lookuses vdib tekkida veel ainult mutatsioo-
ni tagajédrjel.

Suures populatsioonis on keskmise geenide sageduse suhte-
line variatsioon sedavbrd véike, et tiieliku homosiigootsuse
teke selles lookuses kBigll jédrglastel korraga on vihe tBendo-
line,

Loomakasvatuses tuleb silmas pidada, et karjas kesutata-
vate isasloomade arvu liigse vidhendamisega (mis v8ib kunstli-

ku seemenduse tingimustes juhtuda) suureneb mSnede geenide ka-

dumise oht sellest populatsioonist, Seetdttu on kehtestatud
nBue mitte saata aastate Jjooksul majandile ainult iithest 1ii-
nist pS8lvnevate v8i omavahel l&hédases suguluses olevate pul-
lide spermat. Isas- ja emasloomade optimaalse arvulise vahe—
korrs kriteeriumina kasutatakse sageli nn., efekbtiivset isendi-
te arvu ~ N_. See n#itadb suguloomade vahekorda, mis vastaks
téleliku panmiksia tingimustele., Idgikaudne tSuloomade efeke
tiivne arv leitakse suguisasloomade ja ~emasloomade srvu Jérgi,
kasutades valemit: i

I T

N

Ni-o- Nt

kus Ni on isasloomade ja Nf emasloomade arv populatsi-
oonis, :
N &ide 13: Uhes kunstliku seemenduse piirkonnas kasu-
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tatakse 30 pulli 30000 lehma seemendamiseks.

ne=i;3°_'m=1go,
30 + 30000

See tédhendab, et geenide sageduse variatsioon on siin
niisama suur, kui 120-pealises karjas, kus valitseks tédielik
' panmiksia (v8rdne kombineerumise tSenéosus kSikide loomade
vahel). Kui geenide sagedus v8rduks p = 0,5 Jja q = 0,5, siis
heterosiigootsus igas pdlvkonnas viéheneks: '

g= = |[222 - 0,00104 vBrre.
P Y2 «12

Kui sama arvu lehmade pasritamiseks (k#estpaaritus) kasuta-
da 450 pulli, vBrduks Nex

B 4 : 450 - 30000 _ 1pm3,
450 + 30000

Heterosiligootsuse véhenemine on sel juhul minimaalne -
0,00007 v8rre pdlvkonnas., See néitab, et mida suurem on pul-
lide arv antud lehmade arvu kohta, seda vihem suureneb homo-"
sligootsus Jédrgmises pBlvkonnas. Praktiliselt ei esine geneeti-
list triivimist kummalgi Jjuhul.

Védikestes populatsioonides aga v8ib m¥nede ‘ebasocovitavate
geenide sagedus sellisel médral juhuslikult suureneda, et see
taandab tédielikult wvaliku efekti., Siiski v8ib olukord pSlvkon-—
niti muutuaa, sest juhuslilml triivimisel puudub kindel suund
(siistemaatilisus) ja mdnes pSlvkonnas v8ib ta toimida valiku-
ga iihesuunaliselt, soodustades seda.

Looduslike populatsioonide evolutsioonis v8ib geneetilis-
automaatsetel protsessidel m®nikord olla méirav téhtsus, Min-
gl isendite riihma isolatsiooni tagajérjel liigist kui tervikust
v8ivad teatavad geenid inbriidingu <t8ttu fikseeruda, andes
aluse uuele populatsioonile v8i isegi liigile. Muidugi nSuad
see protsess kiimneid p8lvkondi.
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4,2,2, Genotililipide sageduse diinaamika
4,2.,2.1. Geneetilise suguluse mdiste

Laiemas (bioloogilises) m8ttes on omavahel sugulased
loomad, kellel on iiks v8i mitu tihist eellast. Selle mé#ran-
gu jédrgi peaksid k8ik iihte t¥ugu kuuluvad loomad olema oma-
vahel sugulased, sest eellaste arv iga generatsiooniga kahe-
kordistub ja 20 pdlvkonna jooksul koguneb p61memis{abelisse
juba 220 (= 1048576) eellast.

Koduloomade juures riddgitakse seetdttu sugulusest kitsa-
mas mSttes, Sugulasteks loetakse loomi, kellel on iihiseid
eellasi esimeses 4 - 6 generatsioonis.

Geneetilisest seisukohast léhtudes téhendsb sugulus ge-
notiilipide sarnasust. Sugulasteks geneetilises mB8ttes loetakse
loomi, kes on oma genotiliibilt sarnasemad kui antud populatsi-
ooni loomad keskmiselt, Loomadel, kes pole genotiiiibilt sarna-
semad kul antud t6u loomad keskmiselt on suguluse aste O, Kui
kahel loomal on tépselt sarnane genotiilip (nagu niéitexks ident-
setel kaksikutel), on nende sugulus 1 e. 100%, s.t. nad oma-
vad 100% iihiseid geene.

WRIGHT (1921b, 1934) rakendas loomade geneetilise gugu-
luse véljendamisel nn, "redade (teede) koefitsiente" (ingl.
k. path coefficients, saksa k., Pfadkoeffizienten). Neid koe-
fitsiente kasutas WRIGHT vanemate ja Jérglaste omavahelise
statistilise korrelatsiooni téhistamiseks, Selle korrelatsi-
ooni aluseks on MENDEI4 seadused kromosoomide pooldumise ja
lahknemise kohta gameetide moodustumisel (meiocos) ja nende
s3ltumatu kombinatsiooni ning taasiihinemise kohta viljastumisel,
sligoodi moodustumisel. Sageli on radade koefitsiente nimeta-
tud !)ENDEIA skeeml matemsatiliseks vdljenduseks (ROBERTSON,
1963) . ’

Viimastel aastatel on radade koefitsiente geneetikas
tihti kasutatud (LE ROY, 1960, 1966; WEBER, 1967). Need koe-
fitsiendid aitavad mBista omaduste geneetilisi seoseid sugu-
lasloomadel.
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Radade koefitsientide r
aluseks on matemaatili- e

ne skeem, mis vdljendab G

mitme teguri m&ju iihele;

M* v
s8ltumatule muutujale
(vt. joon. 10). Oletame, b
et sdltumatuks muutujaks h ¥ h
on Y ja sellele m&juvad o 5
3 faktorit - V, M ja U,
H

kusjuures faktorid V ja
M on omavahel seoses
(xorrelatsioonikoefit-~
sient nende vahel on
rw), kolmas faktor (U)
aga on s8ltumatu ("MU Ja
Ty = 0). Korrelatsioon (8igemini regressioon) M ja Y wahel
on vdljendatud joonisel reja koefitsiendiga by, V ja Y vahel -
hV’ U ja Y vahel = h.U. Seoseid muutuja ja faktorite vahel

v8ib véljendada ka kaudselt, iiksikute teede korrutisena:

Joonis 10, Radade koefitsi-
entide skeem,

Tyy = by + Tyyly
Tyy = hll + erhV N
Tor = hU y Vanemate
sdgoodid
Gameedid

Titarsigoot

Joonis 11. Radade koefitsiendid gameetide ja
stigootide vahel.

29



Analoogilist matemaatilist skeemi rakendas WRIGHT seose
véljendamiseks gameetide ja siigootide vahel (vt. Joonis 11).
Téhistades radade koefitsiendid gameetidelt sligoodile h, sii-
go0dilt gameetidele aga h', ning %korrelatsiooni gameetide
vahel F, leidis WRIGHT, et mittesugulaste puhul (kui F = 0)
nii h kui ka h' vSrduvad V1/2., Et radade summa v8rdub iikeiku—
te radade korrutisega, siis korrelatsiooni vanemate ja jérg-
laste vahel, ®8igemini vanemate Ja jérglaste siigootide vahel,
v8ib véljendada:

Tyg = h' « h = {1/2 'V1/2 o 708
Inbriidingu puhul (kui F # F' # 0):
i 0 Pt
vy = 2o .

Et nimetatud valemite detailne tuletamine on suhteliselt
keerukas, on see siinkohal #ra jdetud., Vastavate loogiliste
kédikudega on vSimalik tutvuda kirjanduse pdhjal (LI, 1955;

LE ROY, 1960, 1966; WEBER, 1967).

4.2.2.2. Suguluse koefitsient

Loomade omavahelise suguluse mé&ramiseks kasutatakse su-
guluse koefitsienti = RXY (mis n#itab sugulasloomade genotiiii-
pide sarnasust) (WRIGHT, 1922),

© ©
(B A
X 2 6

V3 P

Joonis 12, Kahe sugulaslooma pSlvnemise skeen,
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Jooniselt 12 ndeme, et loom C on nii looma X kui ka Y
eellane. Loomad X ja Y on seega ldhemalt sugulased kui selle
t8u loomad keskmiselt, sest nende pSlvnemistabelis esineb tei-
ses reas ilihine eellane C.

Suguluse koefitsiendi leidmiseks loetakse p3lvkondade arv
C=st Y-ni ja C-st kuni X-ni. Antud juhul v8rduved need m8le-
mad kahega. Et iga p8lvkond annab jérglastele (vastavalt osas
4.,2,2.1. esitatud seosele vanemate ja jérglaste genotiilipide
vahel) poole (1/2) oma geenidest (er = 1/2), v8ib tinglikult
vaadelda, et C périlikkus (genotiilip) on pooldunud 2 korda, et
jduda X-ni ja samapalju kordi, et Jjduda Y-ni. Seega kokku on
C péarilikkus X ja Y vahel pooldunud 4 korda. Sugulust X ja
Y vahel vidljendataksegi C pédrilikkusega, mis on pooldunud
4 korda:

Ryy=1/2 « 1/20 1/2 « 1/2 = (1/2)% = 1716 = 6,25%.

See tédhendab, et X ja Y geenid (genotiilip) on ligikaudu
6% v8rra sarnasemad kui antud populatsiooni loomadel kesk-
miselt, sest nad mdlemad said geene lihiselt vanaisalt C. Sel-
line skeem kehtib aditiivse, intermediesarse périlikkuse kohta,
kus puudub mittelineasrne efekt (koosmSju, dominantsus) geeni-
de vahel (vt. 08a 5.3.).

Suguluse koefitsiendi valem {ildkujul véljendub:

iy = 8 [ar2® 2],

kus n ja n' on generatsioonide ary vaatluse all olevatest loo-
madest kuni nende iihise eellaseni;

S on summa siimbol (juhul, kui iihiseid eellasi on rohkem

kui {iks,s.t. summeeritakse iiksikud R).

Suguluse koefitsient n#ditab, mitu % on suguluses olevatel
loomadel rohkem identseid geene kui sama populatsiooni teistel
loomadel.

Nagu mérgitud, on vanemate ja esimese pdlvkonna jérglaste
vaheline geneetiline korrelatsioon 1/2 ehk 50%. Sama tulemuseni
vBib jSuda kasutades geneetilise sugulusc koefitsientl (BXY)‘
Vanavanemalt saadakse 25% tema geenidest (Byy = 0,25). Skemaa-
tiliselt v8ib otsese suguluse puhul suguluse koefitsiente loo-
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ma ja tema eellaste vahel vdljendada jdrgmiselt (otsene su-
gulus esineb jubul, kui iiks loom on teise eellane; vt. joo-
nis 13 a): :

: 50% 12,5% [ 3,125%
e 25% . 6,25%
50% { 12,5% 3,125%

25% 6,25%
Eellast:
ps - pigsiongg Bl T III Iv Vil n
R st | @@ | @z | a*| ez’ |ae®
R 0,5 0,25 | 0,125 | 0,0625 | 0,03125

@) Oofsene sugulus

ot el

b) kaudne sugulus

®
Kiq S L ®
N P
Joonis 13, Otsese ja kaudse suguluse
skeen,
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Kollaterasalsest e, kiilgsugulusest réadgitakse siis, kui
loomad on iihise vanema (v8i vanemate) jédrglased. Suguluse koe-

fitsiendi valemist tuleneb, et téisSdede ja -vendade vahel on
Bxfll2 ehk 50%. Poolddede vahel on ags Ryy = 0,25%.

Jooniselt 13b nieme, et loomad K ja L pole geene teine-
teisele edasi andnud, nagu see oli otsese suguluse puhul, Sar-
naseid geene on nad saanud oma ihiselt vanemalt (M). Kollate-
raalse suguluse puhul arvutatakse suguluse koefitsient kahe
looma vahel vastavalt néditele 14 (VORO§II.OV, 1965a).

N &1ide 143 Loomade pSlvnemise skeemid on esitatud
joonisel 14, Arvutada suguluse koefitsient loomade X Ja ¥

vahel (Ryy).

a) Sulqudega skeem b) Noolfega skeem
® : ,
A % B
F {N . oo
X
®
B \A il e Y
3 s
L)
C (- % D
S
Y
®
D
-

Joonis 14. Kaudsete sugulaste pS8lvnemise skeemid.
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Arvutuste lihtsustamiseks koostatakse tavaliselt sugu-
laste skeem, kus nooltega néidatakse ainult suguluse teed,
mérkides iga eellast vaid iiks kord (vt. Joonis 14 b). Arvutus-
te kdik on jérgmine:

I. Sugulus V suhtes:

Skeenm - Arvutus
1l) Xe——38 : > 2
v 1/2) * © - 0,062
< c:> ey 10625
2 ) G e ._p\ ' a3 +2 0,03125

Kokku V suhtes Rx! =
= 0,09375 ehk 9,375%

II. Sugulus E suhtes:

1) Xeat—n0A
x«——-n>3 (1/2)% * 2 _ 0. 0625

e (1/256% 2

B 0,03125
Y e— Ce——ga

Kokku E suhtes =
= 0,09375 ehk 9,375%

Kokku suguluse koefitsient X Ja Y vahel: E'XY = 9,375 +
+ 9,375 = 18,750%.

Saadud suguluse koefitsient néditab, et X Ja Y omavad
18,75% didentseid geene rohkem' kui 8elle populatsiooni loomad
keskmiselt, kum nad kuuluvad,

Suguluse koefitsiendi (hiljem ka inbriidingu koefitsien-
di) arvutamise h¥lbustamiseks kasutatakse vastavat tabelit, kus
arv 1/2 on astendatud(vt, tabel 9).

Uldine suguluse koefitsiendi valem kehtib Juhul, kui iihi-
se eellase saamisel ei ole kasutatud sugulusaretust e, inbrii-
dingut (vt. osa 4.2,2.3.). Kui iihine eellane on saadud juba ise
sugulusaretuse teel, tehakse suguluse koefitsiendile vastav
parendus:

? 1+ FA {
—, )
Vas+r) eaa P90

Mo b sk e 4



xus FA - loomade X ja Y iihise eellase inbriidingu koefitsient,
l‘x Ja FY - loomade X ja Y inbriidingu koefitsiendid.

ISplikul kujul on suguluse koefitsiendi valem kahe loo-
ma X ja Y suguluse védljendamiseks jérgmine:

szt . a.n)
T - Gerp

Selle valemi erikuju (mis on esitatud ka osas 4.2.2.1.)
on kehtiv suguluse véljendamisel antud looma ja iihe tema eel-
lase vahel (valemis X ja A vahel):

1/1 + F
= (1/2)" A
Ry, = (1/2) Vl"'Fx,

kus FA - eellase inbriidingu koefitsient ja
Fx - uuritava looma inbriidingu koefitsient.

Suguluse koefitsient néitab sugulusloomade genotiilipide
{ildist sarnasust, mitte aga seda, kui suur on tihiselt eella-
selt saadud geenide protsent.

Enamikul meie koduloomadest on inbriidingut (sugulasloo-
made paaritamist) niiv8rd véhe kasutatud, et suguluse koefit-
siendi nimetaja on alati ligikaudu 1. Seetdttu v8ib selle jét-
ta arvestamata ja valemi anda l18ppkujul:

Rn=s[<1/2)“n'-(1+pAz].

Geneetilise suguluse koefitsienti kasutatakse paaritata-
vate loomade suguluse méiramisel sageli. Ta on paaridevaliku
{iheks kriteeriumiks.
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“Tabel 9

Arv 1/2 eksponentvédidrtused

izt Sl L 6,50 = 50%

ARy <« IR 2035 = 25%

(/2 = 1/8 =025 = 12,5%
6. e B W B O O = 6,25%
(1/2)° = 1/32 = 0,03125 L 3,100
(1/2)® = 1/64 = 0,015625 = 1,5625%
/2)? = 1/128 = 0,0078125 = 0,78125%
(1/2)® = 1/256 = 0,00390625 = 0,390625%
(1/2)° = 1/512 = 0,001953125 = 0,1953125%
(1/2)* = 1/1024 = 0,0009765625 = 0,09765625%

4,2.2.3. Inbriidingu koefitsient

Sugulusaretus ehk inbriiding (vt. osa 4.2.2.4.) p3hjus—
tab heterosiigootsuse véhenemist ja homosiigootsuse suurenemist.
Inbriidingu koefitsient (WRIGHT, 1922) néitabki looma hetero-
sligootsuse keskmist (protsentusalset) véhenemist sugulusare-
tuse tagajédrjel, vBrreldes antud populatsiooni sugulusaretu-
seta saadud looyxadssa.

K8ige lihtsam valem inbriidingu koefitsiendi leidmiseks
on vanemate omavahelise suguluse koefitsiendi (Brg) Jagamine
kahega (korrutamine 0,5-ga):

Fx= 0,5 B,IE .

Seda valemit v8ib kasutada Jubul, kui vanemad pole saa-
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dud sugulusaretuse teel. Vastasel korral:

Py =0,5Bpe |(1+F ) +PF)

kus FI Ja FE on vastavalt isa Jja ema inbriidingu koefitsien-
did.

Teine tee inbriidingu koefitsiendi leidmiseks on lugeda
p8lvkondade. arv iihisest eellasest kuni looma vanemateni (s.o0.
n + n'), sest nii mitu korda on péarilikkus (genotiiiip) alates
iihisest eellasest pooldunud. Selleks et arvesse vBtta parilik-
kuse pooldumist vanematelt jérglastele, lisatakse arv 1/2
astmenditajale veel arv 1., Inbriidingu koefitsient saadakse
valemist:

Fx ey [(1/2)11 + n' +l]‘

N &dide 15: Arvutada inbriidingu koefitsient loomal,
kelle pdlvnemise skeem on esitatud joonisel 15.

D

At
______ £ Pl s
X © X C

2 Le \z~—y/

Joonis 15, Sugulusaretuse teel saadud looma pdlvnemise
skeem,

Inbriidingu koefitsient sellel loomal eellase C suhtes

on:
Py = (1/2)2%2+1 _ (1/2)° = 0,03125 ehk 3,125%.

Inbriidingu koefitsiendi mé&ramisel tuleb jédlgida, et
iihine eellane asuks pdlvnemistabelis mdlemal poolel - nii
isa kui ka ema poolel (katkendlik keskjoon pSlvnemise skee-
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mil!). Selguse mdttes on alati soovitav joonestada nooltega
p8lvnemise skeemid. Sel juhul peab iihine eellane minema vae-
deldava loomani kahelt poolt.

Inbriidingu koefitsient vdljendab heterosiigootsuse t5e-
n#olist vihenemist sugulusaretuse teel saadud loomadel, vdr-
reldes sama populatsiooni teiste loomadega. Eelneva niite
pdhjal vGime Gelda, et antud looma geenipaarid on ligikaudu
3,125% vorra vihem heterosiigootsed kui teistel loomadel sa--
mas populatsioonis.

Loomade puhul on k3ige tugevam :I.nbr:i.:.d:n.ngu voIrm vane-
mate ja jidrglaste, samuti tdisde ja téisvenna paaritamine,
Lsja esitatud valemite kohaselt on neil puhkudel inbriidingu

koefitsient Fy = 0,25 ehk 25%. Vastavad paarituste skeemid
on esitatud joonisel 16 a ja 16 b).

et “ /
X X X
\51; \B<>—<D \cﬁﬁ—a

a) isaxtitar  b) féisode x faisvend ¢) poolsde x poolvend
(F.=0.25) (F,=025) (Fi=0.125)

Joonis 16, Inbriidingu skeemid.

Sugulusaretuse intensiivsuse Jérgmiseks astmeks on pool=—
Be ja poolvenna paaritamine (vt. joonis 16 ¢). Sel Juhul on
inbriidingu koefitsient F Py = 0,125 ehk 12,5%. mis tdéhendab, et
see paaritussiisteem véhendab heterosiigootsust. 12,5% v8rra, vdr-
reldes populatsiooni keak:misege..

Kui viimases néites (joonis 16 ¢) oleks loom D samuti
saadud inbriidingut kasutades, oleks ka loom X olnud homosii-
gootsem kui seda n#itab valem, mida kasutati, Seda seetBttu, et
D on homosiigootsem kui tema generatsiooni keskmine loom. Niisu-
gusel juhul tehakse inbriidingu koefitsiendile, nagu suguluse
koefitsiendilegi, vastav parandus, Parandusena lisatakse koefit-
siendile iihise eellase inbriidingu koefitsient (FA) pluss 1.
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Inbriidingu koefitsiendi valem nieb 18ppkujul vilja jérgmine:
. L}
By = 8[21/2)“ Nk o ¢ rél,

kus F, on {ihise eellase (A) inbriidingu koefitsient.

Kui eelnevas nidites oleks loom D saadud inbriidingut ka-
sutades ja tema inbriidingu koefitsient Fp = O 9125, siis 16p-
1lik Fy = 0,125 « 1,125 = 0,1406 ehk 14,06%.

Néeme, et {ihise eellase homosiigootsus (tema saamisel raken-
datud inbriidingu t8ttu) suurendas veelgi Jérglase homosiigoot-
sust. See on ka loogiline, sest jérglastel on samade alleeli-
de kokkusattumise t8endosus suurem siis, kul mdni vanematest
on homosdgootsem.

Inbriidingu koefitsiendi arvutamist juhul, kul tihise
eellase saamisel on kasutatud inbriidingut, késiteb ndide 16.

N &4ide 16: Arvutada inbriidingu koefitsient isendil,
kelle pSlvnemise skeem on esitatud joonisel 17. '

G
r@ @
B =D

A4 - /l B
s A F

J % E'/

g |

3 : C"_—J

®

Joonis 17. Sugulusaretuse teel saadud looma pdlvnemise
skeem,
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Inbriidingu koefitsiendi arvutuse kiéik on jérgmine:
1) arvutatakse B inbriidingu koefitsient F suhtes:

= 0,50*1*1 _ 0,53 = 0,125 ebk 12,5%; 1 + Fp = 1,125,
2) leitakse A inbriidingu koefitsient:

a) B suhtes (A ja I eellame) 0,5°*2*l .1 125 - 0,1406

b) B suhtes (A ja J eellans) O, 150%241 Ly ,125 = 0,1406
o) E suhtes (B ja J eellane) O, 51*2*1 = 0,0625
d) P suhtes (D ja E eellans) O 52"3“1 = 0,0156

F, = 0,3593 ehk 35,93%.

Arvutamisel leiti B suhtes inbriiding seet8ttu kaks. kor-
da, et temalt vdivad samad geenid péranduda nii I kui ks J kau-
du.Looma J inbriidingu koefitsienti ei vSeta arvesse seetdttu,
et ta liéheb probandini (A) ainult ithe vanema C kaudu, mitte
ndlemalt poolt,

Juhusliku geneetilise triivimise t8ttu esineb véikeses
populatsioonis isegi siis inbriiding, kui kindlat paaritus-
susteemi el rakendata. Heterosiigootsuse vihenemise tempo (in-
briidingu koefitsient) on s&ltuvalt populatsiooni suurusest
ligikaudus

i %m + %F ”
kus M on isasloomade ja F emasloomade arv populatsioonis, keda
omavahel paaritatakse.

Suurema loomade arvu puhul kahaneb heterosiigootsuse vihe-
nemise oht.

4.,2,2.4, Inbriidingu geneetiline md ju

Nagu eespool mérgitud, nimetatakse inbriidinguks oma-
vahel suguluses olevate loomade paaritamist, Et sugulus v8ib
olla erineva astmega, kas léhedane vdi kauge, siis on ka in-
briiding suhteline m8iste. Inbriidingu astet niitab inbriidin-
gu koefitsient (Fx), mida ké@sitleti eelnevas osas.
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Aretussiisteem (paaritussiisteem) v8ib pdhineda kas pearitata-
vate loomade sugulusel (geneetilisel sarnasusel) v8i nende
fenotlilipide sarnasusel resp. erinevusel. Mida suurem on vane-
mate sugulus, seda homosiigootsemad jérglased saadakse (popu-
latesiooni heterosiigootsus viéheneb).

Suletud populatsiooni heterosiigootsuse t8usu inbriidin-
gu rakendamisel isetolmlejate taimede juures néitad tabel 10.

Tabelist ndeme, et juba 10, p3lvkonnas on homosiigootsus
praktiliselt 100%-line (téielikku homosiigootsust siiski ei
saavutata, sest heterosiigoodid téielikult ei kao).

Populatsiooni heterosiigootsuse vihenemist olenevalt pas-
ritatavate loomade sugulusest kiésitles esimesena WRIGHT
(1921a) oma monumentsalses t85s paaritussiisteemidest. Joo-
nis 18 néitab populatsiooni homosiigootsuse tdusu p8lvkondade
jooksul erinevast inbriidingu astmest s8ltuvalt.

Max. 7
100 P ———— W
1] v — —
2 X
@
Bl
o
o
>
g?ﬂ
g 100
-
60
5D 519

2 4 ] 8 10 12 4 6
Generatsioonid

Joonis 18. Homosiigootide protsendi suurenemine populatsioonis

indbriidingu tegajarjel (WRIGHTi, 1921a, Jirgi).



Silisteemikindlal téisBdede ~vendade paaritamisel muu-
tub populatsioon umbes 16 generatsiooni jooksul peaaegu
tédielikult homosiigootseks. Enamikel Xkoduloomadél esineb
aga tugeva inbriidingu rakendamisel eluvdime ja sigivuse
langus, nn, inbriidingdepressioon, mis ei luba liiga k&r—
get homosiigootsuse astet saavutada. Inbriidingdepressioon
el s3ltu lineaarselt inbriidingu astmest (inbriidingu koe-
fitsiendist; JOHANSSON, 1961). Vaatamata sellele on inbrii-
dingu koefitsiendid siiski erinevate sugulusastmete vdrd-
lemisel oluliseks kriteeriumiks.

Inbriidingu tegajérjel 1l8heneb heterosiigootne populat=
sioon mitmeks liinike (erinevateks genotiiiipideks) mille si-
seselt geneetiline variatsioon védheneb. Nende liinide va-
hel aga erinevus suureneb., Kui iildist aditiivset geneeti-
list dispersiooni inbriidingu rakendamise algul (l&éhtepo-
pulatsioonis) téhistada si, siis inbriidingu tagajérjel
vastavad dispersioonid muutuvad (JOHANSSON, 1963):

liinide sees - (1 - F)si ‘
2
a ’

{ildine - (1 + F)ei.

liinide vahel ~ 2Fs

Kui inbriidingu koefitsient F = 1, siis geneetiline
dispersioon liinide sees v8rdub nulliga, s.t. et genotiili-
bid on k¥igil antud liini isenditel identsed; on tekkinud
nn, puhasliinid (vt. osa 5.l1l.). Iiinidevaheline variatsi-
oon aga suureneb kuni ZBi. Poliigeensete omaduste puhul,mil-
lised suurel médral on modifitsceritavad keskkonna falkto-
rite poolt, need valemid ei kehti; siin esineb ka inbrii-
dingliinide sees suur fenotiilibiline variatsioon. See vih-
jab asjaolule, et koos inbriidingdepressiooniga suureneb
ka tundlikkus védliskeskkonna faktorite suhtes. Seetdttu on
koduloomade tiilipiliste poliigeensete tunnuste variatsiooni
vdhendamiseks voimalused v8rdlemisi piiratud.

Jooniselt 18 ndeme ka, et jédrjekindel poolddede ja
~vendade paaritamine viib samuti jérsule homosiigootsuse
tdusule, Ndbude omavahelisel paaritamisel tSuseb homosii-
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gootsus vihem, Sk -
Autbriidingu puhul pesaritatekse omavahel isendeid, kel-

le sugulusaste on madalam antud populatsiooni keskmisest.

‘ Erinevate paaritussiisteemide omavahelist suhet on kuju-

tatud joonisel 19,
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liinide ristamine
fousiseselt
\\
(? K
n&bude omavaheline paaritamine
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Jsetolmlemine
Joonis 19, Paaritussiisteemide omavaheline suhe

(JOHANSSONi je LUSHi, 1963, jdrgi).

Joonisel esitatud skeem arvestab, kas léhtepopulatsi~
ooniga vBrreldes heterosiigootsus tduseb v6i langeb. Uldiselt
on tépse pliri tSmbamine inbriidingu ja teiste paaritus-
siisteemide vahele reske, sest nende eraldamiseks puudub tép-
ne geneetiline kriteerium (HUTTi, 1964, Jérgi on see sama
raske, kui " temoneetril mésrata punkt sooja Ja kiilma pii-
e 1 BB ¥ ;
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Paaridevalikut v8ib teostada ks loomade fenotiliibi sarna-
sust v8i erinevust silmas pidades, arvestemata nende pSlvne-
mnist v6i sugulust., Sarnase paaritamine sarnasega m8jutab po-
pulatsiooni heterosiigootsust véhe.

Eui téhistada fenotiilibilist korrelatsiooni nende loomade
omaduste vahel, keda valitakse fenotiiiibilise sarnasuse Jjérgl,
Tp: senotﬁiibilist korrelatsiooni nende vehel aga re, giis r
o:l. v61 tiletada b2 ( péritavuse koefitsienti, vt. osa 5.3.1.
sest pShimbtteliselt T, = h° e o,

Penotiilibilt erinevate isendite paaritamist kasutatakse
karja mdne puuduse v8i vea parandamiseks sageli. Ka sel juhul
ei muutu heterosiigootsuse aste oluliselt, kiill aga viéheneb
populatsiooni variatsioon (eriti &dédrmiste variantide arv).

4,2,2,5, Inbriidingdepressioonl ja heterocosi geneetilis-
test alustest

Inbriidingdepressioon ja heteroos on vastandnéhtused,mil-
lel on tSendoliselt iiks ja sama geneetiline alus. Inbriiding-
depressioonile k¥ige rohkem alluvaid tunnuseid iseloomustab
ka kBige reljeefsem heteroos. Heteroosi ja inbriidingdepres-~
siooni geneetiliste pShjuste kohta eksisteerib kidesoleval
ajal kaks pdhilist hiipoteesi.

. Dominantsete geenide teooria. See teooria véidab, et
dominatsetel geenidel on alati soodsam mSju looma eluvSimele
ja produktiivsusele kui retsessiivsetel. Retsessiivsed homosii-
gootsed (aa) loomad arvatakse olevat k8ige madalama produktiiv-
suse Jje eluvdimega. P8hjusena tuuakse asjaolu, et enamik
organismi ja keskkonna vahelist tasakaalu kSigutavaid mutatsi-
oone on retsessiivsed, Selle teooria jérgl on k¥ige suurema
eluvBimegs need isendid, kellel on maksimaalne arv dominant-
seid geene (n#it. AABBCCDD). Et sugulusaretuse puhul samad
alleelsed geenid kohtuvad, avaldub retsessiivsete geenide
kahjulik toime. Sugulusaretus iseenesest pole kahjulik; kahe
ju tekitab vaid retsessiivsete letaalsete geenide homosiigoot-
sus. On avaldstud isegl arvemust, et kui k8ik letaalsete gee-
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nidega isendid populatsioonist kdrvaldada (inbriidingu raken-
damise teel), siis v3ib sugulusaretust ilma inbriidingdepres=
sloonita 1lGpmatult teostada. Koduloomadega pole sellised kat-
sed aga tdnini Snnestunud.

¥ida rohkem lookusi on dominantsete geenidega, seda elu-
voimelisemad on loomad. Skemaatiliselt:

Vanemad: AAbbecDDee x aaBBccddgE
Lookusi dominantsete > 1 >
geenidega

Jérglased: AaBbccDdEe

Lookusi dominantsete 4

geenidega

Retsessiivsed geenid nagu "maskeeritakse"™ dominantsete
poolt, nende mdju ei avaldu ja jérglaste eluvSime on suurem.
Lihidalt voib seda mirkida: AA = Aa > aa.

2. Heteroosi ehk iiledominantsuse ehk fiisioloogilise sti-
mulatsiooni teooria. See teooria védidab, et heterosiigootsed
isendid on alati homosiigootsetest eluvdimelisemad:

aa << Aa > AA,

Arvatakse, et heterosiigootsuse stimuleeriva toime (hete-
.roosi efekti) pdhjuseks on see; et neil on kaks korda rohkem
erinevaid geene kui homosiigootidel. See asjaolu voib olla
pShjuseks heterosiigootide paremale kohanemisvGimele, kuna
samas lookuses pasiknevate erinevate geenide vahel on v3ima-
1ik nagu "evolutsioonilise kogemuse vahetus" (SEREBROVSKI,
1935). Heterosiigoodid oleksid nagu paremini kindlustatud
arengu korratuste vastu evolutsioonis, vdrreldes homosiigoo-
tidega.

Heterosiigootsuse ja iiledominantsuse stimuleeriva mo ju
biokeemiline mehhanism pole veel kidesoleval ajal teada. See-
tdttu on ka raske anda 13plikku hinnangut esitatud kahe
teooria Gigsuse kohta. Loodetavasti selgitab inbriidingu ja
heteroosi toimemehhanismi praegusel etapil kiiresti arenev
biokeemiline geneetika.
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5. POLUGEENSETE TUNNUSTE PARILIKKUSE ANALUUS

5.1, Fenotililibilise variatsiooni komponendid

Juba Charles DARWIN piistitas oletuse, et k3ikidele orga-
nismidele on omane loomupdrane muutlikkus (tunnuste variatsi-
oon),mist8ttu jédrglastel vdib teatud tunnus mingi vBrreldes va=-
nematega,kalduda {ihele v3i teisele poole. Toimides sellisele
kvaliteedilt erinevale materjalile ja soodustades tunnuse suu-
renemist, pdhjustab looduslik valik selle omaduse keskvéidrtuse
pldeva suurenemise antud populatsioonis. Selline m&ne tunnuse
evolutsioon - suurenemine v®1 véhenemine - v8is toimuda DARWINi
arvates piiramatult, s.o. senikaua, kui see veel antud liigi
v8i t8u eksisteerimise seisukohalt vajalik oli, DARWIN oletas
vdimalust, et looduslik wvalik v8ib loomade ja taimede tiilipi
piiramatult muuta. Materjali valiku jaoks annab aga vB3ime
muutuda, mis on omane kBikidele organismidele (DARWIN, 1937).

Hilisemad tunnuste varieeruvuse uurimised aga n#itasid,
et DARWINi (samuti nagu GAITONi) ettekujutused k¥ikidele or-
ganismidele omasest piiramatust muutumise v8imest juhuslikus
suunas olid ekslikud. Uks suurimaid avastusi poliigeensete oma-
duste geneetikas seisnebki selles, et bioloogiline muutlikkus
jaotati kaheks - périlikuks ja mittepérilikuks., Eriti hésti
nditas variatsiooni Jaotumist geneetiliseks ja keskkonnast
pShjustatuks taani geneetik W, JOHANNSEN (1903) oma klassika-
liste katsetega ubade populatsioonide ja puhasliinidega, mil-
lised ta avaldas pealkirja all "Périlikkusest populatsiooni-
des ja puhasliinides". JOHANNSENL t65d lihtsustas metoodili~
selt see asjaolu, et ta valis uurimisobjektiks mitte risttolm-
levad, vaid isetolmlevad taimed - oa, herne Jja odra. See vOi-
maldas tal populatsiooni kergesti jaotada ilksikuteks puhaslii-
nideks., Puhasliini all mdistis JOHANNSEN taimede riihma, mis
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pdlvneb ithestainsast absoluutselt isetolmlevast homosiigoot~

sest taimest (iihe taime jérglesed). Uhte puhasliini kuuluvad
taimed on k¥ik iihesuguse genotiiiibiga. Isetolmlevate taimede

populateioon koosnebki ainult iiksikutest puhasliinidest,mis

paiknevad segl, kuid omavahel ei tolmle,

JOHANNSEN leshendas oma katsetega tolleaegse vaidlusalu-
se probleemi geneetikas: kas véliskeskkonna poolt pdhjusta-
tud organismi muutused tema eluajal (modifikatsioonid, oman-
datud tunnused) on pérandataved jérgnevale pSlvkonnale v8i
mitte. Tol pericodil toimus loomade ja taimede valik enamas-
ti fenotiilibi jérgi (md3tmed, indeksid, produktiivsus) ja vdi-
dutses elusjal omandafud tunnuste périlikkuse teooria (ILA-
MARCKi teooria). Need seisukohad pidurdasid aga produkiiivse-
te loomatdugude ja taimesortide aretamist, sest ei hinnatud
périlike omaduste Jdrglastele edasikandumise vBimet (genotiili-
pi, pérandatavust).

Eluajal omandatud tunnuste (modifikatsioonide) péranda—
tavuse teooria leidis taaselustamist LOSSENKO ja tema kool-
konna dogmaatilistes seisukohtades, millistel &nnestus Ndu-
 kogude Liidu bioloogiateaduses 1948, aastal vSidule pééseda.
Slsuliselt olid selle koolkonna seisukohad tagasipsdrdumine
lemarkismi (neolamarkism),mille paikapidamatuse tBestas ju-
ba JOHANNSEN oma katsetes ubadega kidesoleva sajandi algul.

Katseteks vOttis JOHANNSEN {ihest sordist ube, kaalus
k8ik kiillvatavad oaseemned ja koostas kaalumise andmete pdhjal
variatsioonirea. Ubade kaal varieerus 150 je 750 mg vahel
(vt. Jjoonis 20). Edasi kiilvas ta kiik seemned maha Ja sasgi
koristamisel eraldas iga iiksiku oataime seemned, Et uba on
isetolnlev taim, kujutab lihe taime jérglaskond endast puhas-
liini, s.t. identse genotiiiibiga isendeid. Seejérel koostas
ta iga puhasliini kohta variatsioonirea, arvutades iihtlasi ka
ige pubasliini keskmise seemnete kaalu, Niiid valis ta vélja
kaks pubhasliini - suurema (0,66 g) ja véiksema keskmise kaa-
luga (0,37 g) seemned. Edaai valis JOHANNSEN kuue aasta
Jooksul m&lemast nimetatud (genotiilibilt erinevast) puhaslii-
nist kiilviks kSige suuremad (pluss-seeria) ja k¥ige viikse-
mad (miinus-seeria) seemned, Saadud jérgneva p8lvkonna seem-
nete keskmine kasl aga j&i mSlemas seerias praktiliselt muutu-
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matuks. Tulemused olid mSlemas puhasliinis (suurema Ja viik-
sems seemnete kaaluga liinid) ilihesugused (tabel 11 ja joo-
nis 20).

Populatsioon
0000008000 888899
K il
~9990 90980~ —86888@8—
rerrr R iy
( idanffgzzﬂg}m- Pilmlm f(édv:Id) e
& =370mg i hobi i i
4 e inn o
-seeria 999099090 *8898886

+seenia M‘ 8@98@8@4

X'= 374 -410 mg

T = 546 752 mg

Mbslema puhasliini fenotddbiline varioteioonirida jai
praktiliselt, vaatamata 6 a. kestnud valikule, samaks.

Joonis 20. JOHANNSENi katsete skeem.

119



02t

Valiku tulemused pubasliinides (MUNTZINGu, 1967, jirei)

Tra-b'e 111

Suurte seemnetega liin Véikeste seemnetega liin
(X =660 mg) (X=370 mg)
- seeria - + seeria - seeria + seeria
Aasta 1. |ssa- [sae- Kiil- kiil- | saa- | saa- | kiil-
vatud |dud dud vatud | vatud dud dud vatud
seem- |seem~ |seem- |Seem~- | Seem- seem—-| seem-| seem—
nete |nete |[nete nete nete | nete | nete | nete
kaal |kaal |kaal kaal kaal | kaal | kaal | kaal
(wg) [(mg) [(mg) (mg) (mg) | (mg)| (mg) | (mg)
1902 600 | 632 649 700 300 358 | 348 400
1903 550 | 752 709 800 250 402 | 410 420
1904 500 | 546 569 870 310 314 | 326 430
1905 430 | 636. 636 730 270 383 1= 592 390
1906 460 | 744 730 840 300 279 1 <399 460
1907 560 | 691 677 810 240 374 | 370 470
n:si‘:;; 917 | 667 662 | 792 | 278 | 368 | 374 | 428




Esitatud andmetest selgub, et vastupidiselt kogu popu~
latsiooniga korraldatud katse tulemustelejei andnud valik
puhasliinis tulemusi, Antud liinile iseloomulik seemnete kesk-
mine keal ei muutunud. Sellest tegi JOHANNSEN jérgmised téht-
sad jédreldused:

1) puhasliinis (ilhe genotiilibiga isendid) on muutlikkus
nittepérilik (modifikatsiooniline); :

2) puhasliinis on regressioon (jérglaste ja eellaste
tunnuste keskviddrtuste kokkulangevus) téielik, s.t. et valik
puhasliinis ei m3juta antud fenotlilibllise tunnuse keskviir—
tust jérglastel (DARWINiL printsiip ei kehti);

3) olenevalt eesmérgist viib valik populatsioonides
(erinevate genotiilipide kogum) jérglastel tunnuse keskvéirtuse
suurenemisele v8i1i vidhenemisele (DARWINi printsiip kehtib).
Populatsioonis kehtib ka GALTONi regressiooniseadus,

Et omavahel paaruvatest isenditest koosnevale populatsi-
oonile on iseloomulik suurem heterosiigootsus ja lalems ampli-
tuudiga variatsioon kui see on isetolmlevate taimede popu-
latsioonil, on siin ka valiku v8imalused suuremad.Niisugune
variatsioon on léhedane sellele suunamata, piiramatule muut-
likkusele, mida DARWIN omistas kSikidele organismidele,
JOHANNSEN n#itas, et veatamata vSimalike geenikombinatsiooni-
de tohutule arvule on valikul siiski ka sellises populatsioo-
nis piirid, milliseid ei sas iiletada. Need piirid méératekse
geenidega, mis on antud populatsioonis olemas valiku alguseks.
Kui geenidest moodustub kombinatsioon, mida populatsioonis
toimiv valik maksimaalselt soodustab, katkeb valik selles
suunas., Pideva iihesuunalise valiku ja sellega paratamatult
kaasneva inbriidingu (sugulusaretuse) tagajérjel moodustub
puhasliinile l#hedane homosiigootne 1liin, milles valik enam
tunnuse keskvidrtust jérglastel ei mdjusta. Néiteks kui iihes
piimaekarja populatsioonis on olemas geenid, mille kombinatai-
oonid v8imaldavad saavutada plima meksimaalseks rasvasisaldu-
seks 4,0%, siis kaugemale selles populatsioonis valikuge min-
na ei saa. Seega JOHANNSENi jérgi ei anna selektsioon suletud
populatsioonis midagi uut, vaid lahutab selle ainult {iksikuteks
genotiiiipideks (puhasliinideks),millised olid tegelikult olemas
seal juba valiku alguses, S.t. léhtepopulatsioonis, On kord
k8ik puhasliinid (erinevad genotiilibid) eraldatud, siis on ka
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selektsiooni v8imalused l8ppenud.

JOHANNSENi teooriat populatsioonidest ja valikust on
mitmed selektsiondérid valesti mdistnud ja véitnud, et valik
ka koduloomade sugulasriihmade (liinide, perekondade) siseselt
el anna efekti ning et loomade véidrtuse médradb ainult nende
eellaste produktiivsus, Seejuures on aga setud segi puhaslii-
ni (Hhe isetolmleva taime jérglaskond, kellel on iiks, homo-
siigootne genotiilip) Ja aretusliini (iihe silmapaistva isasloo-
ma Jérglaskond, kes on fenotiilibilt sarnased, kuid genotiiliblilt
erinevad) mSisted. Loomakasvatuses pole liin kunagi “puhas",
vaid alati erinevate genotiilipide segu (osa populatsioonist)
Ja seepéirast annab valik tingimata tulemusi (DARWINi selekt-
siooniprintsiip kehtib), Ainult véiga piksajalise inbriidin-
gu (sugulusaretuse puhul v8ib ka loomakasvatuses saavutads
pubasliinile lihedase genotiiiibi Ghtlikkuse (homosiigootsuse),
kuid tavaliselt sureb selline liin enne inbriidingdepressi-
ooni tagajérjel vilja (vt. osa 4.2.2.4.), Seega tuleb pida-
da JOHANNSENi poolt avastatud seaduspérasusi valiku kohta
' populateloonides japuhasliinides ka ténapheval kehtivateks.,
Mida ebaiihtlikuma genotiilibiga on populatsioon, seda suurem

on valiku efekt, 7

Siiski el osutunud JOHANNSENi seisukoht valiku piirist

18plikuks, Nagu selgus de VRIESi (1901-1903) t8sdeat vdid su-
letud populatsiooon muutuda mutatsioonide (geen—, kromosoom—
Ja genoommutatsioonide) teel.Ka JOHANNSEN ise mirkis hiljem,
ot puhasliinide genotiilibid pole kaugeltki nii plisivad kui see
talle alguses néis. Paljude pSlvkondade Jooksul ilmnevad ka
puhasliinides uued, normaalsest k¥rvalekaldunud genotiilibid
(mutandid), mis annavad velikule uut materjali. Mutatsiooni-
de esinemissagedus on koduloomadel Ja kultuurtaimedel viga
vidke, kui nende esilekutsumiseks ei kasutats kunstlikke
mutageenseid tegureid (ioniseeriv kiirgus, keemilised ai-
ned Jms.).

‘Eespool toodut kokku vBttes tuleb rShutada, et JOHANN-
BENi t554 tegid kindlaks bioloogilise muutlikkuse périlikud

(geenide konbimtsioonid, mutatsioonid) ja mittepédrilikud
(modifikatsioonid) allikad, Ta t8estas, et mitte kogu bio-
loogiline muutlikkus pole périlik, SeetBttu on JOHANNSENi
teooria téienduseks DARWINi ja GALTONi-PEARSONi valikute-

122



ooriatele, milles vdideti, et kogu muutlikkus (sealhulgas ka mo-
difikatsiooniline) on parilik ja et valik populatsiooni arit-
meetilise keskmise suurendsmise v8i véhendamise suunas v8idb toi-
muda 18putult. Tegelikult on see l8putus omavahel paaruvatel
organismidel vaid n#iline, sest populatsiconi maksimaslse vBi
pinimealse piiri ssavutamiseks liheb geenikombinatsioonide roh~
kuse, aga samuti mutatsioonide jubusliku esinemise t&ttu viga
kaua aega. :

'Ka MORGAN (1936) n#itab, et DARWINL loodusliku valiku ‘
teoorias kasutatud "fluktueeruva muutlikkuse™ mSiste vajab
tépsustamist, sest see pole mitte téles ulatuses pérandatavs -
MORGAN r8hutadb eriti mutatsioonide suurt osatéhtsust evolut-
sioonis.

Kéesolevaks ajake on paljude uurimustege kindlalt t8es—
tatud, et iga kvantitatiiwvme tunnus (fenotiilip) nii iiksikul
loomal kui ka populatsioonis tervikuna kujuneb genotiiibi ja
viiliskeskkonna koosmdju tulemusena. JOHANNSEN (1926) méxkis
seda nii:

fenotiilip = genotiliip + vdlistingimused
s ehk F=G+ V.

Samuti nagu kogu fenotiilibist, nii ka igas populatsi-
oonis alati esinevast fenotiilipide varieeruvusest (mida m38-
detakse dispersiooniga 8%) on osa périlik (geneetiline), osa
aga mittegeneetiline, vélistingimustest pbhjustatud. Dispexr-
gioonide kaudu véljendub see Jérgnevalt:

2244,
kus s% - omaduse kogudispersioon (totealne, fenotiiiibiline)
populatsioonis;

62 - périlikest (gemeetilistest) faktoritest pShjus-

tatud dispersioon,

s% ~ vdlistingimustest pShjustatud dispersioon.

Kui kujutada iiht poliigeenset tunnust teatud populatsi-
oonis (fildkogumis) normaalse jaotuskSversna, siis genotiiii-
pide muutlikkue jaotub suhtelisel® kitsamale alale kul kesk-
konna poolt modifitseeritud fenotiilipide variatsioon (vt.
joonis 21). Joonisel on néidatud skemaatiliselt ka kogu po-
pulatsiooni geneetilise ja fenotiliibilise standardhilbe (8
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Ja 3’-) komponendid,

F - fenotidpide keskmine
G - genotidpide keskmine

Sg - Geneefiline standardhdlve genotidbid
g~ fenotidbiline standardhiive S =Vez-6,

Oy - vdliskeskkannast pifyus-

fiitbid
fatud dispersion fenotiiiibi

2
S Ve;+o,

M=F=G

Joonis 21, Geno- Ja fenotiilipide Jaotusksver Populatsioonis
' (JOHANSSONi, 1961, jérgi).

Fohjus, miks just dispersioon (s2) on vBetud omaduse
varistsiooni (muutlikkuse) m&&duks populatsioonis, seisnedb
selles, et mitme iiksteisest 88 1ltumatu muutlikkuse fakbtori
puhul kogudispersioon (sg ehk sz) véljendab k8igi selle-
le tunnusele mdjuvate faktorite toime summat (vt. osa 3.5.1.).
Selline v8rdus kehtib aga ainult siis, kui k8igil genotiiii~
pidel on vSrdne realiseerumise (fenotiiibilise avaldumise)
vBimalus, teiste sdnadega, puudub vastastikune koosm®ju (in-
teraktsioon ja korrelatsioon) genotiiiibi Ja véliskeskkonna
vahel, s.o. olukord, kus keskkond Soodustadb mingil viisil
teatud genotiiiipe.

Praktiliselt téhendab eeltoodud fenotiilibilise dispersi-
ooni Jaotamine seda, et kul klilialt Suur populatsioon Jaota-
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da genotiilipide jérgi riihmadesse, siis identsete genotiilipide
puhul on tunnuse variatsioon nende rilhmade sees (sgs) pBh-
Justatud m:.ttegeneetilistest faktoritest (vdliskeskkonnast)
Jja eannab sv védrtuse, Kul riibmad on suured (sajad loomad) Jja
loomi peetakse téiestl uhesugustes tingimustes, siis riihma-
devaheline erinevus (sRv) peab olema tingitud périlikest
faktoritest, andes s% vadrtuse,

Genotiilibist Ja vélistingimustest tingitud variatsi-
ooni eraldamiseks kasutatakse dispersioonanaliilisi (vt. osa
3¢5e)e A A

Esmalt IUSH (1948) ja hiljem teised autorid jaotasid
omaduse péariliku ja véliskeskkonnast pShjustatud dispersi-
ooni veel omakorda mitmeks komponendiks. Nende t&5de alusel
esitab JOHANSSON (1961) jérgmise iildise fenotiilibilise variat-
siooni (dispersioonide tasemel) -~ sg allikate skeemi polii-
geensete tunnuste puhul:

1. Dispersioon, mis on pBhjustatud geneetilistest eri-
nevustest loomade vahel - périlik variatsioon - 312, o

1.1. Dispersioon, mis on pdhjustatud geenide aditiivsest

toimest sg .

1.2, Dominantsuse toimest tinglitud dispersioon, mis

esineb k8rvalekaldena aditiivsest = toimest - si.

1.3. Lispersioon, mis on pdhjustatud koosmdjust (koos-

; toimest ehk interaktsioonidest) erinevate lookus-

1;3 (geénide) vahel — epistaasist laiemas mBistes -
8.

2. Dis;ersioon, mis on pShjustatud mittelineaarsest
koostoimest genotiilibi ja véliskeskkonna vahel (kor-
relatsioonid, interaktsioonid) - B%-V'

3. Viliskeskkonna mdjudest pShjustatud dispersioon - s2,
3,1, Dispersioon, mis s8ltub juhuslikest véliskesk-

konne mdjudest, millel puudub kindel suund
(néit. katse-~ ja mddtmisvead, kliima ajutised
muutused) - 8.

3,2, Dispersioon, mis on tingitud siistemsatilistest
véliskeskkonna erinevustest, on pdhjustatud
kindlasuunaliselt mdjuvatest faktoritest - so.

Nagu mérgitud, kogu fenotiilibiline disperioon v8rdub
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ainult siis geneetilise ja véliskeskkomnast tingitud disper-
siooni summaga, kui puudub korrelatsioon ja interaktsioon vi-
liskeskkorma ja genotiiiibi vshel, s.t. kui kB8ik genotiilibid on
Jaotatud vBrdse tSendosusega erinevate keskkondade vahel ja
keskkonna muutmisel tekivad v8rdsed muutused k8igil geno-
tlilipidel, Viimased tingimused pole ags mitte alati tédidetud.
Genotiiibl ja viliskeskkonna vanel vBib esineda:

1) korrelatsioon ja

2) interaktsioon. :

Koxrelatsioon genotiilibi ja véliskeskkonna vahel esineb
8iis, kul teatud genotiilibile vastab alati ka kindel keskkond,
Néiteks kui kBrgema toodanguvdimega loomadele (paremad geno-
+iilibid) on loodud ka paremad keskkonnatingimused (sel juhul
esineb positiivme korrelatsioon genotiiiibi ja keskkonna vahel.
Fenotiilibiline dispersioon koosneb siis (LE ROY, 1960):

il i

PpFBp By Foigiy "N Te
kue », .y Or korrelatsioonikoefitsient genotiiiibi Ja vdliskeske
konna vahel, Kokku Te.w * 8p ° 8y nimetatekse ka kovariatsi-
ooniks genotiiibli ja véliskeskkonna vahel ja téhistatekse

¥ov (G-V). Korrelatsioon r y v6ib olla nii positiivme kui *
negatiivne,

Kl n. v = +1, siis sg = (sp + sv)z,
kui rp o = =1, siis ss = (sp - sv)z,
kul ro,v = O, siis B$=B§+B$.

Viimane valem vastab eespool eéitatule.
Rui véliskeskkonnast tingitud dispersioon jaotada siiste~
: maat‘iliseks Ja Juhuslikuks (aB Ja sg), nédeks fenotiilibilise
dispersiooni jaotus vélja Jérgmine:

SN 2 2
BT“5P+BB+2rG-s'ss'5P*5;]'

kus r, . on korrelatsioonikoefitsient genotiiibi ja siistemaa-

tilise .v'a'.].tskeskkonm mBju vahel(sest sisuliselt ainult siis-
temeatilist keskkonne mSju on vimalik genotiilibiga seostada).
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Interaktsiooni (koostoimet, koosmBju) genotiiiibi ja
- véliskeskkonna vahel ei tule &ra segada korrelatsiooniga nen-
de vehel. Genotiilibi ja véliskeskkonns vaheline interak't:si-
oon tédhendab seda, et teatud keskkonna muutus ei pdhjusta
mitte kB8igil genotiiipidel vdrdseid fenotiilibilisi muutusi.
V8i vastupidi, mingi geeni muutus ei avaldu mitte kBigis kesk-
konnatingimustes iihesuguse fenotiilibina., Sel juhul:

e PO B

kus gé g on interaktsioon genotiilibi ja siistemaatilise vilis-
keskkonns m3ju vahel ning v8ib olla kas null v8i suurem kui
null,
Olenevalt korrelatsioonist ja interaktsioonist genotiili-
bi je keskkonna vahel, v8ib kokkuvStlikult anda jérgmised
fenotiliibilise dispersiooni jaotuse valemid (LE ROY, 1960):
1. Korrelatsioon ja interaktsioon puuduvad:
.§—=3%+s§+s§ (=s§+s§) .

2. Korrelatsioon puudub, esineb interaktsioon G- s:
s%:sg-rss-:»sg_s-vsﬁ .

3, Korrelatsioon ja interaktsioon Ges esinevad:

sg = s% “+ 523 + 2 Kov(Ges) + ’(2}-5 + sg .

‘4, Esineb korrelatsioon G - 3, puudub interektsioon:

s%-s%+s§+2xov(G-s)+a‘§ 3
kus Kov (Ges) téhistab korrelatsiooni siistemsatilise kesk-
konna m8ju ja genotiiibi vahel (= Tg.s* Bp* sv).

KB8igl fenotiliibilise dispersiooni komponentide, samuti
nendevaheliste korrelatsioonide Jja interektsioonide leidmi-
seks on esitatud vastavad dispersioon~ ja kovariatsioonana-
1{fisi skeemid IE ROY (1960) Jja BECKERi (1964) reamatutes.

Bt genotiilibi ja véliskeskkonna vaheliste korrelatsioonide ja.
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interektsioonide tépne médratlemine on metoodiliselt raske

Ja veel puudulikult 1l&bi t8statud, on nimetatud skeemidel
rohkem teoreetiline kui praktiline tdhtsus, Praktilisel fe-~
notiilibilise dispersiooni komponentide leidmisel oletatakse ’_
enamastli, et vastavad koosmdjud ja seosed périlikkuse ja kesk-
konna vahel puuduvad, Tépsemates geneetilistes uurimistes on
korrelatsioonide ja interaktsioonide arvestamine siiski vaja-
lik,

5.2. Véliskeskkonnast pShjustatud variatsioon

K8igi poliigeensete tunnuste varieeruvus (dispers:l_.oon)
on suuremal v8i vihemal méddral pBhjustatud timbritseva keske
konna faktoritest. T66 alaosas 5.1, ndidati, et véliskeskkon—
na faktoritest tingitud dispersiooni v&ib omakords Jaotada
kaheks - siistemsatilistest (s2) ja juhuslikest (s2) fakbori-
test tingituks. Nendest on ainult esimens kontrollitav. Juhus=
likre keskkonna faktorite m8ju on véljaspool aretaja kontrol-.
1i., sest nad toimivad ebaregulasarselt ja nendel puudub kindel
suund. Seepdrast eraldatakse juhuslikest faktoritest pShjus-
tatud variatsioon dispersioonanaliilisil nn, kontrollimata fak-
toritest pdhjustatud dispersioonina (j#&kdispersioon, riih- |
ma sisevariatsioon - 5‘2,). Muidugi ei peegelda Jé&kdispersioon
ainult juhuslike keskkonna fakbtorite mSju; selle all mbiste-
takse kBigi katses mitte kontrollitud faktorite kogumd ju.Juhus-
likud dispersiooni p¥hjustavad faktorid on vead proovide v&t-
mises ja analiilisi (keemilise, filsikalise) vead, samuti mit-
mesugused juhuslikud kliima faktorid (kuum ilm, paduvihm, ma-
dal v8i kSrge temperatuur jne.), mis kestavad liihemat aega

(péev vdi paar). Ka arvutusvead kuuluvad Juhuslike vigade hul-
ka.

]

Stistemaatiliste keskkonna faktorite hulka kuuluvad ees-
kétt loomade sdbtmise, pidamise ja hooldamise tingimused,klii-
ma ja mullastik, aastaaeg jne. Siistemaatiliste mittepérilike :
faktorite hulka arvatakse sageli ka loomade Janusest, tervisli-
kust seisundist, tiinusest, tootmisperiocodist (laktatsiooni-
Jjérk, kinnisperiood, servisperiood Jne.) tingitud m& jud.




K8ik need mdjustavad poliigeenseid tunnuseid kindlasuunali-
selt, pdhjustades erinevusi genotiilibilt sarnaste loomariihma—
de (téis- v8i poolBed voi -vennad, identsed kaksikud) wvahel.

Slistemaatilised keskkonna faktorid jagatakse vastava oma-
duse véljakujunemist soodustatavateks ja pidurdavateks (+ ja -
suunas mdjuvateks). Tavalised véliskeskkonnatingimused ei :
muuda looma genotiilipi, kuid nad méddravad genotiilibi avaldumi-
se piirid looma ontogeneesi jooksul, Vahel on fenotiiiibilise
omaduse kujunemisel véliskeskkonnal isegi suurem osat#htsus
kui genotiilibil. Genotiilip aga piirab modifikatsiooniliste muu-
tuste ulatuse, médrab organismi reaktsiooninormi. Uks geneeti-
ka eesmérke ongi périlikkuse seaduspérasuste kaudu juhtida ge-
notiilibi avaldumist individuaalse arengu protsessis (ontogenee~-
sis). Selle eesmérgi saavutamiseks tuleb esiteks luua Soovi-
tavad genotiilibid (loomatdud) ja teiseks, suunata nende geno-
tiilipide avaldumist fenotiilipide kaudu mitmesuguste védlistingi-
muste sihipdrase kasutamisega.

Léhtudes eeltoodust tuleb loomadele anda alati v&imalused
oma genotiilibi, s.o. périlike vdimete avaldamiseks. Enne kui
hinnata ja sd@ilitada populatsioonis eesmérgile vastavaid fe-
notiilipe (teostada valikut) peab loomi korralikult séotma ja
hooldama, et vdimaldada erinevatel genotiilipidel nii tdielikult
kui voimalik realiseeruda fenotiilipide kaudu. Ebanormaalsetes
védlistingimustes teostatud geneetilised uurimised ei abista
loomade selekteerimist, sest need on ekslikud.

litmesuguste populatsioongeneetiliste meetoditega on v&i-
malik kindlaks tehA, millised véliskeskkonna tegurid teatava-
le tunnusele selles populatsioonis k¥ige olulisemat mdju aval-
davad ja milliste tegurite m8ju pole statistiliselt t8endoli-
ne, Kdesoleval ajal kasutatakse selleks k&ige sagedamini dis-
persioonanaliilisi (vt. osa 3.5.). Véliskeskkonna ja fiisioloogi-
liste tegurite toimet korrigeeritakse sageli mitmesugusts pa-
randusarvudega ehk koefitsientidega(vanuse, laktatsioonijérgu,
Jjne. mdju)., Véiksemate v8rdluste korral kasutatakse nn, alter-
natiivset meetodit, s.o. geneetilist variatsiooni selgitatakse
ihesuguste riihmade siseselt, nagu n#éiteks iihes karjas, laktatsi-
ooniperiocdis, vanusejérgus jne.

Kdige objektiivsemalt saeb aga iga faktori m&ju hinnata
dispersioonanaliiiisige ehk F-testiga. Tabelis 12 on esitatud
kolmefaktorilise dispersioonanaliilisi tulemused piima valgusi-
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salduse kohta (LTINBERG, 1967).

el boie il dil

Majendi, laktatsiooni ja poegimisaja méju piima

valgusisaldusele
Variateiooni sQ e MQ F
allikas :
Mejand (M) 6,3655 4 1,5914 45,6%*%*
Laktatsioon (L) 1,6024 3 0,5341 15538
Poegimisseg (P) 1,8380 5 0,3676 10567
Interaktsioonid:
MxL 1,0643 12 0,0887 2N
¥xP 3,2555 20 0,1628 B i
LxP 0,8497 15 0,0566 1,6
MxIxP 3,6862 | 60 0,6144 Bkt
Jiik 45,0138 1291 0,0349 e
Koguvariatsioon 63,6753 1410 < =

e P 20,01y IES S P<0,001:

Esitatud analiilis teostati elektronarvutigs PLOHHINSET
(1961) poolt avaldatud skeemi Jérgi. Piima valgusisaldust m&-
. Jutavateks statistiliselt t8endolisteks faktoriteks osutusid
selle analiilisi andmetel majand, laktatsiooniperiood, poegimis-
kuu ning interaktsioonid (koosmdjud) M x L,

Mk Tk « Py

Uksikute vélisfaktorite mdju selgitamine ei kuulu
neetika valdkonda. Geneetikas tuleb vaid arvestada seda
erinevate genotiilipide vdrdlemisel véliskeskkonna

M x P da
Sew
s 86
tingimused

mdjuksid enam-vihem Uhteviisi ja et slistemaatiliselt toimi-
vate keskkonna fektorite mdju saaks dispersioonanalﬁﬁsiga

elimineeritud.
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5.3. Parilik (geneetiline) variatsioon

Vastavalt eespool esitatule (csa 5.1.) vdib geneetilis—
test faktoritest pdhjustatud dispersiooni (sg) omakorda jao-
tada kolmeks komponendiks: geenide aditiivsest, dominantsest
ja epistaatilisest toimest tingitud dispersiooniks. Valemina
vdib seda vidljendada:

Aditiivne geneetiline dispersioon (si) on pdhjustatud
polimeersete geenide toimest, mis mdjutavad iiht tunnust tcatud
suunas (suurenemise vdi vihenemise, + v8i ~) summaarselt (vt.
osa 2.). Uldiselt v8ib aditiivset toimet vaadelda  kui geeni-
de keskumist mdju k8ikides v®imalikes kombinatsioonides, mil-
listes nad populatsiooni piires vdivad esineda. Praktiliselt
viljendab geenide aditiivset toimet dispersioon (hajuvus) loo-
made {ildises aretusvadrtuses (erinevatesse sugulasrihmadesse
kuuluvate loomade tunnuste erinevustes).

Kui geenide dominantne ja epistaatiline toime téielikult
puuduks, s.o. kui pédrilikkus oleks intermediaarne, siis oleks
kogu geneetiline (pédrilik) variatsioon aditiivne:

s%:si.

Ehkki sellist olukorda kunagi tépselt ei esine, on mdnede
poliigeensete tunnuste puhul (piima rasvasisaldus, piimatoodang,
piima valgusisaldus, eluskaal jne.) dominantsuse Jo. epistaa-
si osa sedavdrd viike, et vdime nimetatud vdrduse ligikaudu
kehtiveks lugeda.

Isegi siis, kui dominantsus ja epistaas ulne tunnuse
pubul esinevad, on pdhiline osa omaduste geneetilisest dis-
rersioonist populatsioonis oma paritolult siiski aditiivne,
Seetdttu méistetakseri piriliku (genectilise) dispersiooni
(sp) all sageli just aditiivse pérililicuse dispersiooni - pé=
rilikku variatsiooni kitsamas mdttes. Dominantsuse ja epis~
taasi osatéhtsus poligeenscte tunauste kujunemisel on tege-
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likult aditiivse toime k3rval nii v@ike, et see pakub ena-
masti vaid teoreetilist huvi (RICE jt., 1957). Ka -on nende
osamd ju selgitamine metoodiliselt kiillalt raske,ndudes kee-
rukaid statistilisi protseduure. Seetdttu on dominantsuse ja
epistaasi m8ju harva eraldatud (COCKERHAM, 1954).

Edaspidistes mdistetes, kus kisitletakse pdrilikku dis-
persiooni, m¥eldakse selle all geenide aditiivsest toimest
tingitud variatsiooni (kui erimédrkused puuduvad).

Dominantsus v8ib pdhjustada kdrvalekaldumise pariliku
variatsiooni aditiivsest skeemist (sg). Dominantsus on tdie-
lik (AA>ga), kui iihe vanema omadused domineerivad teise iile
ning heterosiigoodid on fenotliibilt sarnased dominantse homo-
siigoodiga (Aa = AA). Kui dominantsus puudub, on héterosiigoot
(Aa) omaduselt kahe vanema vahepealne (intermediaarne pari-
likkus) ja. AA>Aa>aa, Osalise dominantsuse puhul on hetero-
sligoot (Aa) léhedasem dominantsele (AA) kui retsessiivsele
(aa) tiilibile, Uledominantsuse korral iiletab heterosiigoot
oma omadustelt mdlemad homosiigoodid (AA<Aa>aa),

Teoreetiliselt vdib iga geeni dominantsuse astet oma
alleeli suhtes véljendada valemiga:

k___ZAa-AA-aa
AA - aam

See valem n&itad dominantsust fenotiilibiliste tunnuste

alusel., Kui dominantsus puudub (intermediaarme péarilikkus),
siis: :

ha = AR 488 4,y _ o

Tédieliku dominantsuse puhul Aa = AA ja k = 1. Osalisel
dominantsusel 0<k<l ja liledominantsusel k>1,

Dominantsus haarab ainult homoloogiliste kromosoomide
tlhes lookuses asuvate alleelide omavahelist kcostoimet. Et
poliigeensete tunnuste puhul on tunnuse mééramisel haaratud
palju lookusi ja neis igaithes v3ib esineda kas lihe-v8i vas-
tassuunaline dominantsus, siis dominantsuse osatihtsus kuju-
neb suhteliselt vdikeseks. Vaid teatud omaduste (viljakus,

eluvdime) puhul etendab dominantsus olulist osa (JOHANSSON,
1961).



Dominantsuse mdju arvutamiseks kvantitatiivsete tunnus-
te puhul kasutatakse komplitseeritud matemaatilisi meetodeid
(vt., LE ROY, 1960).

Epistaas laiemas mGistes,nagu seda populatsioconigenee-
tikas kasutatakse, haarab k3ik mittealleelsete (erinevates
lookustes asuvate) geenide mittelineaarse koostoime (interakt-
siooni) tililibid. Epistaas kitsamas mdistes tédhendab ainult mit-
.tealleelset dominantsust (ndit. B>A v8i B>a). Viimast mdis-
tet aga populatsioonigeneetika ei kasuta.

Teatud geenil vdib ilhes kombinatsioonis olla soodsam
mdju kui teises kombinatsioonis. Selliseid kdrvalekaldumisi
aditiivsest skeemist nimetataksegi epistaatilisteks hing sel-
lest tingitud dispersiooni téhistatakse si . Epistaasi on
koduloomade kvantitatiivsete omaduste kujunemisel véhe uuri-
tud, Epistaasi m8ju elimineerimine koguvariatsioonist nduab
tugevat matemaatilist loogikat, mistdttu selline arvutus kal-
dub enam populatsioonigeneetika teooria valdkonda (COCKER-
HAM, 1954; LE ROY, 1960).

Aretajate vana tarkus, et mdni isasloom annab iihe emas-
loomade grupiga paremaid jérglasi kui teisega ("sobivus")vih-
jab samuti epistaasi osale genotiilibi kujunemisel . Sellealas~
te vdrdluste teostamine on aga metoodiliselt vdrdlemisi kee-
rukas.

V8rreldes geenide aditiivse toimega on epistaasi osa-
téhtsus kvantitatiivsete omaduste puhul siiski véike.

5.3.1., Heritaablus ehk pdritavuse koefitsient

5.3.1.1. Heritaabluse mdiste

Eespool (osas 5.1.) mérgiti, et fenotiiibilist variatsi-
ooni v8ib jaotada pdrilikest ja mittepédrilikest faktoritest
tingituks (sg + 53). Et loomade valik kvantitatiivsete tun-
nuste jérgi toimub fenotiilipi arvestades (sest genotiilipi otse-
selt hinnata polé v8imalik), siis on vidga oluline teada, kui
suur on see osa fenotiilibilisest variatsioonist populatsioonis,
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mis antakse edasi jédrgmisele pdlvkonnale, s.o. milline on
loomade aretusvéirtus.

Oleks m8ttetu plilida jaotada iihe looma fenotiilipi pdrilik-
‘kusest ja vilistingimustest tingitud osadeks. Seda selle- |
pérast, et lhe indiviidi geneetiline informatsioon reali- |
seerub keskkonnatingimuste kaasabil ja on nendest lahutama-
tu. Teistsugune on olukord lcomade riihmas - populatsioonis.
Siin on v8imalik selgitada, kui suur osa mingl tunnuse vari-
eeruvusest selles populatsioonis on tingitﬁd genotiilipide eri-
nevustest ja kui suur osa keskkonnatingimustest.

Kui identsed genotiilibid asuvad erinevates tingimustes,
siis tunnuste varieeruvus nende riihmade vahel on téielikult
pohjustatud keskkonna faktoritest. Vastupidi, kui erinevad
genotiilibid asuvad tépselt ilthesugustes keskkondades, siis on
tunnuse rilhmadevaheline variatsicon tiielikult (vdi enamuses)
tingitud geneetilistest erinevustest loomade vahel. Kui aga
erinevad genotiiibid realiseeruvad ka erinevates tingimustes,
on fenotiilibiline variatsioon tingitud nii vanematelt pirandu-
nud geneetilistest isedrasustest kui ka keskkonnatingimus—
test. Kogu fenotilibilice variatsiooni péariliklcu osa md&dab-
ki. heritaablus ehk pdritavuse koefitsient ~ h° (kiesolevas
véljaandes ka lihtsalt piritavuseks nimetatud).

lidiste "heritaablus" (ingl. k. heritability) kasutuse-
levotmiseks tegi ettepaneku J. L. LUSH Juba 1939. aastal
(IU8H, 193%9). Siimbol ha azZae on vBetud WPIGHTi (1921a) iihest
varasemast toost..

Heritaablust laiewas wdistes formulecrib. IUSH kui pEri-
lilu variatsiooni osa kogu Tenotiilibilisest variatsioonist,
mis dispersioonide kaudu vidljendub valemina:

2 G

h% e B
- L R
ST ua+sd+sa+sv

Secys nditab heritaablus laienas mdistes (h%) seda fe-
notiliibilise variatsiooni (di.spersioconi) oSa, mis on tingitud
srinevustest loomade pﬁri;ikkuses (geenide ja geenikombinat-
sioonide, i‘ogu genotiiibi erinevused).

iselt aga kasutatakse heritaablust kitsamas mBistes




(hi vdi lihtsalt h2), mis nditab ainult aditiivse geneetili-
se dispersiooni osa kogu fenotiilibilisest dispersioonist:

2 >
W Bl o b & si Si
T R R e R e S e s Ehi
BT SP+SV sa+8d+se+av Sa+sma
kus 82 téhistab kogu mitteaditiivset dispersiooni
(= sg + sg - s%)-

Et edu loomade selektsioonil'mingi kvantitatiivse tun-
nugse jdrgi sdltub peaaegu kogu ulatuses aditiivsest geneeti-~
lisest dispersioonist ja aditiivne geneetiline dispersioon
on peamine pariliku variatsiooni pdhjus, siis kasutatakse po-
pulatsioonigeneetikas (kui erimdrkus puudub) alati h kit-
samas md3istes.

Mida suurem on mingi tunnuse h2, seda kindlamini antak-
se fenotiilip jdrglastele edasi. Nimetatud asjaolu on loomade
valikul olulise téhtsusega Jja seda on arctajad sajandite
jooksul ka arvestanud, Ammu enne I kasutuselevdtmist oli
teada, et mdned omadused péaranduvad jédrglastele paremini kui
teised ja et paremad vanemad ei anna mitte alati ka paremaid
jﬁrglﬁsi. Seoses h° kasutusgelevdtmisega on nimetatud t8ed
saanud konkrectse arvulise vialjenduse. Seetdttu on h2 tdht-
sus valiku praktikas suur (vt 0BB5¢Z¢)"

Olenevalt h~ arvutamise metoodist, v&ib selle mdiste si-
su teatud mdiral muutuda (vt. osa 5.3.1.2.). Kui genotiilibi
ja keskkonna vaheline korrelatsioon puudub (rgoy = 0), v3ib
h2 véirtus teoreetiliselt varieeruda O kuni 1. Praktikas
dirmisi vadrtusi (O ja 1) muidugi ei esine, Kui esineb seos
genotiilibi ja keskkonna vahel (rg,y # 0), siis voib n® véirtus
olla ka suurem kui 1. _

Piritavus oleneb suurel méiral sellest, millise meetodi
jérgi ta on arvutatud. PLOHHINSKI (1964) jagab pédritavuse
koefitsiendid selle alusel 3 kategooriasse (vt 08a 5,3.,1.2.).
Peale arvutamise mectodi oleneb h arvuline viidrtus (ihe ja
sema tunnuse kohta) vecl populatsiooni struktuurist, mille
kohta ta arvutatakse, dkolcogilistest ja zootehnilistest tin-
gimustest, tunnuse médtmise sesoonist, sugupoolest jne. g

Et hé on suhtarv, muutub ta nii lugeja kui ka ninetvaja
muutumisel, Viliskeskkonnast pShjustatud dispersiooni suure-
nemine, samuti aditiivse geneetilisg dispersiooni vdhenemine
inbriidingu tegajdrjel véhendavad h” arvulist vaartust. Heri-
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tasblust mdjustavad ka juhuslikud véliskeskkonna faktorid
(sd), eeskdtt vastava omaduse m38tmise vead, Péritavuse koe-
fitsient kehtib ainult selles populatsioonis, mille kohta ta
on arvutatud, ning seejuures piiratud sjavahemikul. Piritavu-
se 8igeks interpretatsiooniks on vaja tunda antud populatsi-
ooni ja neid keskkonnatingimusi, milles loomad asuvad.

M8ned teadlased (FISHER, 1951; HUTT, 1964) on kritisee-
rinud heritaablust kui loomade valiku kriteeriumi, peamiselt
tema varieeruvuse tdttu, mis on tingitud erinevaist arvutus-
meetodeist. Nii mérgib HUTT (1964), et praktikas pole suude-
tud h2 veel efektiivselt kasutada ja et aretajatel oli ammu
teada mdnede omaduste parem parandatavus Jérglastele. Samuti
véidab ta, et ka mBne madala hz-ga omaduse jérgi (néit. resis-
tentsus haigustele) on ¥nnestunud edukalt loomi selekteerida.
Eokku vBttes soovitab nimetatud autor h2 kasutamisega olla
sttevaatlik. .

Enamil: populatsioonigeneetikuid pooldab aga h® rakenda=
mist selektsioonis. Nii mirgib JOHANNSON (1961), et kui ar-
vestada alati konkrectseid olukordi, mille kohta on h2 arvu—
tatud, ssab sellest siiski kasu valiku planeerimisel Ja va-
liku tulemuste etlendgemisel loomade aretamisel. Peab vaid
arvestama h® arvutamiseks piistitatud nduetega.

' K8ik péritavuse médramised baseeruvad sellel, kuidas
sugulasloomade fenotllpide sarnasus iihtub geneetilise korre-
latsiooniga (sugulusega) nende vahel. Inbriidingu puhul, kui
vastavad korrelatsioonid suurenevad, vdib h2 méiramine anda
ebadigeid tulemusi,

Heritaablus méirab ka populatsiooni evolutsiooni vBima-
liku tempo selle tunnuse osas antud tingimustes, T8uaretus -~
68 planeerimisel on vajalik seda teada.,

5.3,1.2. Heritaabluse arvutamise meetodid

PLOHHINSKI (1964) jaotab k8ik olemasolevad heritaabluse
mddramise meetodid kolme kategooriasse: .

1) heritaablus, mis’ pdhineb lineaarsel seosel sugulaste
vahel, ROBERTSON (1963) on vastavaid meetodeid nimetanud
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"prognoosimeetoditeks", sest nad vdimaldavad looma produk-
tiivsust ennustada tema sugulaste andmete pdhjal;

2) heritaablus, mis pdhineb geneetiliste faktorite
dispersioonanaliilisil;

3) heritaablus, mis pdhineb vanemate ja Jjédrglaste vas-—
tava tunnuse omavahelise seose arvutamisel lihtsustatud
meetoditega, sageli ilma variatsioonstatistilist meetodit
kasutamata. g :

Jirgnevates osades diskuteeritakse ainult téhtsamaid
meetodeid.

5¢3.1l.2,1. Sugulaste lineaarsel 'seosel pdhinev
heritaablus

Siia kuuluvad meetodid on ajalooliselt k8ige vanemad,
kuid tehniliselt viimistlemata. Nende meetodite aluseks on
seisukoht, et omaduse parandatavuse aste ilmneb vanemate ja
jérglaste suuremas vBi védiksemas sarnasuses, mida v8ib mdd-
ta lineaarse seose kaudu (korrelatsiooni- v8i regressiooni-
koefitsiendiga). Seejuures léhtutakse WRIGHTi tuletustest,
et geneetiline korrelatsioonikoefitsient vanemate ja jérg-
laste vahel on 0,5 (vt. osa 4.2.2.1.).

Vanemate ja jérglaste omavahelist korrelatsiooni ja
regressiooni kasutasid périlikkuse uurimisel juba GALTON
ja PEARSON. Need olid esimesed katsed ldheneda kvantitatiiv-
sete tunnuste pidrandatavuse kiisimusele,

Heritaabluse arvutamisele lineaarse korrelatsiooni
pdhimdttel pani teoreetilise aluse WRIGHT (1920, 1921b).

Ta tuletas seaduspérasuse, et kui kdikide mdjude (pdrilike
ja mittepdrilike) summa ithe tunnuse varieeruvusele lugeda
vBrdseks iihega, siis pdrilikele faktoritele langeb sellest
teatud osa, iilejédinud aga on pdhjustatud mittepdrilikest
faktoritest., Dispersioqnide kaudu vBib seda vdljendada:

2 2%
sp + Sy = i Bt

Et teisest kiiljest

18 R. Teinberg Ia%.
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Koefitsienti 1?- nimetas WRIGHT determinatsioonikoe-

8
s

fitsiendiks, mis néditab périlikest omadustest pdhjustatud
koguvariatsiooni osa - h‘2 laiemas mdistes, Selle koefitsien-
di arvutamiseks esitas WRIGHT spetsiaalse meetodi, léhtudes
kahest matemaatilise statistika aksioomist:

1) iga iiksiku pBhjuse osatdhtsus teatud ‘tunnuse médra-
misel v8rdub selle tunnuse Jja pdhjuse wvahelise korrelatsi-—
oonikoefitsiendi ruudu@e.,

2) kui p¥hjused on iiksteisest s8ltumatud, siis kBigi
pdhjuste korrelatsioonikoefitsientide ruutude summa v&rdub
iihega. ¢ .

Kui tdhistada feno- ja genotiilibi vahelist korrelatsiooni
(rS'f) siimboliga h, ja fenotiilibi seost mitteplrilike fak-

‘toritega v, siis nende korrelatsioonikoefitsientide ruutu~-
de summa v®rdub 1l:

iy -l
kus h® nd8dab pirilikkuse osatdhtsust fenotiilibilises variat-
sioonis, Tépsemalt, h2 néitab seda tunnuse fenotiiiibilise va-
riatsiooni osa, mis peegeldab vanematelt saadud geneetilise
informatsiooni erinevusi loomade vahel. Vestavalt sellele
méédrangule hakatigi h-ge téhistama korrelatsioonikoefitsien—
ti geno- ja fenotiilibi vahel,h2 nimetati age heritaablu-
seks.,

Vahetu korrelatsioonikoefitsiendi méiramine feno- Jja
genotiilipide vahel mingis populatsioonis on vBimatu, sest ge-
notiilipi. ei saa vahetult kindlaks mirata. Seepérast esitas
WRIGHT selleks kaudse tee, kasutades nn. radade koefitsiente.
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' Radade koefitsientide kasutamisel oletas WRIGHT, et
k8ik seosed geno- ja fenotiilipide vahel on ligikaudu line-
aarsed ja et pdrilikkus on kogu ulatuses aditiivne. Peale
selle vBttis ta jidrglaste ja vanemate genotiilipide vahelise
korrelatsioonikoefitsiendi - Tp(veq) ~ VOTdseks +0,5-ga.
Selline olukord kehtib panmiktilises populatsioonis (vt.
osa 4.2.2,1.).

Nende lihteandmete alusel koostas WRIGHT tunnuste pé-
ritavuse iildise skeemi populatsiooni kohta (joonis 22).
Skeemilt on n#ha, et vanemate ja jirglaste fenotiilipide
vahelist korrelatsioonikoefitsienti <rf(v-j) ehk lihtsalt
rv~d) v8ib vdljendada Jérgmiselt:

rV-j = rg.f ° I‘s(v.j) . I‘g.f-

Korrelatsiooni geno- ja fenotiilibi vahel t&histas
WRIGHT h-ga Jja pidas selle vanematel ja jédrglastel v3rd-
seks, Kui geneetiline korrelatsioon vanemate ja jérglaste
vahel T .v-j on +0,5, nagu eespool (osa 4,2,2.1,) tuleta-
ti, v8ib seose vanemate ja jérglaste fenotiilipide vahel vél-
jendada:

2
rv.j=h.o,5-h=0,5h,

kust
2
h* =2 I‘v.j «

Niisiis, piritavus h vordub kshekordse linesarse kor-
relatsioonikoefitsiendiga vanemate ja jérglaste fenotiilipi-
de vahel. K&ne all olev korrelatsioonikoefitient (x 'd) ar-
vutatakse tavaliste biomeetriliste meetoditega (vt. osa

g PTG
Lihtudes eespool esitatud skeemist (Jjoonis 22) on pool-

#sdede fenotiilipide vaheline korrelatsioonikoefitsient(rb_u;)
Jlizgmines

sl
rpa'=h '0,5'0,5'11:0,2511)
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1 ema Jsa 2.ema

Vanemate genotidbid

Jarglaste
genofidbid
Fenotidbid
THes) ) G ltad)
03 = rg(v))
=/ g

I(ts) ~ fenotidbiline korrelatsioon téisodede vahel

It(p.s) - fenotiibiline korrelatsioon pooldede vahel

Fp(if) ja reey) - fenotiabiline korrelatsioon vanemate ja
Jdrglaste vahel

Joonis 22. Biomeetrilised suhted (rajad) sugulaste vahel.



kust

h2 =4 rp.a. %

Heritaabluse méframiseks sugulasloomade mingi tunnuse
lineaarse korrelatsiooni alusel kasutatakse pBhiliselt viit
meetodit:

1. Kahekordset korrelatsioonikoefitsienti vanemate ja
jérglaste (emade ja tiitarde,- T,y — VOi isade ja poegade -
ri,P - vahel): X

See on kdige levinum meetod, mida kasutatakse omakorda
kahes variandis: korrelatsioon mddratakse kas k8ikide emade
ja tiitarde vahel, riihmitamata tiitreid isade jérgi, v8i arvu-
tatakse r_, . Uksikute isade jédrgi., Viimane viis on levinum,

2. Kahekordset jédrglaste regressioonikoefitsienti vane-
matele:

2

6 S s b;j/v .

Regressioonikoefitsient bt/e vei bp/i arvutatakse hari-
likul viisil (vt. osa 3.5.3.). Ka selle meetodi puhul kasuta-
takse mitut modifikatsiooni. Uldiselt loetakse, el regressi-
oonikoefitsient peegeldab omaduse pdritavust paremini kui lkor—
relatsioonikoefitsient (EL-SHIMY, 1957; JCIIANSSON, 1961;

LUSH, 1949).

3, Neljakordset korrelatsioonikoefitsienti pool8dede

(poolvendade) vahel isa v8i ema jérgi (vt. joonis 22):

2

- gl T . 3

PeBo

4, Kahekordset korrelatsiooniloefitsienti tidistdede

(tédisvendade) vahel:
2

hi =2 Pele,:*

Bt psllumajandusloomadel on raske sanda kiillaldasel
arvul tdisddesid vdi tdisvendi (vdljaarvatud sea- ja linnu-
kasvatuses), kasutatakse seda meetodit harva.

5. Identsete (ﬁheﬂunarakulistc) kaksiiute vehelist itom-
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relatsioonikoefitsienti, mida vdrreldakse korrelatsiooniga
nende tédisddede (~vendade) vahel. Selleks kasutatakse vale-
mits

B =2 (2, - Tgel)s
kus v, , téhistadb fenotiiipide Lorrelatsiooni identsete kak-
s1kute vahel ja ol TR e korrelatsiooni identsete kaksikute
tdisddede vahel. FALCONER (1960) mérgib, et see meetod annab
tunnuse h2 arvulise viirtuse iilemise piiri. Paritavusena ka-
sutatakse mdnikord ka lihtsat korrelatsioonikoefitsienti
identsete kaksikute vahel:

s

Uldiselt on heritaablus, mis on arvutatud sugulaste ge-
neetilise korrelatsiooni kaudu, ké@esoleval ajal védhemkasuta-
tav, sest gee on samadel tunnustel ilhesugustes tingimustes
méiratuna viga erinév, olenevalt méiramise metoodist (PLOH-
HINSKI, 1964). Seda varieeruvust pdhjustavad olulised puudu-
sed meetodi teoreetilistes alustes, nimelt: i

1) sarnasust sugulaste vahel pole alati v8imalik line-
sarse korrelatsiooni-~ ja regressioonikoefitsiendi abil kiillal-
dase tédpsusega médrata;

2) geneetiline seos vanemate ja Jérgliste wvahel (r (v-j))
pole lgakord mitte +0,5.

Léhtudes nendest asjaoludest, kasutatakse dsjaesitatud
meetodil leitud h2 pShiliselt ainult laboratoorsete loomade
Ja lindude juures, kus katsematerjali on v8imalik hoolikamalt
valida. PLOHHINSKI (1964) uurimistest NSVL TA Siberi osakon-
na Tsiitoloogia ja Geneetika Instituudis selgus, et selle '
kategooria h2 osutusid olenevalt médramise metoodist viga
kdikuvateks (véértused iile 1,0 ja negatiivsed!), mistdttu
t8uaretustds planeerimisel, eriti agé kasutamiseks selektsi-
ooniindeksites nad autori arvates ei k3lba.

Loomade gencctikas on toodﬁd heritaablustest laiemalt
levinud ainult kaks esimest, mis p¥hinevad korrelatsiooni ja
regressioonl arvutamisel venemate ja jérglaste vahel (1. ja 2.
meetod). Nimetatud meetodeid kasutatakseé peamiselt iihel su-
gupoolel esinevate tunnuste (sugupoolega piiratud tunnuste,

142




nagu piimatoodang, piima rasvasisaldus, viljakus, munatoo-

dang) h2 médranisel. Mittegeneetiliste mdjude ja genotiilibi

ning keskkonna interaktsiooni ja korrelatsiooni mdju elimi-
neerimiseks tehakse analiilis tavaliselt karjade (majandite),
isade ja vanuseriihmade siseselt.

Uldiselt tuleb mirkida, et h° on mdtet arvutada veid
sellise juhusliku materjali puhul, mis périneb karjadest,
kus loomadele on loodud normaalsed keskkonnatingimused. Hal-
bades s60tmis- ja pidamistingimustes arvutatud h2 el néita
mitte erinevatest genotiliipidest pShjustatud variatsiooni
osa, vaid erinevate genotiilipide kohanaumisvdimet olemasole~
vatele tingimustele. See vdime aga ei pruugi olla paralleel-
ne loomade produktiivsust méérava voimega. Seepédrast tuleb
h” mddramisel likskdik millise meetodiga pililida luua loomadele
normaalsed tingimused ning védltida korrelatsiooni esinemist
genotiiipide ja keskkonna vahel, s.o. olukorda, et erinevad
genotiilibid asuvad ka erinevates keskkondades.

Emade ja titarde korrelatsiooni alusel h2 leidmisel
on see puudus, et paljudel juhtudel on emad toodangu alusel
juba selekteeritud, mistdttu nende varieeruvus on vdiksem
kui tiitardel. See muudab emade-tiitarde korrelatsiooni, kuid
tiitarde regressiooni emadele jétab ta praktiliselt muutma-
ta. Seepdrast soovitas IUSH (1949) korrelatsioonikoefiteien-
di asemel kasutada regressioonikoefitsienti. Seejuures pea-
vad aga emade ja tiitarde andmed olema vBrreldavad nii nende
vanuse kui ka s8dotmise ja pidamise taseme poolest. Vastasel
korral v8ivad regressioonikoefitsienti mdjustada mittegenee-
tilised faktorid. Ka peaksid tiutred olema selekteerimata
(mida on aga praktikas raske saavutada).

Jirglaste tunnuse regressioonil vanemate tunnuscle on
veel iiks isedrasus: nimelt ei reagecri selline regressiooni-
koefitsient fenotiilipide variatsiooni muutustele, kui genotiii-
pide variatsioon Jjédb muutumatuks. Seetdttu lihesuguse geneeti-
lise variatsiooni juures on bt/e véddrtus iihesuurune ega olene
fenotiilipide variatsioonist.

Nagu igaéuguse meebodiga leitud h2, nii ka vanemate Jja
jédrglaste korrelatsiooni ja regressiooni alusel leitu keh-
tib ainult selles populatsioonis, mille kohta ta on arvute-
tud, vastavate keskkonnatingimuste juures. Kirjanduses too-
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dud keskmisi h2 vidrtusi vdib konkreetses populatsioonis
rakendada ettevaatlikult.

Kdsitletud meetodil heritaabluse arvutamise kohta toome
ndite BECKERL (1964) jdrgi. Arvutustes on ldhtutud nii ema-
de~tiitarde korrelatsioonist kui ka tiitarde regressioonist
emadele.

N&dide 17: Leida 8-nddalaste tibude eluskaalu pari-
tavus jédrgmiste andmete pdhjal: ;

Isa Emade- Emade Tiitarde
nr. tiitarde eluskaal eluskaal
paaride g g
arv (n) ) (¥)
A5 754 808
648 700
881 720
3 Sx=2283 Sy=2228
25 =3 2264 2365
3. 2 1572 1620
4. 3 2550 2482
5y 2 1481 1641
6. 3 2203 2134

Heritaabluse leidmiseks emade-tiitarde paaride andmete
alusel arvutatakse esmalt kvadraatsummad ;
a) emadel (SQ*):

e = 542 ¢ 648% & L. w 733° 9643381

a6 ,az%ﬁ,\ge_gﬁ s +2—2§3—2 = 9563436

R e —

SQ = 79945
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b) leitakse SQy:

S7° = 808° 4+ 700° + ..s + 5042 = 9830870.
p 2 2

803 = ____2;28 + 2365, ; FoowB2 < ognoss

SQy = 81735

c) leitakse SQ‘W :

Sxy = (754)(808) + (648)(700) + «es = 9653557
scy = 2283 3 2228 + 2264 3- 4 R 9645541

8016

8Qyy
d) leitakse h2 regressioonikoefitsiendi alusel:

i 0 2 bl 2 _ 2. = G

bt/e = m.— 0,10 3 - e e 0,10 = 0,20
Samas ndites v8rduks korrelatsioonikoefitsiendi alusel
leitud has

B A 28016 | . 22906 = 0,1982 0,2
ot~ V79945 - 61735  \Bo4s0a575 fee

Néeme, et tulemus on ligikaudu sama kui regressiooni
alusel leitu.

Péritavuse arvutamiseks kasutatakse ka metoodikat, mis
pShineb lihtsal regressiooni- (v8i korrelatsiooni-) koefit-
siendil, Arvutuste kdik vastavate kvadraatsummade leidmiseks
on esitatud osas 3.6.2.1. (ndide 7),samuti on see toodud
KUSNERL (1964) ja PUNGa (1966) tdddes.

Regressiooni- ja korrelatsioonikoefitsiendi alusel lei~-
tud h° standardviga v®6ib leida, korrutades vastavalt kor-
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relatsiooni- ja regressioonikoefitsiendi standardvea kahega.
Regressioonikoefitsiendi  kasutamisel esineva standardvea

leidmise k#ik on esitatud osas 3.6.3. Korrelatsioonikoefit-
siendi viga saadakse valemi jérgi, mis on esitatud osas 3.6.2.1.

5¢3s1e2.2. Dispersioonanaliilisil p&hinev heritaablus

Seoses dispersioonanaliiiisi metoodika tdiustamisega vSeti
heritaabluse méf&ramiseks kasutusele uued meetodid. P8him&t-
teliselt nditavad selle kategooria koefitsiendid sedasama,
mis esimese kategooria omad, s.0. geneetilise variatsiooni
osatéhtsust kogu fenotlilibilises variatsioonis. Nad ei pB8hine
aga mitte sugulaste omavahelisel lineaarsel korrelatsioonil,
vaid périlike faktorite mdju matemasatilisel eraldamisel iiks—
teisést. ROBERTSON (1963) nimetab sel viisil leitud pédritavuse
koefitsiente dispersiooni komponentide hindamise meetoditeks,
sest siin kogudispersioon, mis m88dab iildist fenotijibilist
variatsiooni, jaotatekse osadeks allikate jédrgi. Enamasti toi-
mub jaotus kahte pdhilisse ossa : faktoriaalseks ehk genotiili-
biliseks ja jéddgiks ehk paratiiiibiliseks (mittegeneetilistest
faktoritest pdhjustatuks).

Heritaabluse médramisel dispersioonanaliilisiga loetakse
geneetilisteks variatsiooni allikateks kas isad v&i emad,har-
vemini sugulasriihmad (liinid, perekonnad). Unte dispersioon-
analiiisi alajaotusse langevad seega tavaliselt kas iihe
tihise vanema, sama isa ja ema, v&i omavahel léhedases sugu-
luses olevate loomade jédrglased.

Kui dispersioonanaliiiisi materjal on Jaotatud ainult iihe
geneetilise faktori (kas isa v8i ema) jirgi (iihefaktoriline
dispersioonanaliilis), nditab riihmadesisene dispersioon analiili-
8is mitteuuritud., Jjuhuslikest faktoritest tingitud veriatsi-
ooni. Seepérast nimetatakse riihmasisest dispersiooni antud
Jjuhul ka jédkdispersiooniks; see v8rdub rihmadesisese kesk-
mise kvadraatsummaga (sgs = SQRS).

Rithmadevaheline variatsioon néitab 8ga vastava faktori
(isa, ema) m8ju uuritavale tunnusele, Kokku moodustub riihma %
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devahelisest ja rilhmadesisesest variatsioonist antud tunnuse
totaalvariatsioon selles populatsioonis.

FISHERL (1954) formuleeritud dispersioonanaliilisi seadus-
pérasuse pdhjal on riihmadevaheline ja riihmadesisene keskmi-
ne kvadraatsumma (MQ) teineteisest s&ltumatu, kui viljavstud

pédrinevad erinevatest populatsioonidest. Sel juhul MQpg =S§S=
2

=8, ja rihmadevaheline MQpy = s%v. Kui aga védljavdtud pa-
rinevad iihest ja samast populatsioonist, siis sisaldab riih-
madevaheline keskmine kvadraatsumma (MQRV) ka osa riihmadesi-

sesest loomulikust hajuvusest (vt. 0sa 3.5.2.1.):
2 2
MQRv=n- Sgpy * 8 ¢

Toodud valem p8hineb seaduspérasusel, et ilhest populatsi-
oonist (iildkogumist) tehtud védljavdttude aritmeetiliste kesk-
miste (X) dispersioon (sg) on n korda vdiksem iiksikute vari-
antide dispersioonist (s ) selles populatsioonis:

2
it
i TR

Et ka rihmadevaheline keskmine h&lvete ruut (MQRV) on
sisuliselt iiksikute védljav8ttude aritmeetiliste keskmiste
dispersioon, koosneb ka see kahest komponendist:

1) faktoriaalsest dispersioonist (SIZW)’ mis peegeldab
vastava alajaotuse (antud juhul geneetilist) m8ju;

I\)

2) keskmiste juhuslikust dispersioonist - —Q. ‘mis pee-

geldab antud tunnusele omast loomulikku hajuvust selles po-
pulatsioonis. Seejuures s% = MQRS' nagu erinevatest populatsi-
oonidest pdrinevate véljavdttude puhul. A

Esitatud kahe komponendi summa el moodusta veel tege-
likku rihmadevahelist keskmist kvadraatsummat, vaid on vi-

hendatud n korda:

o N

MQpy 2
———n = SRV +

blm

kust



2 2
Mgy = B Boy b Bo

nagu eelnevalt mirgitud.
Rihmadevahelist dispersiooni (sgv) on sellest valemist
lihtne avaldada:

: : A
2 _ MQpy = MQpg  MQpy = ST
SRV S BT
n n

Nagu eespool mérgitud (vt. osa 5.3.1.) véljendab heri-
taablus périliku variatsiooni suhet kogu fenotiilibilisse vari-

atsiooni: \ S2 >
e b b f%}. %
G iy, P e |

Esitatud h° valemis moodustab 82 - périlikest fakbori-
test pdhjustatud dispersiooni (tegelikult aditiivne genee-
tiline dispersioon)-riihmadevaheline dispersioon, sest mater—
Jali rihmadesse jaotamise aluseks on périlik faktor (ndit.
isa v8i ema). Nii vBime kirjutada: :

2
SP = BRV .

\
\
\
;

Védliskeskkonnast pdhjustatud dispersioon v3rdub aga
rihmasisese dispersiooniga (sgs), sest ilihefaktorilise dis-
Persioonanaliilisi puhul peegeldab see dispersioon keskkon-
nast ja muudest uurimata faktoritest P8hjustatud tunnuse
varieeruyust (paratiilibiline dispersioon). Kokku sgv ja Bgs
moodustavad kogu fenotiiiibilise dispersiooni - s%.

Ulaltoodud hl valen iihtub intraklass-korrelatsiooni-
koefitsiendi (ry) valemiga, mis on esitatud osas 3.6.2.2.
Seega on diaperaioonanalﬁﬁsiga leitud h2 sisuliselt intra-
klass-korrslataioonikoefitaient teatud sugulusastmes olevate
loomade vahel.

Léhtudes geneetilisest sugulusest isendite vahel

(vt. osa 4.2.2.1.) peab enamik autoreid vajalikuks korruta-

da poolddede rithmade alusel leitud T; neljaga ja tdisddede

riilhmade vaheline r; kahega (nagu’osas SL3t1 oy pShjendatud):
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" ki b : 2
Boi, =& Tyisiai )l Mand Pon b P

Véljendades r, valemi keskmiste kvadraatsunmade (MQ)

kaudu (vt. osa 3.6.2.2.) omandab h° valem poolSdede riihmade
alusel arvutatuna Jérgmise kuju (antud wvalemit soovitab kasu-
tada LE ROY, 1962):
4 o M - M
(e Qpy ~ MQpg ;
MQRV + (3 - l)~llqns

-

Toodud valem kehtib Juhul, kui loomade arv rihmades on
ebav8rdne, V8rdse kompleksi puhul kasutatakse I asemel np -
isendite arvu (v8rdset) riihmades.

PLOHHINSKI (1964) leiab, et intraklass-korrelatsiooni-
koefitsiendi korrutamine kahega v8i neljaga pole vajalik,
sest seda koefitsienti ei saa vaadelda lineaarse korrelatsi-

2
s
ooni peegeldajana sugulaste vahel. Suhe —g- moodab aga ilma
b
koefitsiendiga korrutamata périliku variatsiooni osatéhtsust

koguvariatsioonis.

Edasi soovitab PLOHHINSKI (1964) heritaablust leida
mitte rilhmadevehelise ja riihmadesisese dispersiooni suhtena,
vaid riihmadevahelise (faktoriaalse) kvadraatsumma (quv)
suhtena totaalsesse kvadraatsummasse (SQT)z

2 i SQRV o SQR‘V o
SQp 8Qpy + SQpg

Antud meetodi pShjendusena toob PLOHHINSKI asjaolu, et
dispersioonikompleksi riihmitamine geneetiliste faktorite Jér-
gl (isad, emad) eeldab juba iseenesest seda, et need riih~
mad kuuluvad erinevatesse.iildkogumitesse (populatsioonidesse).
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Seetdttu pole rilhmadevaheline keskmine hidlvete ruut (MQRV)
seotud riihmadesisesega (MQRB) ning ei sisalda selle elemente.,
Piritavuse leidmisel ei jaga nimetatud autor SQRV Jja SQRS

mitte vastavate vabadussstmete arvuga (nagu F vidrtuse leid-
misel), vaid hoopis kogu kompleksi vabadusastmete arvuga
(n - 1), Bellest tulenebki tema poolt esitatud valem:

2
s e ) st v
= - e (L

Tuletades suhte sel viisil leitud h Ja t8eliste dispexr-
sioonide alusel leitud h® vahel (MQR Jjaotamisega eespool
toodud valemi jérgi) sai PLOHHINSKI (1964) jérgmise matemaati-~
lise seose:

S0 M sy x ey
B 9

(65 + K)(op = 1) =mp + 1

kus h2 - MQRV Jeotamisega saadud h2,

hj - kvadraatsummade suhtens saadud h® (POLEHINSKI jérel),

n - variantide koguarv (k - nn),
k - riihmade arv,
np - variantide arv ihes nihmaa.

Esitatud valemist nieme, et h® ja h2 vahel esineb toe-
poolest tépselt vidljendatav matemestiline Seos; mis oleneb ai-
nult antud dispersioonikompleksis olevate riihmade arvust Ja ¢
varisntide arvust igas riihmas (k ja np). Need suurused on
age tépselt mddratavad ja olenevad mitte sisulistest, périli-
kest faktoritest, vaid on teisejdrgulise téhtsusega. Léhtu-
des sellest arvab POLOHHINSKI (1964; 1966), et riihmadevaheli-
se keskmise kvad.raatsumma (MQRV) Jaotamisest komponentideks
vcibaloobuda, sest hP alusel v8ib eeltoodud valemi abil leida
ka h"~.

Edasi toob PLOHHINSKI veel esile asjaolu, et MQRV kompo-m
nentideks jaotamisel saadakse sageli negatiivne vBi i{ihest |
suurem h? védrtus. See pole aga teoreetiliselt pshjendatav |
ega loogiline. Kvadraatsummade (SQ) alusel leitud h° aga ei
saa kunagi negatiivne olla, Vastava valemi Jérgi vdidi isegi
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ette arvuteda, millal h? vééirtus on negatiivme, kui b2 on
teada. Nimelt leiti, et kui h% on viikeem avaldisest K= 1

n-1
siis h2 on negatiivne, Seega h2 negatiivsus oleneb ainult
dispersioonikompleksi organisatsioonilistest elementidest
(ribhmade arvust ja veriantide arvust riihmades), mitte aga
selle loomaderiihme périlikest omadustest.

Oma heritaabluse arvutamise meetodit pdhjendab PLOHHINS-
KI veel sellega, et Bigem on vaadelda pSlvnemiselt erinevaid
loomi (ka erinevate isade tiitreid) kui erinevaid iildkogu-
meid {populatsioone). Ka F-test pShineb keskmiste hilvete
ruutude (MQ) vdrdlemisel (F = MQRV/MQRS). Nii peaks kasuta-
ma {iihtset mudelit vastava faktori m8ju t3endosuse (F-viir-
tus) kuil ka "mdju tugevuse" (cuna BIUAHUA) , heritaabluse
médéramiseks, (Tegelikult on hy korrelatsioonisuhte ruut ('l b
mis nditab vastave faktori mdju astet; vt. 082 3.5.2.).

Et tavalisel viisil arvutatud h” on ka iile iihe ja alle
nulli, arvab PLOHHINSKI, et see ei k8lba praktikas kasutami-
seks ning teeb ettepaneku sellest hoopis loobuda, Antud sei-

sukohta ei saa lugeda 18plikuks, kuna h® arvutamise meetodid
on i{ildiselt alles arenemisjérgus. Kidesolevas t3ds on esita~
tud mdlemad variandid.

Ka dispersioonianaliliisi abil h® arvutamisel tuleb nii
titelikult kui v&imalik elimineeride k3ik mittegeneetilise
sarnasuse pdhjused sugulasriimmade vahel, Tavaliselt sasvuta-
takse see uuritavate loomade juhusliku (randoomse) valikuga,
lihikese ajavahemiku (aassta, sesoon) andmete analiiiisiga kar-
jadesiseselt ja samade toodanguperioodide kohtea (laktatsi-
oon, sama vanus). Eriti on kasutamist leidnud nimetatud kdr-
valmdjude eraldsmine mitmefaktorilise dispersioonanaliiiisiga.

Heritasbluse leidmine dispersioonanaliiisiga on tihedalt
seotud isasloomade hindamisega Jjérglaste Jjérgi. Et isade
tiitarde riihmade vBrdlemisel kasutatakse tavaliselt just dis-
persioonanaliilisi, on samadest kompleksidest lihtne leida ka
vdrreldava tunnuse h-.

Selle kategooria h° vdib leida kolmel viisil:

1) téisddede (-vendade) rilhmade alusel, kus arvesta-

takse mSlema vanema mbjuga;
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2) poolddede (-vendade) alusel, kui uuritavad loomad on
rihmitatud ainult iihe vanema jirgi;

3) poolddede (~-vendade) alusel, arvestades mSlema vanema
mnd jugsa.

Heritaabluse arvutamiseks v5ib vajalilkul mééral téis-
8dede ja -vendade riihmi saada sea~ ja linnukasvatuses.T&is-
8deds ja =~vendade riilhmed esinevad ka nn, Qi- Ja poliialleelse-
te paarituste puhul, kus uuritakse mitme isaslooma Jérglasi,
kes k8ik on paaritatud jargimdsda iihe Ja sama emasloomade
grupiga. Viimane variant on harveaesinev Ja tuleb kdne alla
a@inult linnukasvatuses. Sel juhul rakendatakse kattuva struk-
tuuriga kahefektorilist dispersioonanaliiiisi (vt. osa Re5.2.2

Et tdisSed (~vennad) arenevad pre- ja osaliselt ka post=
nataalsel perioodil iihesugustes keskkonnatingimustes, on
riihmade sarnasus osaliselt tingitud mittegeneetilistest fak-
toritest. Seetdttu saadakse niisuguse analiilisiga kdige kSr-
gen (vdrreldes teistsuguse analiiisimaterjaliga) tunnugse heri-
taablus.

Sagedamini kasutatav mudel heritaabluse arvutamisel tiis-
ddede (-vendade) riihmade alusel on hierarhilise struktuuriga
dispersioonanaliiiis, kus mitme isasloomaga on paaritatud rida
emasloomi (mitte samad emasloomad!) kellel kdigil on mitu
Jirglast. Seetdttu esineb siin (jédgina) emadesisene (jarg-
lastevaheline) variatsioonikomponent (MQES ehk MQJ). Kolme
MQ komponendi: isade-, emade- Ja jérglastevahelise (a%, 52
ja 5:?1) dispersiooni pShjal leitaksegi pdritavuse koefitsien-
did. WEBERi (1967) jédrgi on sellisel analiiiisil iga emaslooma
(isade sees) optimaalseks Jirglaste arvuks 10, iga isaga peaks
aga olema paaritatud vihemalt 3-4 emaslooma.

Péritavuse leidmiseks téisSdede (-vendade) riihmade alu-
sel vdib kasutada nii kovariatsioonanaliiiisi kui ka dispersi-
oonanaliiiisi, Alljédrgnevalt on esitatud néide, milles kasu-
tatakse dispersioonanaliiiisi,

Naide 18 : (BECKERi, 1964, jérgi), Viie lihatdugu
kukega paaritati 15 kana, igaiihega kolm kang, Ige kana koh-
ta saadi kolme jirglase andmed (v8rdne kompleks), Analiilisi-
tavaks tunnuseks on 8-nédalaste kanatibude eluskaal gram-
mides, Andmed on jérgmised: ‘
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[Kukk Kana Jérglaste eluskaal Sx
i L 2. %55
A 1 965 813 765 2543
2 803 640 714 2157
3 644 753 705 2102
T, T80T
B h 740 798 941 2479
5 701 847 909 2457
6 909 800 853 2562
SxB = 7498
L ? 696 807 800 2303
8 752 863 739 2354
9 686 832 796 2314
Sxg = 6971
D 10 979 798 788 2565
11 905 880 770 2555
12 797 721 765 2283
SxD = 7403
E 13 809 756 775 2340
14 887 935 937 2759
15 872 811 925 2608
Sxp = 7707
SSx = 36381

n = 45; np = 95 0y = 33 k = 5; d = 15,

]
8x? = 29729879. o
Uldkorrektuurliige: Cp = QE%L = 29412825 .

Isadevaheline kvadraatsumma (SQFJ) saadakse:

_ 68022 + 78982 + 6971% + 7803 + 27072 _ Louoeon
B 9

SC )
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SQIv = 29476034 - 29412825 = 63209 .
Emadevaheline kvadreatsumma (SQpy) saadakse:

Sop = 2420+ 2157 4 200 ¥ 2600 _ 9seanny |
3

SQgy = 29564147 - 29476034 = 88113,

Emadesisene (jérglaste) kvadreatsumms (SQJ) vOrdub:
BQJ = 29729879 - 29564147 = 165732 «
Dispersioonanaliilisi tabel:

Variatsiooni 8Q ? ¥Q g2
allikas

Isad 63209 4 15802 776

Emad 88113 10 8811 1095

Jérglased 165632 30 5524 | 5524

fiy=5=1=4; fgr =15 - 5= 10; £; = 45 = 15 = 30.

Dispersioonid saadakse:

83 = 82 = 5524 ,

,,g=8_81_1_-_5ﬁ=1095,
3

5§=l-2°_2__;_8_8£ = 776 .

Heritaablused v&rduvad:
2 4 . 776

ng = 3104

- = 0,42 ,
5524 + 1095 + 776 7395

hﬁ =2°109% 9,59,
7395

2 2 s
hI-l»E g (776 _+ 1095)

=.0.51
7395 :

Juhul, kui iga isa kohta tuleb erinev arv emasid Ja iga
ema kohta ebavBrdne arv jérglasi, on arvutus minevirra keeru-
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kam, Vestavad skeemid on esitatud LE ROY (1960) ja BECKERi
(1964) poolt.

Pool8dede riihmade dispersioonanaliiiis, arvestades iihe ve-
nema mSju on oma lihtsuse tSttu kdige sagedamini kasutamist
leidnud.

Otstarbekohane on seda skeeml kasutada isasloomade Jérg-
laste jirgl (progeense) hindamise jitkuna. Et teise vanema (niit.
ema) mBju ei arvestata, on dispersioonikompleksi koostamisel:
vajalik eriti hoolikalt jélgida juhuslikkuse printsiipi rih-
made moodustamisel, semuti seda, et variantide arv iihes riih-
mes oleks vdimalikult suur. Sagedamini vSrreldaksegl iihe isa
tiitarde v6i poegade rilhmi omavahel, sest lihelt emalt saadakse
tavaliselt vihem Jérglssi.

Nédide 19:

Niéites 6 (o8& 3.5.2.3.) on esitatud arvutuste kiik, mis
on vajalik h2 leidmiseks eri ma:)andites kasutatud pullide
tiitarde riihmade ;)argi Néites saadi BIV = 0,0047 Ja 318
= 82 = 0,0305.

Intz-aklus-korrehtsioonikoetitaient Ty vSrdubs:

2 :
r = 'Iv;2 & 0,007 _ 0.1336.
8Ty + 8Ig 0,0047 + 0,0305

Heritaabluse saame:

b2 = 4 1y = & - 0,1336 = 0,534,

Kasutades ILE ROY (1962) poolt esitatud kompleksset va-
lemit, saame ligikaudu sama tulemuse (valem vt. selles osas):

2 . 4:(0,0969 = 0,005) _ _ 40004 . o538,
0,0969 + (13,99-1)0,0305  0,0969+0,4931

Kui arvutus teostatakse ainult {ihe majandi siseselt, muu-
tub skeem mSnevSrra lihtsemaks (TEINBERG, 1966).
PIRCHNERL (1964) jirgi voib n2 standardviga viljendada

valemiga: e h2
- ’h2z32 < ; ’
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kus n on loomade arv.

-5
ROBERTSON (1963) esitas sellel meetodil h< keskmise vea
leidmiseks jdrgmise valemi:

i 2 "’2
Shz - (h + —-‘L) E )
kus Ehz - h2 standardviga,

np - variantide arv rihmas,
k = riihmade (isade) arv,

Kui suur ka ei oleks variantide arv iihes rihmas, standard-
viga el saa olla alla h2 Varsk. Kdige tépsema h2 véddrtuse saa-
miseks peaks np (néiteks jz‘a‘_rglaste arv iihel isal) olema 4/h2.
Sel juhul vBrdub standardviga h®\[8/k. Kui oletada, et h2 =
= 0,25 ja tema standardviga soovitakse vdhendada 0,05-ni,
8iis oleks wvaja 200 isa, igaiiks 16 tiitrega, See vastab tépsu-
sele, mis saadakse 1600 ema-tiitre paari puhul (samuti 3200 loo=
ma), |

BECKER (1964) leiab h° Jaoks standardvea asemel 95% tde-
néosuse intervalli, jérgmise valemi Jérgi:

wa (1-i1+(nﬁ-l)
N mg gy - DR D

TI

M2 = MR S Foigs By i nte,

Tioonr A8 4
Vastavad t piirvédrtused leitakse tabelist, kusjuures

vabadusastme arv £ = k - 1 (8.0, riihmade arv miinus 1),
Kasutades heritaabluse leidmiseks PLOHHINSKI (1964) soo-

vitatud meetodit, saame niite 6 andmete pdhjal Jérguised tu-
lemused:

SQII\ oy 5,1671; SQIV = 0'6780 )

2 0.6280
= = O 1 12 .
b T a tik
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Heritaabluse tBendosuse leiab PLOHHINSKI F-testi abil:

i SQry bk
2 =
8Qp - BQpy iy
Kui karjas on kasutatud inbriidingut, leitskse ho Tale-
mi Jérgi:

» kusjuures fl = n=k Jja f,; = k=1,

k]

h§=‘i_'_.!1= b’
1+F 1+ F

kus F - isade keskmine inbriidingu koefitsient.

Tavaliselt on inbriidingu koefitsient sedavlrd viike, et
teda arvesse el vieta.

Poolddede Jérgi h2 leidmisel on eriti oluline eemaldada
k8ik mittegeneetilise sarnasuse pdhjused riihmade vahel, sest
siin ry korrutatakse neljaga (koos kBigi oma vigadega). Samu-
t1i peab iildjoontes kehtima oletus, et geneetiline mdju on adi-
tiivne (lineasarme) ning puudub korrelatsioon périlikkuse ja
keskkonna vahel.

PoolBdede rilbmade dispersioonanaliiiisi, kus arvestatakse
m8lema vanema m3ju kasutetekse juhul, kui isade jérgi riihmi-
tatud loomade kohta on olemas ka emade andmed, kusjuures igast
emast op.vaatluse all ainult iiks jérglane. Selline olukord
esineb tihti pullide progeensel hindamisel, Kui regressi-
oonsnaliiiisi ei scovita kasutada, teostatekse analiilis isade
jérgi, kuid kasutatakse antud omaduse erinevust (diferentsi)
ema ja tiitre vahel v8i lihtsat selektsiooniindeksit: I = 2T - K
(viimase ettepaneku teeb PLOHHINSKI, 1964)., Indeksis tihistab
T tiitre ja E ema vastavat toodangut.

Antud meetodit kasutades tuleb jédlgida, et tingimgd
emade ja tiitarde toodangute saamisel oleksid vSrdsed (niit.
sama laktatsioon ja iihesugused sbitmis-pidamistingimused).

Titarde ja emade tunnuse erinevuse ehk selektsiooniindek-

'8i I = 2T - E kasutamisel on see eelis, et tiitarde andmed

viiakse emade suhtes nagu iihele tasapinnale. Ainult isade jér-
gi tiitarde rilhmi analiiiisides (kui need pole kuigli arvukad)
v3ib mBne isa hinnangut mdjustada tema tiitarde emade juhusli-
kult parem (v8i halvem) kvaliteet., Kasutades diferentsi voi
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indeksit see puudus kdrvaldatakse. Pealegl on lihtne selekt-~
siooniindeks jubs iseenesest teatud hinnang pulli kohta, mi-
da w8ib kasutada selektsioconis.

N&dide 20: On kasutada 4 pulli tiitarde piimes kesk-
mise rasvesisalduse andmed 300-pidevaesel laktatsioonil, Sama-
aegselt on olemas ka tilitarde emade piima rasvasisslduse and-
med vastaval laktatsioonil, Léhteandmed on esitatud tabelina.

Iihtne selekteiconiindeks on arvutatud valemi Jirgi:I = 2P - r,'

kus T on tiitre ja E ema plima mmisaldns %o

Isad A B (o} D
Pt it L TR 5 R 0 SR W T T e
4,13,9]| 4,2} 4,3|4,2]|4,4|3,9(3,6
Piima 4,1 14,0| 4,21 4,3|14,0]4,0|4,214,3
ﬁggi‘: 4,0 3,8/ 4,0/4,014,0}14,1]4,0|4,2
dus % 3,9|3,6| 4,0/4,0|4,0] 4,2} 3,9 |4,1
3,9 13,7| 4,3|4,4| 4,0 3,9| 4,4 | 4,9
4,0 | 421454 14,61 = - - -
398 3‘6 = P v oy et o
4’3 4’1 4’0 4’2
4,2 4,1 4,0 4,1
Indeks: 4,2 4,0 3,9 3,8
I=2T-E 4,2 4,0 3,8 3,7
4,1 4,2 4,1 39
3’9 4’2 o S
4’0 ! = o o
n (FB 6 5 5 23
sz 28,9 24,6 19’8 19.7 93’0
Sx 119 ’43 100’90 78’46 i 77!79 376 ,58
CI 119,32 100,86 78,41~ 77,62 376,21
SQrg 0,11 0,04 0,05 0,17 0,37

.
CT = g-g— = 376,04

SQry = 376,21 - 376,04 = 0,17
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SQIS i 376,58 - 376,21 = 0,37
(SQrg = 0,11 + 0,04 + 0,05 + 0,17 = 0,37)

SQq = 376,58 - 376,04 = 0,54 «

Dispersioonanaliiiisi tabel:

Variatsiooni allikas SQ f MQ F
Isad 0,17 3 0,0567 2,91
Jadk 0,37 19 0,0195
Kokku 0,54 22 -

F-tabelist leiame, et isa mdju pole tdendoline (P>0,05).
Heritaabluse leidmiseks arvutame kdoigepealt keskmise
tiitarde arvu iihé isa kohta (@), mis on ligikaudu (LE ROY, 1962

i=f=22=5.8

Dispersioonid saame:

2 _ 0,0567 - 0,0195 _
BIv l—.————lg'—g—l‘—zi— 0,00640

825 = 0,0195.
Heritaablus vordub neljakordse intraklass-korrelatsioo-

nikoefitsiendiga:
2i o 0.0 0064 _ _ 0,0256 _
e, ; 516585 = 0,988

PLOHHINSKI (1964) jérgi oleks heritaablus:

0 - g-:%} - 0,318,
Koefiteiendi tdendosuse saame:
SQIV n - k
ol o i
ERL s Bl 2 Sl d o

Nagu ndeme, on h° tdendosuse kontrollimiseks leitud P-
véartus (PLOHHINSKI j4irgi) sama kul eespool leitud P isa kui
faktori mdju tGendosuse kontrollimiseks (vit. dispersioonana-
liilisi tabel). SeetSttu harilikult heritaablust ei arvutata,
kui isa moju osutub ebatSendoliseks (P>0,05).
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5.3;1.2.3. Lihtsustatud meetodid

Sellesse kategooriasse kuuluvad h2-d leitakse kas mitte-
parameetriliste meetoditega vdi lihtsustatud skeemide Jérgi,
kasutamata variatsioonstatistikat. Neid h2 nimeteatakse sageli
ka "efektiivseteks heritaablusteks" (PIRCHNER, 1964),

Levinenumad selle kategooria koefitsientidest on kaks.

1. Uldise regressiooniseaduse alusel tuletasid LUSH Ja
STRAUS (1942) lihtsustatud h2, mis arvutatakse vanemate ja
Jérglaste maksimaalsete ja minimsslsete toodanguandmete pSh~
Jjal:

32 E;Tmax. I Tm.1.n=
max. ~ Fmin,
kus Tmax. - paremate vanemate jérglaste keskmine,
Tmin. ~ halvemate vanemate Jérglaste keskmine,
Emax. = paremate vanemate keskmine,
SAno halvemate vanemate keskmine.

N&dide 21: Uhest populatsioonist on valitud jubusli-
kult teatud arv ema-tiitre paare, Emad on Jaotatud nende pii-
matoodangute alusel kahte riihma (pooleks) - k3rgema toodangu-
ga emad ja madelama toodanguga emad, Vastavad keskmised lak-
tatsiooni plimatoodangud olid Ema.x. = 4404 kg ja Emin. = 33804
K3rgema toodanguga emade tiitarde keskmine piimatoodang oli
Tmax. = 3934 kg ja madalama toodanguga emade tiitarde keskmine
toodang Tmin. = 3793 kg. Heritaablus v8rdub:

w2 - 2.0 (3934 - 3793) _
(4404 - 3380)

0,26,

2, Heritaabluse leidmiseks kasutatakse sageli veel teist
libtsustatud valemit:
a

NI R
a,

kus d;j - vahe jdrglaste keskmise ja karja keskmise vaheg,

.
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(lv - vahe mBlemate vanemate keskmise ja karja keskmise vahel

(mn. "selektsioonidiferents™).

Nédide 22: Olgu majandi piimakarja keskmine piima
rasvasisaldus 3,7%. Aretustuumikusse (loomad, kellede jérg-
lased Jédetakse karja téienduseks) valitud loomade keskmine
piima rasvasisaldus on 4,2%. Nende lehmade tiitarde piima ras-
vasisaldus on aga 3,9%. Péritavus arvutatakse jargmiselt:

5= 3,9 = 3,7 = 0,2 & = %42 - 3,7 = 0,5

h2 = -042-= 0,4,
0,5

Ka see h2 arvutamise meetod pShineb osas 3.1. kédsita-
tud ildisel regressiooniseadusel.

Arvudega otseselt mitte vdljendatavate tunnuste heritaab-
lust saab arvutada SPEARMANi rangkorrelatsioonikoefitsiendi
abil, Vastavad ndited esitab PLOHHINSKI (1964).

5¢3.1.3. Mitmesuguste omaduste péritavus koduloomadel

Nagu eespool médrgitud, iseloomustab h? ainult seda po-
pulatsiooni, mille kohta ta on arvutatud. Uhe ja sama omadu~-
se h2 v8ib teises populatsioonis olla tunduvalt erinev. Siis-
ki on arvukalt publitseeritud andmete keskmisena teatud oma=
dustel mBnevdrra kdrgem piritavus kui teistel. Andmete summee-
rimisel tuleb silmas pidada ka seda, et suurel médral mdju-
tab h® arvulist vidrtust tema leidmise meetod (millist vari-

atsioonstatistika protseduuri on kasutatud).
Jérgnevas tabelis (tabel 13) on piilitud esitada ildista-

tult koduloomade tdhtsamate produktiivomaduste heritaabluste
intervallid. Tabeli koostamisel on kasutatud nii originaal-
artikleid kui ka resiimeerivaid toid: JOHANSSON, 1961; JOHANS-
SON, 1963; PIRCHNER, 1964; KUSNER, 1964; PLOBHINSKI, 1964;
EKREMJANSKI, 1965.
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Tabel 13

Téhtsamate produktiivomaduste heritaablus

Tunnused

h? kSikumise piirid

Piimaveised
Piimatoodang kogu laktatsiooni-

periocodil S
Piimarasvatoodang laktatsioonil 0,2 - 0,6
Piima rasvasisaldus 0,4 - 0,8
Piima rasvata kuivaine sisaldus 0,3 - 0,7
Piima valgusisaldus 0,5 - 0,7
Piima laktoosisisaldus 0,3 - 0,4
Piima kaseiinisisaldus 0,6

Piima tuhasisaldus 035
LaktatsioonikBvera kuju (persis- 0,1 - 0,3
tentsus)

Laktatsiooniperioodi pikkus (3 )32
Kinnisperioodi pikkus 0,3
Tiinuse kestus 0,3 - 0,5
Poegimiste vahe pikkus 0,1
Eluiga 0,1 - 0,2
Stinnikaal 0,2 - 0,6
Eluskaal t#iskesvanult fe
Tapasaagis 0,7
Obpéevane juurdekasy 0,3 - 0,5
Kaalukndx} transpordil 0,9
Konstitutsioonitiilip 0,2 = 0,3
Tur jakorgus 0,5 = 0,7
Rinna i{imbermd&t 0,3 - 0,6
Rinna siigavus 0,3 - 0,4
Udara vorm 0,3 - 0,4
Maksimaalne minutiliips 0,4 - 0,7
Eksterjoor (hindepunktides) 0,2 - 0,3
Vanus esmakordsel poegimisel . 0,3 = 0,4
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Pullide viljastamisvBime
Seemenduste arv tiinestumise kohta
Keksikute esinemine

Temperament

Soodakonversioon (piima ja piimarasva
tootmisel)

K8rgeim péevaliips
Lisanisade esinemine
Resistentsus mastiidile

Lihaveised

Tapasaagis.

Iihakeha kvaliteet
Iihasilma pindala

Liha 8rnus

Sitinnikaal

V88rutamiskaal

Eluskaal 18 kuu vanuselt
Eluskaal nuuma 13pul
Téiskasvanud looma eluakaal
O6péevane juurdekasv
Aastane Juurdekasv
Juurdekasv nuumal
Séddakonversioon (lihatootmisel)
Turjakdrgus

Rinna siigavus

Rinna iimbermd8t

Kehaehituse tiilip :
Eksterjoori hindepunktide arv
Viljakus

Poegimisvahe pikkus

Vanus vB8rutamisel

Villalambad

Pesemate villa toodang
Puhasvillatoodang

0,5 -
0,1
0,1

0,4

0,6

0,7

0,3 -
0,7

0,6

0,3 -
0,3 =
0,4 -
0,5 -
0,3 -
0,3 -
0,4 -
08 =
0,4

0,3 -
0,3 -
g
0,3 -
0,1 =
0,1 =
0,1

0,6

0,6

0,5
0.6

0,4

0,7

0,4
0,5
0,7
0,8
0,7
0,5
0,6
0,5

0,6
0,8
0,5
0,5
0,6
0,2

0,6
0,6
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Villa peenus 0,4 = 0,5
Villa ithtlikius 0,4
Villa pikkus 0,2 - 0,6
Villa sdbarus 0,4 = 0,5
Pea villaga kaetus 0,5 - 0,6
Slinnikaal 0,3 - 0,6
Tédiskasvanud lammaste eluskaal 0,3 - 0,5
Keha pikkus Oy4
Rinna iimbermsat 0,4 - 0,5
Kehaehituse tiitip 0,1
Viljakus C,1 - 0,2
Tiinuse kestus 0,3 = 0,4
Piimakus 0,2 - 0,5
Sead
Keha pikkus 0,4 -~ 0,6
Kehaehituse tiilip 0,3
Peki paksus (nimmeliilide kohal) 0,5 - 0,7
Singi suurus ja kuju 0,6 - 0,7
Lihakeha kvaliteet 0,4 ~ 0,6
Stinnikaal 0,1
Pesakonna kaal vddrutamisel 0,2
Eluskaal 2-kuuselt 0,2
Eluskaal 5 - 6-kuuselt 0,3
Eluskaal v8drutamisest kuni 5., elukuuni 0,4 = 0,5
Obpéevane juurdekasv 0,2 = 0,3
Soddakonversioon 0,3 = 0,6
Viljakus 0,2 - 0,4
VéSrutatud pSrsaste arv 0,1 - 0,2
Pirsaste arv pesakonnas 0,1 - 0,2
Kanad
Munatoodang a 0,1 = 0,3
Muna kaal 0,4 - 0,7
Muna kuju (indeks) 0,6
Munavalge kaal 0,3 - 0,6
Munakoore paksus 0,1 - 0,3
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Munskoore virvus 0,4 - 0,8
Talvine munatoodang 0,2

Kehakaal 0,3 - 0,6
Tibude kooruvus 0,1

Sulgimise kiirus 0,2 - 0,4
Vanus esimese muna munamisel 0,2 = 0,5
Kebaehituse tiilip 0,2 = 0,5

Negu tabelist n&ha, on b® arvulised védrtused erinevate
autorite jédrgi lisna varieeruvad. See tuleneb populatsiooni
struktuurist ja geneetilistest isedrasustest, kuid ka arvuta-
mise meetodist.

Kokku on veistel méiratud ligikaudu 70, lammastel ja
sigadel 20 ning kanadel umbes 40 tunnuse péritavus.

Bsitatud h® véirtused on orienteerivad. Praktiliseks ka-
sutamiseks tuleb h2 arvutada konkreetse populatsiooni kohta,

5.4, Tunnuste korduvus

Omaduse korduvus (ingl. k. repeatability) n#itab seda,
millisel méiral (kul suure t8endosusega) antud looma produk-
tiivsus iihel aastal (sesoonil) kordub Jjédrgmistel aastatel,
vilistingimuste samasugustena piisides. Korduvust on vdimalik
arvutada ainult selliste tunnuste kohta, mida on vBimalik loo-
me eluajal mitu korda mSdta. Niisugusteks omadnntekg on néi-
teks lehma laktatsioonitoodang, piima keskmine rasva- ja val-
gusisaldus, munatoodang asstaes, eluskaal, pdrsaste arv pesa-
konnas jne. Korduval mB&tmisel sasdud andmete alusel ("loo-
ma siseselt”) on vBimalik arvutada intraklass-korrelatsioo-
nikoefitsient (ri). Seda koefitsienti nimetataksegi korduvu-
seks, Korduvus on harilikult m®nevSrra kSrgem kui selle oma-
duse heritaablus, olles léhedasem b°-le laiemas méistes ,8.0.
heritaabluse maksimaalsele vidrtusele.

Korduvuse koefitsiendi arvutamiseks kasutatakse nii dis-
persioonanaliiiisi kui ka regressioonanaliiiisi (plemasolevate
andmete regressioon eelmistele). Jérgnevalt on esitatud néi-
de dispersioonanaliilisi kasutamisega.
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N dide 23: Arvutada pesakonna suuruse korduvuse koe-
fitsient 5 emise keskmisena, kui andmed on jérgmised:

Emised A B (o] D E Kokku

Psrsaste 11 10 12 14

arv jarg-

nevate{s 12 9 8 14 9

poegimis-| 10 10 9 157 o140

tel 9 8 b 10 : 9

10 7 11 12

| 7 12
Sx 52 49 57 51 54 = 263
n 5 6 6 4 5 = 26
sx° |546 407 559 665 | 602 = 2979
Cg 540,8 400,2 | 541,5 | 650,2 | 583,2 = 2715,9

2
Uldkorrektuurliige - Cp = Egg- = 2660,3.

Emistevaheline kvadraatsumms (SQEV):
S%v = 2715l9 o 2660,3 = 55)60 E
Emiste sisene (pesakondadevaheline) kvadraatsumma (SQES)‘

8Qgg = 2779 = 2715,9 = 63,1 .
Dispersioonanaliiiisi tabel:

Variatsiooni

allikas o ® MQ s
E:istevahﬂu" 55'6 4 13'9 1 - 0 2.7

5,2 :
Emistesisene | 63,1 21 3,0 3,0
N ;
o= Aii(og = 2246 + 62 4. 42, 52)=52_
5= 1 26 F

Korduvuse koefitsient - R = —=2al __ _ ¢ 43 .

2,1 + 3,0

Pesakonna suuruse korduvuseks kdesolevas ndites saadi 0y

»
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Harilikult on iliksteisele vahetult jédrgnevate periocodi-
de ja léhedssemate aastate toodangute vahel korduvuse koefit—
sient suurem kui kaugemate perioodide wvahel., Madalama heri-
taablusega omaduste puhul on vSimalik saada mBnevBrra k&rgem
,ha, kui arvutada see mitme toodanguperioodi keskmisena, arves-—
tades antud tunnuse korduvusega, Heritaablus, milles kajas—
tuvad mitme perioodi JSudlusandmed, leitakse jdrgmise vale-

mi pdhjal:
2

hi 1 neh .
1+ (n~1)R
kus hi - heritaablus mitme toodanguperioodi keskmisena,

h2 - péaritavuse koefitsient ilhe kontrollperioodi alusel,
(kui perioodide wvahel oluline erinevus puudub),
n - arvestatud kontrollperiocodide arv,

R = korduvuse koefitsient.
N &d&41ide 24: Heritaablus iihe laktatsiooni andmete

alusel (h2) on 0,2é korduvuse koefitsient (R) - 0,5. Meid
huvitab keskmine hn 5 lektatsiooni andmete alusel.
Lahendus:

2=___Q_|£_'_2__=l=o.33.
B (s S 0. 3

Korduvuse koefitsient koos heritaablusega v3imaldab tép-

semalt mésireta mingi looma rilhma vdi ka liksiklooma geneetilist
lekut (G) populatsiooni keskmisest. Tihti kasutatakse

selleks jirgmist valemit:
n- h2 -4 ‘
nR+1~R

G =

kus G - looms geneetiline iileolek karjast,
b2 - heritassblus,

R - korduvus,
d - vahe antud looma keskmise produktiivsuse ja karja

keskmise produktiivsuse vahel n perioodil,
Ndide 25:ArvutadaG,kuin=2,d=1ooo,

p% = 0,2 ja R = 0,5.
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G=210.221000 __ 400 _ 556 i,
2-05+1—05 1’5

Es kordnvuse koefitsiendid, samuti nagu heritaablusedki,
kehtivad ainult selle populatsioconi kohta, kus nad on arvuta-
tud., Paljude autorite andmete keskmisena on esitatud mSnede
téhtsamate omaduste korduvused (PIRCHNERi, 1964, jérgi):

Piimatoodang laktatsioonil 0,3 = 0,5
Plimarasvatoodang laktatsioonil 0,3 - 0,5
Piima rasvesisaldus % 0,5 - 0,7
lLaktatsioonikBvers kuju 0,1 - 0,2
Seemendusi viljastumise kohta 0,1

Kinnisperioodi pikkus 0,1 - 0,3
Vasika siinnikaal ; 0,2 = 0,5
P3rsaste arv pesakonnas 0,1 = 0,2
Villatoodang (pesemata) 0,4 - 0,7.
Villa pikkus 0,4 - 0,7

EKorduvuse koefitsient vSimaldab ka ette niha teatud loo=
made rilhma produktiivsust jirgnewatel perioodidel, kui iihe
eelneva perioodi kohta on andmed Olemas. Selleks kasutatakse
valemits

\ B nR4
nR + 1 - R

kus P - mingi loomade riihma produktiivsuse fileolek karja keak:-
misest jdrgnevatel perioodidel,

R - korduvuse koefitsient,

n - perioodide arv, mille kohta kidivaid andmeid
kasutati,

4 - selle loomade rithma keskmine iileolek karja keskmises‘t
kasutatud andmete pdhjal.

N &d4ide 26: Kui rilhma esimest laktatsiooni liipsvate

lehmade piimatoodang on 1000 kg vdrra kSrgem karja keslmisesf J
(), n = 4 ja R = 0,5, siis:

p<Q5:4-1000 2000
4 +0,5+41-0,5 2,5

218 /

= 800 kg.
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See tiéhendab, et nende lehmade produktiivsus tulevikus
on keskmiselt 700 kg vBrra kSrgem kui karja keskmine,

5.5. Geneetiline korrelatsioon tunnuste vahel
5¢5¢1. Geneetilise korrelatsiooni mSiste

Erinevad omadused, mis esinevad samaaegselt iihel loomal,
v8ivad teatud loomade riihmas olla omavahel seoses - korrelat-
sioonis. Korrelatsioon pShineb kahe tunnuse kovariatsioonil
ehk koosvariatsioonil (vt. osa 3.6.). Nii nditeks esineb kor-
relatsioon looma eluskaalu ja piimatoodangu, piima rasva- ja
valgusisalduse, sigadel S0pdevase juurdekasvu ja seljapeki
paksuse jne, vahel., Kui need seosed pShinevad tumnnuste feno-
tillibilistel viirtustel (néit. piimarasvatoodang kg ja piimatoo-
dang kg), nimetatakse neid fenotiiiibilisteks korrelatsioonideks.
K8ik tavaliselt arvutatavad korrelatsioonikoefitsiendid on tege~
likult fenotiilibilised. :

Analoogiliselt omaduse variatsiooniga Jjaotatakse ka nen-
de fenotiiiibiline korrelatsioon (kovariatsioon) kahte ossa:
geneetiliseks ja viliskeskkonnast tingituks:

Te(a-B) = Tg(a-B) * Tv(a-B) ,

kus Tp(a-B) = fenotiilibiline korrelatsioon tunnuse A ja B wvahel,
rs(A-B) -~ geneetiline korrelatsioon tunnuse A ja B vahel,
rv(A-B) - védliskeskkonnast tingitud korrelatsioon A Jja
B vahel.

Geneetiline korrelatsioon néditab, millisel mééral valik
ilhe tunnuse Jjérgi muudadb Jjérgnevates pSlvkondades teist, tema-~
ga seoses olevat tunnust. Loomade valiku efektiivsuse médra-
miseks on geneetilise korrelatsiooni arvutamine vajalik,

Geneetilise korrelatsiooni médramine pShineb kahe omadu-
se (A ja B) vahelise fenotiilibilise korrelatsiooni leidmisel
omavahel suguluses olevatel loomadel (néiteks tédisSdedel v&i
poolddedel), Korrelatsioonide teed ning skeem, kuidas geneeti-
line ja védliskeskkonnast pShjustatud korrelatsioon koos mdirat-
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levad fenotiiibilise korrelatsiooni kahe omaduse A ja B vahel,
on kujutatud joonisel 23 (LERNER, 1950).
Eelnevast ldhtudes (tédhised joonisel):

ey = B Teea pyB 2 ¥ By gy Y

ehk

2
rch.B) = rs- h™ + T, - v2 y

v =1-b? ( kui keskkonna ja genotiiiibi inter-
ektsioon puudub).

Geneetiliste korrelatsioonide interpretatsioon on seotud
teatavate raskustega. K8ige tSendolisem pbhjus tunnuste genee-~
tilisel seosel on geenide pleiotroopne toime (samsd geenid
md jutavad mitut tunnust), PShjus vdib peituda ka teatud gee=-
nide ajutises seostumises, Et geenid péranduvad arvatavasti
plokkidena, arvatakse, et seostumine on iildiselt levinenud
néhtus, Ilmselt eksisteerib ka geneetilise korrelatsiooni muu-
tumise vBimalus, mist8ttu geneetiline korrelatsioon ei méd-
ra veel valikuga saavutatavate vSimaluste piire., Ta néitab,
mida on v8imalik saavutada léhemate pSlvkondade Jooksul (JO-
HANSSON, 1961). Selleks, et paremini mdista geneetiliste
korrelatsioonide olemust, on vaja teha eksperimentaalseid
uurimisi. Samuti tuleb selgitada, millises suunas Ja mil
mééral on v8imalik neid seoseid valikuge muuta, On kindlasti
oluline statistiliselt analiiiisida katseandmeid Ja randoomset
materjali ning leida geneetilisi ja vidliskeskkonnast pPShjus-
tatud korrelatsioone majanduslikult kasulike omaduste wvahel.
Kul aga loomade arv on viike ja léhteandmed pole kiillalt
usaldusvéérsed, samuti kui puudub loogiline seos omaduste
vahel, peab geneetiliste korrelatsioonide arvutamisega olema
tagasihoidlikum, Geneetilise korrelatsiooni médramisel on ka
slistemaatilised ja Jjuhuslikud vead suuremad kui h2 madramisel.

Geneetilise korrelatsiooni peamine viidrtus on see, et
selle pShjal v8ib ennustada, mil médral muttuvad sekundaarsed
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I'v(A-B)

v s/
¥ g V - viliskeskkond
F - fenotidp
G - genotiidp
o Fg(A-B) v v - korrelatsioon keskkonna
_Ja fenotiiibi vahel (l',..v )
GA G, h - korrelatsioon geno- ja
h h fenotiibi vahel (rgs)
7z s
Tf(A-B)

Ipa.8) ~ fenotidbiline korrelatsioon omaduste A ja B vahel

Fg(a-8) — geneetiline korrelafsioon omaduste A ja B vahel

Fy(a-g) — Viliskeskkonnast péhjustatud korrelatsioon omaduste
A ja B vahel

Joonis 23. Fenotiiibilise korrelatsiooni struktuur (LERNERi, 1950, jdrgi).



tunnused, kui valik toimub primsarsete tunnuste Jérgi. Selle~
ga tuleb kokku puutuda aretustdd praktikas, niditeks wvalikul
piima koostisosade Jédrgi Jne., Nii i&rgivad ROBERTSON Jt.(1956),
et piima valgu- ja rasvasisalduse vaheline geneetiline kor-
relatsioon (r, = + 0,48) v8imaldab sdilitada valgusisalduse
konstantsel tasemel, kui valik toimub rasvasisalduse alusel.

Uldiselt on fenotiiiibilised Ja geneetilised korrelatsi-
oonid samade tunnuste vahel iihesuunalised. Erandeid sellest
reeglist esineb harva.

FALCONERL (1952) jérgli on geneetiliste korrelatsioonide
arvutamisel vajalik arvestada ka keskkonna tingimustega, Ge-
neetiline korrelatsioon ja h2 olid kBrgemad paremates tingi-
mustes, Seetd8ttu tuleks pullide jérglaste Jérgi hindamisel
peatéhelepanu péérata kdrgema produktiivsusega karjadele, t1-
diselt tuleks aga selektsiooni teostada nendes keskkonnatin-
gimustes, kus soovitakse paranemist saavutada,

Geneetilisi korrelatsioone kasutatakse selektsiooniindek-
site arvutamisel, Nad néitaved valilku efektiivsust teatud
tunnuste kompleksi jérgi ning nende muutumist valikuprotsessis
(vt. osa 5.7.3.).

Geneetilise korrelatsiooni teadmine on oluline ka siis,
kui soovitakse loomi valida terve toodanguperioodi iihe osa
andmete alusel (osalaktatsiooni vdi munemistsiikli andmed).
Kui osa- ja koguperioodi toodangute wvaheline geneetiline kor-
relatsioon on tihe, 8iis on v8imalik loomi kiiremini valida,
Praktilist kasutamist on see viis leidnud lindude ja veiste
Juures,

Jédrgnevalt on toodud geneetilised korrelatsioonid mSne-
de téhtsamate produktiivomaduste vahel (PIRCHNERi, 1964, jir-
gl): :

VEISED: piimatoodang x rasvasisaldus ~0,07 kuni -0,67
piimatoodang x rasvata kuivaine
sisaldus -0,02 " 0,18
piimatoodang x turjakdrgus +0,30 " 40,70
rasvasisaldus x rasvata kuive
aine sisaldus +0,40 " 40,54
rasvasisaldus x valgusisaldus . +0,48 " 40,62
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SEAD: juurdekasv x sdddavéédrindus =0,70 kuni =-1,00

juurdekasv x peki paksus =0,25 " 40,13
Juurdekasv x keha pikkus -0,09 " 0,17
keha pikkus x peki paksus . 0,25 " 0,50
KANAD: munatoodang x muna kaal 0,25 " =0,50
munatoodang x eluskaal -0,20 " =0,60
munatoodang x sugukiipsuse sasbu- =0,15 " 0,70
mine
muna kaal x eluskaal +0,20 " 40,50

Arvukalt on geneetilisi korrelatsioone esitanud JOHANS-
SON (1963) ja KREMJANSKI (1965).

5.5.2. Geneetilise korrelatsiooni arvutamine

Geneetilist korrelatsiooni on v8imalik leida pdhiliselt
kahel viisil: tunnmuste korrelatsiooni alusel emade~tiitarde
paaridel v8i poolSdedel (ilhe isa tiitardel). Vastavad néited
on esitanud BECKER (1964), LE ROY (1960) ja PIRCHNER (1964).

Emade~-tiitarde paaride andmete alusel leitakse geneeti-
1ine korrelatsioonikoefitsient vastavate kodispersioonide (c)
omavshelisest suhtest (LE ROY, 1960):

c + C
i do WAk voi

kus x tdhistab iiht ja y teist tunnust,

¢ on kodispersioon emade (E) ja tiitarde (T) x ja y
tunnuse vahel.

Kodispersioconi leidmise kidik on toodud osas 3.6.2.1. ja
niites 27. Kiillaldase tédpsusega r saamiseks peaks analiiiis
haarama ligikaudu 1000 ema-tiitre paari (ROBERTSON, 1963).

Geneetilise korrelatsiooni arvutamise kiik poolSdede

riihmade alusel on esitatud niites 27.
N iéiade 27: Arvutada geneetiline korrelatsioon pii-

ma rasva- ja valgusisalduse vahel kolme pulli tiitarde xiihma
pShjal, kui andmed on jérgmised:
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Rasva % | Valgu %|Rasva % |Valgu % Rasva % |Valgu %
3,5 3,1 4,2 3,5 3,9 3,4
3,6 o % E 4,4 346 3,8 33
3,6 3,2 4,0 3,3 3,9 3,5
3,8 3,3 4,1 3,3 4,0 3,5
3,7 3.2 4‘,3 395 L =
Sx 18,2 15,9 21,0 7.2 15,6 1357
o 5 2 5 5 4 4
s 166,30 |50,59 | 88,30 59,24 60,86 | 46,95
¢ 66,25 | 50,56 88,20 50,17 60,84 | 46,92
| 8Q 0,05 0,03 0,10 0,07 0,02 0,03
Sxy 57,91 72,32 53,45
Cyy 57,88 72,24 53,43
5Qey 0,03 0,08 0,02

Edasi leitakse mSlema tunnuse kvadraatsummad Ja kovari-
atsioonid: SQT, SQIV Ja SQ,IS.

Rasva % (x) Valgu % (y) Xg‘l;gzzaiz:gon
Sx = 54,8 Sy = 46,8
o= 18 n=14
8x° = 215,46 8y° = 156,78 Sxy = 183,68
s, = 215,29 SCy, = 156,65 SC.o = 183,55
C, = 214,50 ¢} = 156,45 Cpy = 183,19
Sy = 0,79 Sy = 0,20 SQry = 0,36
S = 0,9 SQp = 0,33 S = 0,49

Koostatakse dispersioonanaliiiisi tabelid:
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1) Rasvasisalduse kohta:

ariatsiooni . 2
Isadevahe- 0,79 2 0,395 0,395-0,015 = 0,082
line 4,65 %
Isadesi- 0,17 16 0,015 0,015
sene
Totaalvari- 0,96 13
atsioon
2) Valgusisalduse kohta:

Variatsiooni 2

allikas SQy fy MQy Sy
Isadevahe~ 0,20 2 0,100 0,100-0,012 _ 019
line x 4,65 =L
Isadesisene 0,13 5 i 4 0,012 0,012
Totaalvari-
atsioon 0,33 =

3) Rasva- ja valgusisalduse kovariatsiooni kohta:

Variatsiooni M 2
allikas SQxy Ty Oy | Bxy obk Cxy
Isadevahe~
line 0,36 2 0,180 0,180-0,012 _ 0,036
i ’
4,65
Isadesisene | 0,13 13 0,012 0,012
Totaalvari- | 0,49 13
atsioon

Geneetiline korrelatsioon leitakse variatsiooni ja ko=
variatsiooni isadevaheliste komponentide pdhjal, kasutades

% - & leitakse jérgmiselt: T =

(Vt. osa 305.2. lo)o
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piialia
L (14-2—3—&—):4,65,




Jérgmist valemit:

Esitatud néites:

T PRI 20 s S DA 919,
g V@& - 0,082)-(4 - 0,019) :

Detailse niite geneetilise korrelatsiooni arvutamisest
omade~tiitarde paaride vastavate andmete alusel on esitanud
BECKER (1964) ning VAN VLECK ja HENDERSON (1961).

ROBERTSONi1 (1959) jérgi on geneetilise korrelatsiooni
standardviga v8imalik leida valemi pShjals

8, = -12° ihi. 2
I Ew

kus ir - geneetllise korrelatsioonikoefitsiendi standard-
& viga,

ahi - esimese tunnuse heritaabluse standardviga,
i’h% - teise tunnuse hor:l.tublgu standardviga,

Ty = geneetiline komhtsiooﬁikoetitsient, i

h?_ Ja hg - vastavate omaduste heritaablused,

5.6, Looma geneetilise vilirtuse méiramine

Uksiku looma m8ju pPopulatsiooni geneetilisele Jiinaamika-
le vBib vaadelda nii kvalitatiivsest kui ka kvantitatiivsest
aspektist: see sSltub geenidest, milliseid antud loom Jérg-
lastele edasi annab ja jérglaste arvust, M8iste geneetili-
ne védrtus e, aretusviiirtus vihjab ainult kvalitatiivsele kiil-
Jele, s.o. milliseid geene (omadusi) edasi antakse. Seega
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méérab looma aretusvéidrtuse tema genotiilip, Kogu looma tSuare-
tusliku véédrtuse hindamine peasb olema suunatud tema genotiili-
bi vﬁlaaselgitamisele,\kasutades populatsioongeneetika abi.

Eristatakse looma iildist aretusvédrtust, millise méddrab
geenide aditiivne toime ja spetsiasalset aretusvidrtust, mil-
le médravad domimantsus ja epistaatilised hélbed aditiivsest
skeemist (dominantsuse all moistetakse koostoimet iihes, epis-
taasi all aga mitmes lookuses paiknevate geenide vahel).

Looma iildise aretusvédidrtuse iseloomustajaks on keskmine
fenotiilibiline ehk kasutusvéidrtus. Néditeks md88tub isasloomade
iildine aretusvididrtus nende jédrglaste keskmise fenotiilibiga
(keskmine fenotlilip peab loomulikult k8ikide isade jdrglastel
olema médratud vdrdsetes tingimustes, samuti olgu jédrglaste
arv kiillaldane).

Spetsiaalne aretusvdidrtus avaldub selles, et teatud isas-
loom annab iihe kindla emasloomade riihmaga (kes on omavahel
sugulased) paremaid (v8i halvemaid) jérglasi kui teise emas-
loomade riihmaga. Sageli nimetatakse seda ndhtust ka "sobivu-
seks" vBi spetsiifiliseks kombineeruvusvBimeks,

Spetsisalset aretusvddrtust ei saa méératleda mingi {il-
dise seaduspédrasuse abil, vaid see tuleb igal iiksikul jubul
kindlaks teha praktilise eksperimendiga, s.o. proovida, kui-
das teatud genotiiiibid omavahel sobivad. Spetsiaalse aretus-
véddrtuse suhtes pole k8ik omadused vBrdsed., Osa neist on mii-
ratud pShiliselt geenide aditiivse toimega (piima rasvasisal-
dus jt. produktiivomadused), mdnede tunnuste (viljekus, elu~
vdime) osas vB8ib aga sageli téheldada speteiifilise kombinee~
ruvusvdime suuremat osatéhtsust.

Spetsisalse aretusvéirtuse tépsemaks méiramiseks teos-
tatakse nn, poliialleelseid paaritusi,luues teatud isas- ja
emasloomade vahel k8ikvSimalikke kombinatsioone., Sel teel
selgitatakse parimad kombinatsioonid teatud liinide ja pere-
kondade vahel. Tavalise puhasaretuse puhul on spetsiasalse are-
tusviirtuse mdju siiski vdike, see ilmneb peamiselt inbrii-
dingu teel saadud liinide ristamisel.

Kdesolevas viljaandes vaadeldakse ainult looma iildise
aretusvéirtuse médramise pdhimdtteid poliigeensete tunnuste

oBas.
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C | Probandi foodang

s ]

Pélvnemise

andmed 5
I~ 5 Looma x arefusvddrtus —  Jérglaste
foodang

S ( genotitip)

EJ ~
EE —E

B | Tiis-ja poolddede toodang

aeg _ -

Joonis 24. Looma aretusviirtuse médédramise kronoloogiline skeem
(LE ROY, 1960, jérgi).



Selle (Gx) mddremine v8ib baseeruda (vt., Joonis 24):

1) looma enda (probandi) fenotiilibil (Fx);

2) eellaste fenotiilibil (p8lvnemise andmetel);

3) perekonna (kiilg- ehk kollateraalsete sugulaste) and-

metel;

4) jarglaste andmetel.

Seega tuleb looma aretusviédrtuse hindamiseks hinnata te-
ma enda ja ta sugulaste (otseste ja kaudsete) fenotiilipe, Kdi-
ge esimesed andmed loomast saadakse harilikult tema pSlvnemis-
tabelist, s.0. eellaste andmed. Viimased andmed aga saadakse
looma jérglaste fenotiiliipide alusel. Alles siis, kui on olemas
nii eellaste, jérglaste, perekonna kui ka looma enda fenotiii-
pi iseloomustavad andmed, seab looma aretusvidrtust (genotiiii-
pi) 15plikult hinnata. :

Looma geneetilise védrtuse hindamise kriteeriumiks on
_tavaliselt populatsiooni keskmine fenotiiip (¥) - kogu tdu
v8i tduriihma keskmine antud piirkonnas. See m88dab kdige ob-
jektiivsemalt antud populatsiooni keskmist genotiiiipi @,
sellisena, kuidas ta valitsevates keskkonnatingimustes on
véljendunud.

BECKER (1964) esitab looma iildise aretusviirtuse mééra-
miseks kompleksse regressioonivérrandi:

Gy = by(Fy —F) + bp(Pg = F) + by(Pp = F) + by (B - F) +
+ bg(Prg = F) + Dg(Fy 5 - F) + 0g(F, & - F) +

+ bB(FJ. - F) ’

kus F, - looma enda andmed, Ep.ES. -~ poolddede keskmine,
Fp - ema andmed, F, 5. - tdisddede keskmine,
F; - isa andmed, F‘j. - jdrglaste keskmine,
Fgp - emaema andmed, F - populatsiooni kesk-

ine fenotiii
- igaema andmed, ey YLDy
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bl cse b8 - regressioonikoefitsiendid, mis leitakse
ha, korduvuse (R) ja isendite suguluse alu-
sel (vt. BECKER, 1964).

Esitatud vrrandit on vBimalik rakendada, kui on olemas
ainult eellaste, looma enda, perekonna v8i jédrglaste andmed,
samuti ka siis, kui omn kasutada osa nendest andmetest wdi kui
on olemas k8ik andmed, Vorrandist tuleneb, et indiviidi vadr-
tuse mdirab tema hdlve populatsiooni keskmisest.

Soovitav on, et looma aretusviéédrtuse hindamisele asutaks
niipea kui vBimalik., Algul tehskse seda p8lvnemise ja sugu-
laste andmete alusel, seejérel pérast esimeste toodanguandmete
selgumist., Ehkkl tépsus esialgsel hinnangul on vdiksem kui
mitme kontrollperioodi ja Jjérglaste alusel antud hinnangul
(genotiiiibi mééiratlemise seisukohalt), tuleb esialgne hinnang
alati anda,

5.6.1., Hinnatava looma fenotiiiip

Looma aretusvéértuse (genotiiibi) kindlaksmédramise tép-
sus tema fenotiilibi alusel oleneb eelkdige selle omaduse heri-
taablusest (h2). Kui h2 oleks v8rdne nulliga, siis selektsi-
oon fenotiilibi Jédrgl Jjéddks tulemuseta, olenemata sellest, kui
hoolikalt me ka loomi ei vali., Teiselt poolt, kui h2 ldhenedb
l=le ja omadus esineb m8lemal sugupoolel, on looma enda fe-
notiliibi alusel,arvestamata tema pS8lvnemise, perekonna vdi
Jérgleste andmeid, v8imalik suhteliselt tépselt tema genotiili-
pi hinnata. Sel Juhul annab massvalik, mis baseerub loomade
fenotiiibil, maksimaalse efekti. Vahepealsete h® véartuste
puhul (tegelikult ongi enamus n® niisugused) peab kasutama
nii massvalikut kui ka sugulaste hindamist. Sugulaste andmeid
tuleb kasutada ka siis, kui tunnus on sugupoolega piiratud
(piima=- ja munatoodang, pesakonna suurus jne.). Sel juhul
hinnatakse isaslooma emaseellaste, -sugulaste ja ~-jdrglaste
andmete alusel.

Loomade fenotiiiibi v8rdlemisel (nende-aretusvédrtuse kind-
lakstegemise eesmédrgil) on oluline elimineerida uuritava loo-
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mariihma mingi omaduse koguvariatsioonist vdliskeskkonnast
p8hjustatud mdjud (erinev vanus, sddtmine, aastaaeg, kontrol-
1i sagedus jne.). ;
Kui keskkonnafektorid on ilihtlustatud (v8i asuvad virrel-
davad loomad samades tingimustes), vdib looma subtelist are-
tusvéirtust tema enda fenotiiliibi (Fx) ja populatsiooni keskmi-
se fenotiiiibi (F) jérgi védljendada Jadrgmiselt:
Qi B R =D B
x x
Kui 'aga same populatsiooni eri loomariihmade (karjade)
vahel on suured erinevused ja tunnus on kergesti modifitseeri-
tev (ndit. plimatoodang), teostatakse vdrdlus mitte kogu po-
pulatsiooni ulatuses, vaid v8rreldakse loomi eakaaslaste kesk-
misega samas karjas (laudas). EKui eakaaslaste keskmist téhis-
tada Ex, siis looma aretusvdartust vBib véljendada:

o =0’ -K) +F,
ehk, teise valemiga:

2 = 2,7 _ %y 4T
Gy = BB, =) + WO(A, -P) + F

kus hi — antud omaduse karjadevahelise erinevuse (diferentsi)

heritaablus.

Esimesel juhul vérreldakse looma ainult tema eakaaslaste-
ga, teisel juhul vBetakse arvesse ka vahe karja ja kogu popu-—
latsiooni keskmise vahel, koos vastava omaduse heritaablusega.
Viimane valem vdimaldab looma aretusvdartust vdrrelda mistahes
loomaga selles populatsioonis. Et aga hA on védga raske médra-
ta, kasutatakse seda meetodit harva. ;

Bakaaslaste keskmisega vBrdlemisel peab jélgima, et nen-
de keskmine pdhineks véhemalt 10-20 looma andmetel ning et ea-
ksaslasi peetaks enam-viéhem vdrdsetes tingimustes. Andmete kor-
rigeerimist (vanuse, poegimise aja Jne. osas)'ei soovitata,
sest igasugune kxoefitsientidega korrutamine v5ib moonutada
tBelist pilti. Uuritava looma ja tema eakaaslaste toodangute
erinevust vtib vdljendada absoluutarvudes v8i protsentides
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(% e=kaaslaste toodangust).

Igasugusel loomade tBulise véirtuse hindamisel on téht-
sam saada suhteliselt 3igeid (populatsiooni keskmisega v3rrel-
des) kui absoluutselt 3igeid andmeid. See tdhendab, et tuleb
Sigesti hinnata loomade vidrtust iiksteise suhtes, leida nende
paremusjirjestus, mis otsustab looma saatuse valikul.

Kui aretusvéiirtuse hindamisel kasutatakse mitme kontrolle
perioodi keskmisi andmeid, on genotifiibi méiramise tépsus suu-
rem, sest hn' kus arvestatakse korduvust - on alati suurem
kui he, mis on leitud Uksiku toodenguperioodi alusél (vt., osa
S5¢4.). Tuleb aga meeles pidada, et mitme toodanguperioodi
keskmise pShjal antud hinnang, veatamata oma suuremsle tép-
susele, alandsb valiku efekti, sest pSlvkondade vahe pikeneb
(vt. 088 5.7.2.). Kui omaduse heritaablus on kbrge siis ei
anna mitme toodanguperiocodi keskmised andmed v&rreldes iihe
pericodl omadega aretusvidrtuse médramisel oluliselt tépsust
Juurde, Madalama ha-ga omaduste puhul on mitme kontrollperi-
oodi pBhjal antud hinnang alati objektiivsem kul {ihe peri-
oodl pShjel antud hinnang, sest nii saab kSrvaldada arvestu-
sest ebaregulaarseid keskkonna mdjusid (modifikatsioone),

IE ROY (1960) esitab radade koefitsientidel pShineva bio-
meetrilise mudell looma genotiiiibi hindamiseks mitme toodangu-
perioodi andmete pdhjal (Jjoonis 25). Vastavate tuletuste kau-
du tBestab ta, et isendi genotiilibi regressioon tema keskmise-
le fenotiliibile, mida nditab mitme toodanguperioodi keskmine,
vSrdub:

2 n 2
b s =h = hy vt, od.),
& 1+ (n=-1)-R : nakinsl

kus mn - toodanguperiocodide arv Ja
R - korduvuse koefitsient (joonisel Ty keskmine).
Avaldise 2 - vVddrtused erineva n ja R jaoks on
1l+(n-1)* R ;
antud tabelis 14,
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G, - probandi genotidp

F,...F, - fenotiip erinevatel toodanguperioodidel

F, - kaigi foodanguperioodide keskmine fenofidp

V, - susfemaatiline viliskeskkonna maju

v; — Juhuslik viliskeskkonna mgju

h, p ja vs - radade koefitsiendid

ry - fenotadbiline korrelatsioon kahe perioodi
toodangu vahel (=h*+v;")

mudel looma hindamiseks mitme

Joonis 25. Biomeetriline
LE ROY, 1960, jérgi).

toodanguperioodi andmete pdhjal (

183



Tadel 14

n

Avaldise
1+(n=-1) - R

arvulised véirtused
(L& ROY, 1960, jérgid

i 3 |

0,1 70,2 03 00,4 .05 0,6 0,27°0,8 0,9

1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
1,82 1,67 1,5 1,43 1,33 1,25 1,18 1,11 1,05
2,50 2,14 1,88 1,67 1,50 1,36 1,25 1,15 1,07
3,08 2,50 2,11 1,82 1,60 1,43 1,29 1,18 1,08
3,57 - 2,78 2,27 1,92 1,67 1,47 1,32 1,19 1,09
4,00 3,00 2,40 2,00 1,71 1,50 1,33 1,20 1,09
4,71 3,33 2,58 2,11 1,78 1,5 1,36 1,21 1,10

10,00 5,00 3,33 2,50 2,00 1,67 1,43 1,25 1,11

8@0\\1\#\'_»"\)!-'

Indiviidi genotiilibi vaddrtust mitme toodanguperioodi and-
mete alusel vdljendab LE ROY (1960) v3rrandigs *
Gx=bg/r(px-p)+p,
kus Fy on looma mitme toodanguperioodi ja F populatsiooni
keskmine.

Mida k3rgem on antud omaduse h2,_seda véhem on vajadust
teostada vdrdlust eakaaslastega vdi arvestada mitme perioodi
keskmisega. Sel juhul v8ib v3rrelda otseselt iiksikute loomade
fenotiilipe.

5.6.2. P8lvnemine

Pdlvnemise jérgi saab looma hinnata k3ige varem ja kdi-
ge lihtsamalt. Kahjuks on see hinnang sageli ebatépne, mis
on tingitud vanemate geenide tohututest kombinatsiooniv8ima-
lustest ja omaduste h2 erinevustest.,

Vanemate ja sugulaste andmete kasutamine looma aretus-
védrtuse hindamisel pBhineb geneetilisel (genotiilipide) sar-

184



nasusel sugulasloomade vahel, Seda mB3dab suguluse koefitsi-
ent - Ryy (vt., oB8a 4.2,2.2.). Néditeks on korrelatsioon in-
diviidi ja tema emaemaema fenotiilibi vahel 0,125h, Korrelat-
sioon indiviidi ja tema poolde fenotiilibi vahel aga 0,25h,Léh-
tudes geneetilisest sugulusest isendite vahel v8ib ema andmed
oma kaalult vBrdsustada uuritava looma tédisddede andmetega,
emaema andmed aga pool8dede omadega.

Kui périlikkus oleks téies ulatuses aditiivme ja fenotiili-
biline muutlikkus t'a':l.glikult geneetiline, siis oleks 25% jédrg-
laste muutlikkusest pdhjustatud kummagl vanema poolt, ililejdé-
nud 50% aga tunnuste lahkenemisest (mendeleerumisest). Vasta-
vast regressiooniseadusest (osa 3.1l.) Jjérglaste ja eellaste
vahel tuleneb, et mida kaugemal on eellane ning mida suurem
on hz, seds vihem tuleb tems andmetele téhendust omistada.
Tavaliselt vBetakse arvesse mitte rohkem kui kahe pdlvkonna
eellaste andmed., EKui h2 on kdrge, el ole eellastel, peale loo-
ma vanemate, aretusvididrtuse mddramisel olulist téhtsust, Ise-
gl kui l:s2 = 0,3, ei ole mBtet arvestada eellastega, kées sei-
savad kaugemal vanavanematest (vt. tabel 15). Kui eellaste
(eriti vanemate) fenotiilipl on hinnatud mitmel kontrollperioo-
dil, uuritaval loomal aga ainult {ihel, siis vanemate andmete
osatédhtsus mdnevdrra tduseb.

Erinevate eellaste osatéhtsus isendi hindamisel s3ltub
suurel midral ka sellest, kul tépselt nende fenotiilip on hin-

natud (andmete arv, tépsus).

5.6.3. Perekond (kxollateraalsed sugulased)

Loomade aretuses kasutatakse terminit "perekond" mitmes
tédhenduses, Geneetikas m8istetakse perekonna all tavaliselt
ainult poolddede (~vendade) v8i téisddede (~vendade) riihmi,

Looma sugulusaste tema tfiisGega (-vennaga) Jja jirglasega
on niisama suur kui emage (isaga), pooldega (-vennaga) aga
nii suur kui iihega tema vanavanematest. Seetdttu on 1loo-
ma hindamisel iiks Juhuslikult valitud tiif;ar. ema v8i téis-
8de samavédrsed, vaatamata sellele, et tédisBelt ta otseselt
geene el ole saanud (kaudne sugulus). Et aga hinnataval loo-
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mal v3ib olla mitu tédis- v3i pooldde (-venda) vanemaid
aga ainult iliks, annab kiilgsugulaste hindamine sageli tépsemat
informatsiooni looma pdrilike omaduste kohta kui eellaste vdi
ihe jérglase hinﬁang.

Pshimdtteliselt toimub probandi aretusvéddrtuse hindamine
poolddede v8i poolvendade jadrgi samuti kui isa hindamine jérg-
laste jargi. Pool- ja tdisddede (~vendade) hindamisel on suur
praktiline téhtsus, eriti sugupoolega piliratud tunnuste puhul,
samuti selliste tunnuste osas, milliste kohta on v8imalik and-
meid saada alles pédrast looma tapmist (nditeks liha kvaliteet).
Piimatdugu pullide aretusvéédrtuse hindamisel kasutatakse iihe
kriteeriumina sagell keskvédrtust, mis iseloomustab kogu pere-
konda., Mida kiirem on loomaliigi reproduktsioonitsiikkel ja mi-
da suuremad on pool=- v3i tdisddede riihmad, seda tdpsem on pe-
rekonna jédrgi antud hinnang (ndit. sigadel ja kanadel), Hin-
damiseks kasutatakse mitmesuguseid sibselektsiooni meetodeid
(pdhjalikumalt késitletakse neid pdllumajandusloomade aretu-
se kursuses).

Kui silistemaatilisi keskkonna m3jusid oleks vdimalik
tédielikult elimineerida, s.o. kui korrelatsioon sugulaste va-
hel oleks té@ielikult geneetiline, vdrduks korrelatsioon pro-
bandi genotiilibi (G ) ja iihe juhuslikult v3etud poolde feno-
tiilibi vahel 0,25h ja G regressioon samale fenotiiiibile O, 25h
Korrelatsioon Gx ja n pool&e keskmise fenotiilibl vahel aga vdr-

duks
it S 25h‘/:n
g-f(p.o.) ’ 1+(n.1)0,25h2

Jja vastav regressioon

8/(p.3.) * 14(a-1)0,2502

Uhe t&isde fenotiiiibi ja probandi genotiiliibi vahel on kor-
relatsioon 0,5h, regressioon aga vastavalt O,5h2, Taisddede
fenotiilipide keskmise ja probandi genotiilibi vahel on vastavad
suurused )
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£y = y = 0y5h B
g:F(t.5.) ¢ v;:;;:;;;:;;_

S Bt SohoasEe
8/£(t.8.) 7 1,(n~1)0,5n2

Jérglaste keskmise fenotiiibi ja probandi genotiiiibi suhe
védljendub korrelatsiooniga

r =0, h z
g-£(3.) ? b 1+(n-1)0,25h2

Ja regressiooniga

b AN o nO, iha .

Kui omaduse h2 on 0,2-0,3, on selektsiooni efektiivsus
ligikaudu v8rdne, kui valik baseerub 5 pooldel, 4 tdisdel, 3
jédrglasel voi looma enda fenotiiibil. Kui hz on suurem, siis
kiillgsugulaste ja jirglaste osatidhtsus looma enda aretusviiir-
tuse hindamisel véheneb veelgi. Korrelatsiooni maksimaalvair-
tus indiviidi genotiiiibi (G) Ja poolddede keskmise fenotiilibi
vahel on 0,5, tdisddede puhul 0,71, jiarglastel aga 1,00, Joo-
nisel 26 on néidatud, kuidas need korrelatsioonid sdltuvad
poolddede ja tiitarde arvust, erinevate h°-de puhul, Selgub,
et poolddede arv probandi genotiiiibi objektiivseks hindamiseks

peaks olema véhemalt 20, kui b = 0,3, madalama h2 korral aga

veelgi suurem.
Aretusvddrtuse hindamist kollateraalsete sugulaste and-

rete pdhjal segeb sageli asjaolu, et perekondadevaheline va-
riatsioon on osaliselt tingitud vidliskeskkonna faktoritest.
Edu valikul perekondade jarpi s8ltub suurel mdédral sellest,
snnestunud médrstleda v3i elimineerida keskkon-
Koige suurem on efekt valikul perekonna °
eskkonnast péh;justatud erinevused su-

2 on suhteliselt madal.

mil madral on
na mdju osatdhtsust.
jirgi siis, kui valisk
gulaste vahel puuduvad ja omaduse h

187



1.0

08

S
o

o
&

Korrelatsioon

o
~

|
0 20 330 4 S0 60 M & K 100

Poolddede ja titarde arv
Joonis 26. Aretusvéidrtuse hindamise tépsus poolddede ja
titarde Jjédrgi (JOHANSSONi, 1961, jérgi)

Kui poolded on valitud juhuslikult ja nende arv on kiillalt
suur (ndit. piimatdugu pullide Jérglased kunstliku seemendu-
se tingimustes), on nende andmete hindamine valiku efektiiv-
suse suurendamiseks hédavajalik.

IUSH (1947) on tSestenud, et valiku efekt iihes p&lvkon-
nas on perekonna- ja massvaliku kombineerimisel

2
(rg"rr) R L2

l-mx l-r(n-l):r.‘f

14+

korda suurem kui efekt ainult massvaliku rakendamisel, Kom-
bineeritud selektsiooni {ileolek, nagu valemist ndeme, s8ltub
peamiselt suurusest r ~Tpy Perekonna suurusest (n) ja feno-
tiilibilise korrelatsiooni (rp) absoluutviddrtusest. Kui Ty on
véike ja r_ suur, siis on kombineeritud selektsiooni rakenda-
mise usaegekt k8ige suurem. Seega tuleks kombineeritud se-
lektsiooni (valikut perekonna + indiviidi fenotiilibi jérgi) re-
kendada eelkSige selliste omaduste puhul,milliseid iihel loo-
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mal on raske kii;_.laldaae tédpsusega md8ta (ndit. soddakonver—
sioon). K8rge h“ omaduste puhul on perekonna jérgi valiku
efekt, vdrreldes massvalikuga, suhteliselt vidike,

5.,6.4., Jidrglased

Jérglaste kvaliteedi jérgi vB8ib teha 13pliku otsuse va-
nemate aretusvidrtuse Ja paaridevaliku Snnestumise iile. Juba
jooniselt 26 ndeme, et mdne Jérglase alusel v8ib looma tundu-
valt tépsemini hinnata kui paljude poolddede jérgi. Seda see-
t8ttu, et geneetiline sugulus (genotiiipide sarnasus) vanemate
ja jédrglaste vahel on suurem.

Tabelis 15 on esitatud kokkuvStlikud looma aretusvédrtu-
se (genotiliibi) hindamise andmed erineva heritaabluse puhul,
kasutades looma enda, tema eellaste, perekonna vii Jérglaste
fenotiilibi hindamise tulemusi. Ndeme, et suhteliselt kBige
tédpsem genotiilibi hinnang saadakse just Jédrglaste alusel, Mi-
da suurem on seejuures jédrglaste arv, seda tépsemat informat-
siooni on v8imalik saada vanemate genotiiiibi kohta.

Et emasloomadel on tavaliselt jédrglasi vidhem kui isas-
loomadel (v.a. linnud ja osalt ka sead), hinnatakse jérglaste
jdrgli peamiselt just viimaseid. Jéarglaste jérgi hinnatakse pul-
le, kulte, samuti kukki; teiste koduloomade juures on see nn.
progeenne hindamine védhem levinenud.

Jérglaste Jjérgi hindamise suurimaks puuduseks on see,
et hindamine saab toimuda alles siis, kui hinnataval loomal
on- juba kiillalt palju jérglasi, s.o. tema suguloomana kasu-
tamise 1l8puaastail, sagell aga alles pdrast looma enda sur-
ma (pullid). Ea on progeenne hindamine suhteliselt kulukas,
eriti siis, kuil seda teostatakse vastavates kontrolljaamades
(nn. taani meetod). Jirglaste jérgi hindamise pdhimdtted
on nii isas- kui ka emasloomadel samad.

Jirglaste jarsl antavat hinnangut vdivad mb;justada: tea-
tud juhuslikku ja siistemaatilist laadi vead, millest té&htsa- .

mad on:
1) ;juhuslilcud vead, milliseid on vSimalik védhendada
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1 4 R e 8

Aretusvairtuse maaramise tédpsuse sdltuvus selle arvutamiseks
kasutatud meetodist (tegelik aretusvadrtus = 1)
LE ROY (1960) jérgi

&arrelatsioon tegeliku aretusvasir-

Teadaolevad feno- ﬁusega,kui:
tiitibid 2 2 2
b= 0.8 fihe =505 | hT = 0.2
A, Loomal endal iihel 0,80 0,50 - 0,20
periocdil ;
Loomal endsl kahel 0,84 0,60 0,29
periocodil
Loomal endal viiel 0,87 0,70~ 0,38
periocdil
B, Emal (v8i isal) 0,20 0,12 0,05
Emal + EE (v8i I + II)| 0,20 0,13 0,06
E + IE (v3i I + EE) 0,25 0,16 0,06
E + EE + IE 025 0,16 0,07
E+I+EE +EI +1IE+ O,41 0,29 0,13
+ IT
C. 2 téisdel 0,29 0,20 0,09
10 pooldel 0,18 0,15 0,09
2 téisdel + 8 pooldel | 0,31 0425 0,14
E + 8 isapoolsel pool4 0,37 0,26 0,12
del
E + I + 2 tdistel 0,42 0,31 0,16
D, Loomal endal ‘ihel pe- 0,81 0,54 0,25
rioodil + & + EE + IT
Loomal ‘ihel perioodil | 0,81 0,53 0,23
+ 2 taisdel
E. 5 Jarglasel 0,61 0,40 0,21
10 jdrglasel 0,76 0,57 0,35
20 jédrglasel 0,86 0,73 0,52
40 jarglasel ° 0,93 0,84 0,68
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Jdrglaste arvu suurendamisega. Juhuslikke vigu vBib jaotada:

a) geenide juhuslikust kombineerumisest tingitud genee-
tiline variatsioon jédrglasriihma sees (mendeleerumine véikes-
tes riihmades) ;

b) jubuslikud véliskeskkonna faktorite wmdjud ja tunnuse
nS8tmise vead.

Juhuslikku lsadi vigade arv vaheneb jdrglaste arvu suu-
rendamisega 1/n korda (JOHANSSON, 1961).

2) Siistemaatilised vead, milliseid on vdimalik osaliselt
elimineerida paranduskoefitsientidega v8i loomade riihmitami-
sega varem kehtestatud nduete alusel, samutli dispersioonana-
lilisiga. Siistemaatiliste vigade allikateks vBivad olla:

a) emad moodustavad selekteeritud riihma, mis erineb ge-~
neetiliselt populatsiooni keskmisest;

b) uuritava omaduse vanuseline muutus, samuti aastaaja,
sootmise ja teiste keskkonna faktorite erinev mdju riihmade
jérgi - korrelatsioon genotuibi ja keskkonna vahel., Nende md-
jude nivelleerimiseks samale tasapinnale tuleb jédrglasi pi-
deds vbrdsetes tingimustes ning vdrdlemiseks kasutada ainult
eakasslaste andmeid. Jidrglaste arvu suurendanisega riihmas
neid vigu pole vdimalik vahendada.

Kui emad on valimata ja siistemaatiline mittegeneetiline
variatsioon jérglaste rilhmade vahel puudub, on fenotiilibiline
correlatsiocon poolddede vahel 0,25h°. Isa genotiiiibi ja ilhe
tiitre fenotiilibi omavaheline korrelatsioon on O,5h; isa geno-
tiilibi ja titarde keskmise fenotiiiibi vahel on korrelatsioon

o n T
- = h 5
AR IR ey

Selle korrelatsiooni ruut nditab antud isaslooma k3igi
tiitarde (olemasolevate ja jérgnevate) regressiooni kontrol-
litud tiitardele, see on nn. jarglaste hinnangu korduvus sama-

des tingimustes (JOHANSSON, 1961):

BRI °n AR S
= 14(n-1)0,25h Gg + I/n

kus J - juhuslike variatsioonide kogusumma,
G_ - geneetiline erinevus isade vahel.
-
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Seda regressioonikoefitsienti (b) kasutatakse tiitarde
keskmise vbBrdlemisel populatsiooni keskmisega. Sama arvu
Jérgnevate tiitarde (F) keskmist toodangut sasb médrata vale-
miga:

F=b(-Y_—F)+-I;,

kus ¥ - kontrollitud tiitarde keskmine toodang,

F - populatsiooni keskmine.

Kul soovitakse médrata isaslooma aretusviddrtust (Gy), tu-
leb suurust b(Y - F) korrutada kahega, sest tiitarde keskmine
on nende emade keskmise (X) Ja isa aretusvéidrtuse vahepealne.
Kui oletada, et X = F, siis isa aretusvéddrtus vSrdub:

ci = 2D B 40T (1)

Kul jérglaste vdrdlus teostatakse ainult {ihe karja sise-
selt (siistemaatiliste keskkonna erinevuste elimineerimiseks),
Uhesugustes keskkonnatingimustes ja emad on selekteerimata,
8iis omandab valem kuju:

G, = 2b(Y - KY) +1, (2)

kus Y - hinnatava isaslooma tiitarde keskmine,

.IY - tiitarde eakaaslaste keskmine,

I - karja keskmine rea aastate jooksul (sel perioodil,
mille kohta on emade ja tiitarde andmed),

Kul tiitreid soovitakse kontrollida erinevates keskkonna-
tingimustes, on regressioonikoefitsient

A 0,25h%n W ;
1+(n-1)(0,25h2+v2) Gg+V+J/n

kus v2 Ja V nditavad siistemaatilistest keskkonna faktoritest
tingitud variatsiooni. 5

Viimasel juhul peab 3igete tulemuste saamiseks Jérglas-
te arv olema iile 20 (JOHANSSON, 1961).

JOHANNSON ja ROBERTSON (1952) esitavad jérgmise indeksi
isaslooma 18plikuks hindamiseks:
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G =20 (T-L,) -0,50°F =) +BeE-F +F, (3
kus fi - karjadevaheliste erinevuste heritaablus,

Y - tiitarde keskmine produktiivsus,

IY - tiitarde eaksaslaste keskmine,

X - tiitarde emade keskmine,

K‘X - emade eakaaslaste keskmine,

A - karja (eakaaslaste) kogu selle perioodi keskmine,

mille kohta on emade ja tiitarde andmed,
F - populatsiooni keskmine (t8ul v3i tdurihmal piirkon-

nas),
b - regressioonikoefitsient (vt. eelmine 1k.) ,
b2 - omaduse heritaablus .
Kui vérdlus teostatakse ainult ilihe karja piirides, v&ib
valemit lihtsustada:
G, = 2b(T - IY) + 7. )

Seda valemit vBib kasutada ka juhul, kui vdrreldakse ea-
kaaslasi mitmes karjas, sest hﬁ {iletab harva 0,1 (ROBERTSON,
RENDEL, 1954).

Toodud valemitel on veel teisigi variante. Kd8ige kasuta-
tavam neist on siiski valem 2 (lk, 192).

Nagu mérgitud, on jérglaste jdrgl hindamise suurimaks
puuduseks see, et ta pikendab keskmist generatsiooni inter-
valli, Peamiselt seepirast ei teostata progeenset hindamist
nende omaduste jérgl, mis esinevad mdlemal sugupoolel, DICKER-
SON ja HAZEL (1944) leidsid, et kui jédrglaste hinnangut ei
saada kiillalt vara, ei tasu see end. RENDEL ja ROBERTSON (1950)
on vdlja arvutanud, et t¥uaretuse efektist langeb 43% niisu=-
guste noorte pullide kasutamisele, kelle isad on hinnatud,

33% noorte pullide valikule emade toodangu jargi, 6% emade

valikule ja 18% kontrollitud pullide kasutamisele, Seega ko=
61% pohineb isasloomade jdrglaste jédrgi hin-
selektsiooni osatéhtsus selle kdrval on ena-
K8ige rohkem kasu saadakse, kui kasutatak=-
i valitud noorpulle, arvestades aga ka
1 v&ib noorpulli isegi siis jul-

gu progressist

damisel. Lehmade
masti vidga véike.
se isade hinnangu jarg
nende emade andmeid. Sel juhu
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gelt kasutada, kui  tema enda jédrglaste kohta veel andmed
puuduvad.

ROBERTSON (1957) on uurinud jérgleste ervu mdju isasloo-
ma hinnangule. Tulemused néitasid, et mida suurem on jérglas-
te arv, seda tépsem on saadud hinnang, Tegelikult ei saa kont-
rollitavate jérglaste arvu isa kohta piirematult t3sta, ja sel-
lel pole ka mdtet, sest maksimasalsele tépsusele vastab teatud
optimaalne arv. Emasloomade arv (N) populatsioonis on samuti
piiratud. Et saada jarglaste jédrgl hindamisest maksimsalset
efekti, v8ttis ROBERTSON piimatdugu pullide hindamisel kasutu-
sele nn, kontrollimise suhte (ingl. k. testing ratio) - K,mis
v8rdub K = N/S, kus S on seemendamiseks valitavate pullide arv
pérast kontrollimist. :

Kui iihes populatsioonis on néiteks 300 lehma ja nende
paaritamiseks tahetekse valida kaks pulli, siis K = 300/2 =
= 150.

Selle arvu alusel on vBimalik leida suhtarv p, mis ndi-
tab, kui palju pulle tuleks kokku kontrollida, et nende hul-
gast saaks valida kaks parima aretusviidrtusega looma., Teiseks
on veel vaja médrate, mitme tiitre alusel tuleks iga pulli hin-
nata (n).

Valitava kahe pulli geneetiline paremus, vﬁirelgss teis~

tega on tegelikult p ja K/a funktsioon, kus a = S ol
h

Juhul, kui K/a >3, og optimaalne tiitarde arv isa kohta
n = 0,56 |(K/h®, Kui b" = 0,25, v8rduks n meie néites:

n = 0,56 {/150/0,25 = 0,56 - V600 = 0,56 - 24,5 = 13,7,
ehk ligikaudu 15 tiitart (suhe K/a on 10).

Pullide arv (p), mis tuleks kontrollida, et neist saada
2 parimat, leitakse:

= =il 0.1

. b= =
150

=B

mis téhendsb, et 18plikult valitavad pullid moodustavad i

osa ehk 10% kontrollimisele kuuluvate pullide arvust., Seega
tuleb kontrollida kokku 20 pulli, igaiiks 15 tiitre alusel, Se-
da tehes on selektsiooni efekt suurim, mida on vBimalik saa-
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vutada, kasutades Jjédrglaste hindamist.

Eeltoodud arvutuste kdigu pdhjal esitab ROBERTSON (1957)
tabeli tiitarde riihma suuruse mddramiseks, kui kontrollimise
suhe (K) on teada:

K Riihma suurus

50 6 - 11
100 10 - 26
200 2 o 4O

1000 60 -~ 90

IE ROY (1960) esitab kompleksse biomeetrilise jérglaste
hindamise mudeli (joonis 27). Mudeli alusel, kasutades vasta-
vaid radade koefitsiente, on v8imalik tuletada, et isasloo-
ma aretusviartuse (Gi) regressioon jdrglaste fenotiilibile vdr-
dub:

h2-n-m

bGiﬁ 3 4 + h2[n(m + 1)-2]-:- vg(n-l) s

Valemis tdhendab lugeja geneetilist dispersiooni riilhmade
vahel, nimetaja aga kogu dispersiooni riihmade vahel.

Esitatud skeem aitab m8ista jérglaste jérgi hindamise
pdhimdtteid, geneetilise informatsiooni liikumise teid vane-
mate ja Jérglaste vahel.

Praktikas kasutatakse isasloomade Jjdrglaste jédrgli hin-
damisel véga mitmesuguseid meetodeid. Pdhjalikumalt leiavad
need kdsitlemist pélluma,jandusloomade aretuse kursuses,
Otstarbekamateks neist on eespool nimetatud taani viis (kont-
rolljasmad) Ja Inglismaal kasutatav meetod, mille jérgi
pullide suhtelist aretusviirtust (relative breeding value)
mairatakse vastava valemi pdhjal. Viimane meetod on tuleta-
tud ROBERTSON1 poolt ja pdhineb pulli esimest laktatsiooni
liipsvate tltarde vérdlemisel nende eakeaaslastega samast lau-

dast. Vdrdluse alusel tuletatakse pulli suhteline aretusvéir-

tus valemist ( JOHANSSON, 1961):
Pv -+ D, + 0,2(8 - F) + F]. 100
RBV = . B :
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Jdrglased
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h, v ,p - radade koefitsiendid

n - liisddede rihmade suurus

m - fdisodede rihmade arv

Iy(es) - fenotidbiline korrelatsioon taisédede vahel
I(p-8) - fenotiibiline korrelatsioon poolddede vahel
Y - J uslikud  véliskeskkonna majud (v;)

Joonis 27. Biomeetriline mudel aretusvidirtuse hindamiseks

Jérglaste jargi (LE ROY, 1960, jirgi).
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kus: RBV - suhteline aretusvéidrtus,

b - tulevaste tiitarde regressioon kontrollitud tiitar—
dele, mis leitakse valemiga:

& _0,25n%sw
1+(Sw - 1)0,25n2

selles valemis w on tiitarde ja eakaaslaste arvu harmooni-
line keskmine:

S DR
Bt B0

W= (vt. osa 3.4.),

kus Dy = tiitarde arv iihe pullil,
n, - eakaaslaste arv;
Sw tdhistab w summat.
D_ - tiitarde ja eakaaslaste w-ga kaalutud toodangu eri-

w

nevuste summa: AT A
s[w(¥ - &y)]

w o Sw .

kus ¥ - pulli tiitarde keskmine,
Ky - tiitarde eakaaslaste keskmine,
Kui tahetakse pulli jérglaste jédrgi hinnata, peab Sw ole-
ma. vihemalt 20 (mis vastab umbes 30 tiitrele pulli kohta).
# - antud tdu I laktatsiooni liipsvate lehmade keskmine,
I - koigi eakaaslaste keskmine karjades, kus kontrolll

teostatakse, >
0,2 - karjadevahelise variatsiooni heritaablus (hA)°

Et hA2 on sageli alla 0,2, v6ib hulkliikme 0,2(k - F) va-

lemist ka dra Jjétta.
Kui pulli tiitreid hinnatakse ainult iihes karjas, voi on

karjadevahelised erinevused (emade erinevused) tiihised, vGib

kogu valemit.lihtsustada:

[v (o, + £)]- 100
7

8: Arvutada pull A suhteline aretusvéirtus

RBV =

Naide 2
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tema tiitarde ja nende eakaaslaste piima rasvasisalduse pSh-
Jjals

Kari Tiitred Eakaaslased Y-iy w w(@ - &)
n e n Ay
BRI R e L L 3,30 0,20°:76,7 1,34
AR o I Y s R 2537 0,05 10,0 0,50
Bei 230 3,50 40 3,40 0,10 17,1 1,71
Summa 33,8 3+55

D, = 4222 - 0,105; kui b = 0,6, siis b = 0,9; F = 3,30.
j 33,8

RBV = £2.: 0,9 - 0,105 + 3,30)100 _ 348,9 _ 106 .
3,30 3,30

Antud pulli subteline aretusvdartus on 106%.

5.6.5. Proov kahjulikele retsessiivasetele geenidele

Koduloomadel tuntakse rida kongenitaalseid périlikke
defekte, mis antakse edasi pdlvkonnast pdlvkonda vastavalt
MENDEI4 seadustele (nn. letaalsed ja subletaalsed geenid).
Enamus neist geenidest on retsessiivsed, varieerudes oma eks-
pressiivsuselt (vdljendumiselt). Esineb ka kahjutuid, kuid
toule atiiipilisi defekte (ndit. punasekirju vérvus hol¥tein-
friisi tdul). Kui retsessiivse geeni sagedus on madal, pole
vBimalik massvalikuga seda tdielikult populatsioonist k&rval-
dada (vt. osa 4.2,1.3.2.).

Kahjuliku geeni levik kunstliku seemenduse puhul on laial-
dasem, ehkki keskmine risk on loomuliku paaritusega vdrreldes
niisama suur. Peale selle avastatakse retsessiivse geeni kand-
Ja isasloom kunstliku seemenduse rakendamisel kiiremini.

WRIEDT ja MOHR (1928), kes uurisid letaalseid faktoreid
veistel, soovitasid, et kahjulike retsesgiivsete geenide avas-
tamiseks peaks iga pulli paaritama véahemalt 20 tiitrega. See
selgitab umbes 95% tdendosusega, kas pull kannab mdnda ebasoco-
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vitavat retsessiiveset geeni v&i ei.

P3himStteliselt on vd3imalik kasutada retsessiivsete gee-
nide avastamiseks 4 meetodit:

1. Paaritamine retsessiivse homosiigoodiga (aa), kui sel-
liseid isendid iildse eluvdimelistena esinevad. See nn, ana-
liiisiv ristamine on kdige efektiivsem meetod. Skemasatiliselt
v5ib seda kujutada:

AA ?
Aa ?

X aa

Antud meetodit kasutades piisab juba ligikaudu 5-s8t jérg-
lasest, et selgitada, kas isasloomal esineb vastavat retses-
siivset geeni.

2. Paaritamine teadaoleva heterosiigoodiga (Aa). Seda mee-
todit tuleb kasutada siis, kui defekt on letaalne (aa isendid
surevad). Skemaatiliselt:

AA ?
} x Aa
Aa ?

Selle meetodi puhul on vaja saada véhemalt 11 Jarglast,
et 95% tdendosusega otsustada, kas isasloomal esineb antud
retsessiivne geen v3i ei. Ietaalsete geenide suhtes on see kdi-
ge efektiiveem test. 3

3. Paaritamine teadaoleva heterosiigootse vanema jarglas-
tega. Sel juhul 50% nendest peaks olema retsessiivse geeni kand-

jad. Skemsatiliselt kujutatuna:

2

} x(AA ? + Aa ?)
Aa ?

Retsessiivse geeni esinemise iile otsustamiseks peab sel-
lisest ristamisest olema saadud iihelt isalt véhemalt 23 jédrg-

last, sel juhul on t3endosus P<0,05. {8
4, Vanemate paaritamine oma jérglastega., Kui nditeks pull

on heterosiigoot mingl letaalse geeni suhtes, siis umbes 50%-1

tema jarglastest peab samuti olema retsessiivne geen. Sisuli-
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selt on see analoogiline 3. meetodiga. Selle meetodi puudus-
teks on inbriidingu tagajérjel loomade eluvSime viéhenemine ja
ka asjaolu, et pull on katse 1l3pul vihemalt 4,5 aastat vana.
Seetdttu soovitatakse seda rakendada vaid koos inbriidinguga.

Kunstliku seemenduse rakendamise korral pole eraldi proo-
vi letaalsete geenide suhtes vaja teostada, sest jédrglaste arv
iihe pulli kohta on juba esimesel kasutamisaastal sedavdrd suur,
et need geenid tingimata esinevad mdnel homosiigootsetensa.

Et proov letaalsete geenide suhtes on seotud kulutustega,
tuleb selle laialdasemast kasutamisest loobuda, sest heterosii-
goodid on tédiesti eluvBimelised, homosiigoodid aga kdrvaldatakse
nende sageduse suurenedes automaatselt valikuga,

5.6.6. Biokeemiline poliimorfism *

Peamiseks poliigeensete tunnuste jédrgi wvalikut raskendavaks
asjaoluks see, et neid tunnuseid mdédrab suur (seni veel tead=-
mata) arv geene ja looma genotiilibi tépne hindamine senitun-
tud meetoditega osutub v8imatuks. Populatsioonigeneetikas se-~
ni kasutatavad matemaatilised meetodid el v8imalda iiksikute ge-
notiilipide védrtust 100%-lise tépsusega hinnata. Seepadrast po-
le valiku efekt neid meetodeid kasutades kunagi maksimaalne.

Eeltoodu on ajendanud mitmeid teadlasi nn. signasl- ehk
indikaatortunnuste otsingule - s.0. selliste biokeemiliste
tunnuste leidmisele, mis peegeldaksid maksimaalse tépsusega
produktiivsust vdi teisi majanduslikult kasulikke tunnuseid
médravat genotiiipi. Teistega s®nadega: piilitakse leida seoseid
(korrelatsioone) mdnede geneetiliselt médratud biokeemiliste
tunnuste (polimorfismi) ja majanduslikult kasulike omaduste
vahel, Biokeemilistest tunnustest omavad erilise tdhtsuse vi-
listingimustest ja looma fiisioloogilistest seisundist md&jus-
tamatud omadused, nagu veregrupid, seerumivalkude (piima,'ve-
re, muna jt. bioloogiliste vedelike) tiiiibid, hemoglobiini

e

= Osa 5.6.6, autor on O. SAVELI (EPA p¥llumajandusloomade
aretuse kateedri aspirant).
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tiilibid, vere kaaliumisisaldus, mdned fermentsiisteemid jne.
(BUSCHMANN, 1965).

Enamus biokeemilise polimorfismi liikidest on pBhjusta-
tud alleelide seeriatest, kusjuures dominantsus puudub (ko-
dominantsed alleelid).

Peaaegu kdik geneetiliselt médratud biokeemilise poliimor-
fismi tiitibid (v.a. veregrupid, mis méfratakse seroloogiliselt,
ja vere kaaliumisisaldus, mis médratekse kvantitatiivse ana-
liilisi meetoditega) on mddratud elektroforeesi abil. Valku-
de fraktsioonide eraldamine elektroforeesiga pdhineb sea-
duspédrasusel, et kindla pH-ga puhverlahuses 881tub ioniseeru-
nud valgu molekuli liikumise kiirus elektrivéljas tema md&t-
metest ja molekulmassist. Seetdttu erinevad valkude fraktsi-
oonid moodustavad ekektroforeesi keskkonnas erinevad vééndid.
Eriti hoogustus biokeemilise poliimorfismi uurimine pérast se-
ds, kui SMITHIES (1955) vdttis valkude fraktsioneerimisel
elektroforeesi keskkonnana kasutusele tdrklisgeeli.

Hemoglobiinitiiipe méérab veistel kaks alleelset geeni—
m? ja HOB. Voimalike fenotiiiipide arv on 3 (AA, AB ja BB).
Kuni 90 elupdevani esineb veel kolmas =— nn. fetaalhemoglobiin.
Seebust pdlvmnevatel tdugudel on HbP geeni esinemissagedus
suur. Lammastel on médratud 2, sigadel 1, hobustel 2 ja kodu-
lindudel 3 hemoglobiinitiilipi.

Piimé B-laktoglobuliinide ‘geneetiline polimorfism avas-
tati ASCHAFFENBURGi ja DREWRY (1955) poolt. Leiti, et kolme
erinevat fenotiilipi pdhjustavad 2 alleelset kodominantset gee-
ni - Lg* ja Lgb. Hiljem avastati analoogiline geneetiline
siisteem ka o«—~laktoglobuliinil. Ka kaseiini fraktsioonid on
geneetiliselt maaratud.

Vere kaaliumisisalduse alusel Jaotati lambad kahte tiili-
pi: kdrge (80-109 mg/100 ml) ja madala (17-70 mg/100ml)kaaliu~
misisaldusega tiilip, kusjuures viimane oli dominantne.

Mitmete fermentsiisteemide geneetiline determineeritus
on samuti tdestatud. Nii on leitud kahest alleelsest geenist
(C ja ¢) tingitud pdrilik erinevus katalaasi aktiivsuses ve-
re punalibledes, samuti erinevus fosfataasi jt. fermentide

aktiivsuses veistel.
Vereseerumis esinevate p—globuliinide - transferriinide
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geneetiline poliimorfism on kaasajal saanud erilise tdhelepa-
nu objektiks. On kindlaks tehtud, et veistel on transferrii-
ni 6 fenmotiiipi (AA,AD, AE,DD,DE ja EEjvt. osa 4.1.4,2.) mid-

ratud kolme kodominantse alleeli = TfA, TfD Jja TfE poolt.Iga
geen médrab térklisgeelil 3 elektroforeetilist voondit. Trans-
ferriinitilp ei s8ltu looma vanusest ega vélistingimustest.
Veisetdugude jérgi on geenide sagedus osutunud erinevaks.See-
budel on avastatud veel alleelid TfB Ja TfF. Osa autoreid
(JAMIESON, 1966) vihjab kahe TfD alleeli olemasolule (TfDI Ja
1202y,

Veiste transferriinitiilipe on piiiitud seostada nende ma-
Janduslikult kasulike omadustega. Olenevalt tiilibist on kind-
lake tehtud erinevusi tiinestumises (ASHTON, FALLON, 1962).
ASHTON (1960) leidis, et piimatoodang oleneb isade transfer-
riinitiiibist. DD fenotiilibiga pullide tiitred andsid 38,2t5,5
gallonit (umbes 145 kg) piima rohkem kui nende eakaaslased.
Paljud autorid ei ole aga seost produktiivsusega leidnud,Trans-
ferriinitiilipi on v8imalik rakendada ka loomade pdlvnemise
kontrollimisel, koos veregruppidega. Veiste transferriinitiiii-
pe ning nende seost ®Hroduktiivsusega uuritakse ka Eesti NSV-s
(SAVELI, 1967).

Hobustel on leitud 6 transferriinitiilipi mdaravat allee-
li, sigadel 3 ja lammastel 9-10,

Veresrupgide uurimine koduloomadel kuulub immuunogenee~
tika valdkonda. Zootehnilisest seisukohast pakuvad veregrupid
eelkdige huvi nende pédrandumise kindlate seaduspédrasuste ja
muutunatuse t&ttu looma eluajal, Seetdttu on vdimalik veregrup-
pe rekendada loomade p&lvnemise kontrollimisel, t8ugude genee—
tilise struktuuri ja suguluse uurimisel, liinide diferentsee-
rimisel, samuti mdnedele haigustele vastuvdtlikkuse diagnoo-
simisel., Ka veregruppe piilitakse seostada'produktiivomadustega.
Tulemused selles osas on seni vasturdikivad. Teatud efekti ve-
regruppide jérgi valikul on saadud kanakasvatuses (ALLEN, GII-
-MOUR, 1962). Veregruppi ehk vere antigeenset valemit téhista-
tekse ladina téhtedega. Kdesoleval ajal on veistel leitud 11,
sigadel 16, kanadel 14, hobustel 13 ja lammastel 8 veregrup-
pide geneetilist silisteemi, mis omakorda Jjagunevad reaks fakto-
riteks (alleelideks), moodustades suurel arvul erinevaid fe-
notiilipe (RENDEL, 1963; TIHHONOV, 1967).
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5.7. Valik poliigeensete tunnuste jargi
5.7.1. Uldprintsiibid

Eespool (osa 4.2.1.3.) kdsitleti geenide sageduse muutu-
mist valikul kahe alleelse geeni piirides. Kui aga iihte oma-
dust m8jutavad paljud vOrdse aditiivse mdjuga geenid (oleta-
me n paari) Jja kogu variatsioon oleks geneetiline, siis se-
lektsiooni intensiivsus iga geeni suhtes langeb ligikaudu

.v%. korda vdrreldes valiku intensiivsusega ainult ilhe geeni jér-

gi. Jdrelikult, mida suurem on geenide arv, seda véiksem on
valiku intensiivsus, sest sobivate geenikombinatsioonide saa-
mine on vihem tdendoline, Poliigeensete tunnuste puhul on n
harilikult suur, mist8ttu iihe pdlvkonna Jooksul on iihe iiksi-
ku geeni sageduse muutus vdike, Ka poliigeensete tunnuste pu-
hul s8ltub valiku efekt vastavate geenide sagedusest (vt.
joon. 9), olles maksimaalne siis, kui viimane on umbes 0,5.

Kuigi kvantitatiivseid tunnuseid méédravad paljud poliimeer-
sed geenid, pole k3igl nende toime antud omadusele vdrdne,
M3nedel "pdhigeenidel"” on tugevam mdju kui "teisejdrgulistel"
(JOHANSSON, 1961). Selle tagajérjel tundub n olevat véiksem
xui ta tegelikult on, sest valiku algul suurendstakse peami-
selt 'pshigeenide" ségedust ja efekt on mdrgatav. Kui "pBhi-
geenide" sagedus hakkab léhenema iihele, on v8imalik omadust
parandada veel "teisejidrguliste” geenide sageduse suurendami-
sega, ehkki valiku efekt siis langeb.

Ensmik poliigeenseid tunnuseid pérandub intermediaarselt,
mistéttu teatud geenide dominantsuse arvestamine pole valikul
vajalik. Siiski on avaldatud .arvamust (JOHANNSON, 1963), et
ka mdnede kvantitatiivsete tunnuste puhul vdib dominantsusel,
eriti aga epistaasil (koosmd jul erinevate lookuste vahel)
olla oluline t&htsus selektsioonis, Epistaasi olemasolu korral
v3ib selektsioon teatud geeni sdilitamise suunas ithes kombi-
natsioonis osutada selektsiooniks tema vastu teises kombi-
natsioonis. Sel juhul v8ib valiku efekt puududa ja sasbub eba-

plisiv tasakaal selle geeni suhtes.
Tugev inbriidingdepressioon m&nede tunnuste (viljakus,
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eluvoime) osas vihjab sellele, et ka iiledominantsusel on po-
liigeensetele tunnustele teatav mBju. Konkreetsed andmed sel-
le m8ju tugevusest, samuti nagu dominantsuse ja epistaasi wd-
just, seni veel puuduvad., Uledominantsuse esinemisel on selekt-
sioon efektiivne ainult vastava geenl madala sageduse korral,
sageduse suurenedes valiku efekt langeb (vt. osa 4.2.1.3.2. ja
joonis 9).

Ka autosoomsete geenide seostumine v8ib valikut m¥ne gee-
ni osas takistada (nditeks kui soovitud geen on seostunud
mdne soovimatu retsessiivse geeniga). Selliste soovimatute
geenide kiire eemaldamine saab v8imalikuks alles pirast geeni-
vahetust ehk krossingoverit, kui soovitud geeni "kaitsev" md-
Jju kaob,

Poliigeensete tunnuste variatsioon populatsioonis ei s3l-
tu ainult geneetilistest faktoritest, vaid ka keskkonna eri-
nevustest.-Kuigi valik pdhineb fenotiilipide variatsioonil,ole-
neb selle efekt erinevate genotiilipide reproduktsioonikiirusest.
Seega keskkonna modifitseeriv toime viéhendab selektsiooni efek-
tiivsust, sest ta muudab genotiilipide omavahelised erinevu-
sed ebaselgeteks, Umbritsev keskkond v3ib teatud geeni aval-
dumist iihtedes tingimustes soodustada, teistes tingimustes
aga takistada, mistdttu valiku suund v8ib keskkonnast olene-
valt muutuda.

Védliskeskkonna poolt p8hjustatud variatsiooni td3ttu esi-
neb poliigeensete tunnuste variatsioonikdverates ka jirglaste
regressioon (vt. GALTONi regressiooniseadus, osa 3.l.) popu-
latsiooni keskmise suunas. Regressioon s8ltub otseselt feno-
tiilibilise variatsiooni péritavusest (h°), s.o. asjaolust, et
mitte kogu vanemate hilve populatsiooni keskmisest ei ole
parandatav jérglastele (tingitud genotiiiibist).

Valikul poliigeensete tunnuste jérgi tuleb léhtuda popu-
latsiooni fenotiilibilisest keskmisest (F). Nende fenotiiiipide
valik, millel antud tunnuse véidrtus ililetab keskmise, aitab
suurendada soovitud geenide (plussgeenid) sagedust populatsi-
oonis.Vérreldes kvalitatiivsete tunnustega, kasutatakse va -
liku intensiivsuse ja efekti m3&tmiseks siin pdhimdtteliselt
erinevaid meetodeid. See tuleneb asjaolust, et kvantitatiiv-
sete tunnuste puhul ei ole vdimalik otseselt iiksikute geeni-
de 'sagedust Ja selle muutumist valiku protsessis m3&ta.
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Valiku efekti poliigeensete tunnuste puhul médrab populatsi-
ooni keskmise genotiilibi muutumine (nihe) soovitud suunas. Se-
da nihet m&3detakse fenotiilibi muutumise kaudu populatsioonis,
kus valikut teostatakse (keskmise fenotiiiibi - F - muutumine).
Selektsiooni efekti teatud ajailhikus v8i iihes pSlvkonnas on
vBimalik ette niéha, sest see oleneb reast mSddetavaist suuru-
sist (LE ROY, 1960): :
1) iiheaegselt selektsioonile alluvate tunnuste arvust
(n);
2) tunnuste heritaablusest (h2), mis iseloomustab seost
geno- ja fenotiilibli vahel;
3) omaduste geneetilisest ja fenotiilibilisest variatsioo-
nist (8);
4) selektsiooni intensiivsusest (i), mille médrad karja
remondiks Jdetavate noorloomade protsent;
5) korrelatsioonist liheaegselt valitavate omaduste vahel
()3
6) keskmisest generatsiooni intervallist (T).
Valiku meetodid iihe ja mitme tunnuse jérgi on m3nevdrra
erinevad, mist8ttu neid tuleb vaadelda eraldi.

5.7.2., Valik iihe tunnuse Jéargi

Valiku efekti iihe poliigeense tunnuse jérgi mééirab kSige-
pealt selektsioonidiferents (SD), mis on vahe tduloomana ka-
sutamiseks valitud loomade fenotiiiibilise keskmise (Fag) 32

kogu populatgiooni (venemate) keskmise fenotiilibi (F) vahel:

8D = EAR -F .

Kui néiteks iihe karja keskmine piimatoodang 300-pdeva—
sel laktatsioonil on 3500 kg, aretusriihma (AR) keskmine (nen-
de loomade keskmine, kellelt valitakse jérglasi karja téien-
duseks) aga 3700 kg, siis 8D = 3700 - 3500 = 200 kg.

SD naitab, kui palju v8iks loota antud omaduse parane-

mist jirgnevas pSlvkonnas, xui b€ = 1,0, 8.0. kul kogu feno-
drgnevale generatsi-

tiitibiline variatsioon oleks pérandatav j
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oonile., Sellist olukorda aga kunagi ei ole, Et saada AR loo-
made geneetilist vddrtust (aretusviddrtust), mis niditad iihtla-
8i Jjérgneva pdlvkonna keskmist (FJ), tuleb SD korrutada ha-ga:

GAR & Fd

=F + h%- SD.

Seega teine faktor, millest oleneb selektsiooni efekt,
on heritaablus (h2). Mida madalam on hg, seda véiksem on
selektsiooni efekt, sest fenotiilip ei anna sel juhul 8iget
ettekujutust genotiiiibist ja valikul tehakse palju vigu. Kui
h2 vdrduks nulliga, oleks valik tulemusteta (hZSD = 0). Va=-
1lik looma enda fenotiilibi jédrgi ehk nn. massvalik annab ai-
nult siis h&id tulemusi, kui h° on kdrge (iile 0,6 = 0,7).Kui
h2 on madal (alla 0,3), tuleb looma genotiilibi tépsemaks hin-
damiseks kasutada t@iendavaid vBtteid - hindamist eellaste,
perekonna ja jérglaste jérgi.

Eespool esitatu v8imaldab arvutads {ildjoontes valiku
efekti iihe generatsiooni kohta (VES)' Aretajat aga huvitab
rohkem efekt teatud ajaiihikus, nditeks aastas (VEa). Selle
saamiseks tulgb VEg Jagada keskmise generatsiooni interval-
liga aastates (T), LE ROY (1960) jérgi leitakse T valemiga:

T=k+-;—(v-1)-c,

kus k - AR looma vanus esimese tBuloomana kasutatava jirgla-
se silinnimomendil, Loy '
v - keskmine poegimiste arv looma eluajal,
¢ - keskmine poegimiste vahe aastates.,
Keskmise generatsiooni intervalli pikkuse leidmist
illustreeridb joonis 28 ja selgitab ndide 29,

k . C 4 C ]

ERELE T

'3 24 3 V. poegimine

Joonis 28, Generatsiooni intervalli skeem
(osaliselt LE ROY, 1960, jérgi).
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N &dide 29, Karjas on lehmade keskmine vanus esimese
t8uloomana kasutatava jdrglase sinnil 4 aastat. Keskmine poe-
gimiste arv looma eluajal - 5; keskmine poegimiste vahe - 1-
aasta. Arvutada keskmine generatsiooni intervall - T.

Lahendus: K = 43 v =5; ¢ =1,

T % (5 =-1)'1=4 + 2 = 6 aastat.

Pole raske niha, et generatsiooni intervall vdrdub vane-
mate keskmise vanusega nende jarglaste siinnil, Tabelis 16 on
esitatud tdhtsamate koduloomade keskmised generatéiooni inter-

vallid.
Taibieli1e

Generatsiooni intervallid koduloomadel (aastates)

JOHANSSONi (1949) jérgi | LUSHi (1945) Jérei
Looma=~- Populatsiooni
suuruse sailita-
ik isasloo-| emas™ kesk- Interqmiseks lileskas-
i atatavate Jérg-
madel loomadel |miselt| vall s be Drotmsht
emasloo- | isas-
mad Lloomad
Hobused 9,5 549 9,3 [10-13 | 30-45 24
Piimavei- 4, 6 6,0 5,3 44,5 50-65 2=4
sed
Lambad 3,6 4,3 359 44,5 | 45-55 2=4
Sead 2.4 3,0 2,7 2,5 10-15 1-2
Kanad - - = 1,5 10-15 0,5=2

% - loomulikul paaritusel.
Intensiivsemates tootmistingimustes on generatsiooni

intervall harilikult 1iihem, Seda on vdimalik liihendada kol-
mel teel (1ldhtudes eespool esitatud valemist T arvutamiseks) :
1) k lilhendamisega (loomade vanus esimese AR jdrglase
stinnil),
2) v vdhendamisega (P
3) ¢ lihendamisega (P

oegimiste arv ihel loomal),
cegimiste vahe).
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Generatsiooni intervall sSltub suurel mdaral karja remon-
dike jdetavate noorloomade hulgast; mida rohkem noorloomi
liles kasvatatakse, seda vdiksem on v ja generatsiooni inter-
vall liiheneb,

Valiku efekt ajaiihikus on generatsiooni intervalliga poord-
v8rdeline, kuid aretusvéddrtust on v8imalik tdpsemalt médrata
vanematel loomadel. Seepédrast on vajalik need kaks suurust op-—
timaalselt tasakaalustada. Selleks pﬁﬁtakse hinnata loomade
aretusvadrtust vdimalikult vara,'kasutades geno~ ja fenotiili-
bi korrelatsiooni mddramisel (h, h2) k&iki olemasolevaid in=-
formatsiooniallikaid (eellased, perekond, mitme periocodi too-
dang). Maksimaalse valiku efekti saavutamiseks peab

1
B i 48
! s

.

kus hz(— véimalikult igakiilgsete andmete alusel arvutatud
0 (vanal loomal), .
T/ - generatsiooni intervall vanematel loomadel,
h2 - esialgne h2.
T - generatsiooni intervall, kui selekteeritavad loomad
on noored.

Seega vdrdub valiku efekt iihes pdlvkonnas = VEsz

valiku efekt aastas - VEa aga:

. 2
R !
kus SD t&histab keskmist selektsioonidiferentsi isadel ja ema-
del, ‘
Valemist ndeme, et mida suurem on h2 Jja SD, seda suurem

on VEa. Generatsiooni intervalli pikenedes VE, langeb.

Selektsioonidiferentsi (SD) mé&ératlemine populatsioonis
v3ib toimuda pdhiliselt kahel teel. %
1. Valik toimub teatud tunnusele kehtestatud minimaalset
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piiri arvestades. Nditeks jdetakse karja tdienduseks ainult
nende loomade jédrglasi, kelle produktiivsus iiletab teatud mi-
nimaalndude (nditeks karja keskmise)., K3ik iilejésdnud loomad
prakeeritakse,

Kui selles polulatsioonis jagunevad fenotiilibid GAUSSi
k3vera jédrgi, Jja kul aretuseks vastavaid loomi t&histada
b-ga (vt. joonis 29a), siis nende keskmine hdlve populatsi-
ooni keskmisest (i) ehk selektsiooni intensiivsus v8rdub:

i=%’

kus z on punkt y ordinaat,
b on osa kogu populatsioonist, mis jé&b abstsissil punk-

tist y paremale.
Valemis on i vidljendatud standardhélbe (s) iihikutes,mis-
t3ttu absoluutvéidrtuse saamiseks tuleb see korrutada standard-
hélbega. Nii v8ib selekisioonidiferentsi (SD) teisiti véljen=—

dada:

SpD =2 .8,=1 - 8p, kust 1=352 ,
Tt T s U 8n

seejuures s, on antud tunnuse fenotiiiibiline standardhélve.

selektsioonidiferentsi vdib vdljendada aretusriihma feno-

tiliibilise keskmise (F‘AR) ja kogu populatsiooni keskmise (F)
Selektsiooni intensiivsus (1), ldhtudes sellest,

vahega.
oleks: 5 Z
¢ BAqie F
i » ———
S

Sageli véljendataksegi SD standardhdlbe iihikutes, s.0.
gest sel juhul on v8imalik vBrrelda selektsiooni inten-
siivsust erinevate omaduste puhul ja erinevates populatsioo-
nides. Ka arvutustes on see sobivam, Tabelis 17 on antud se-
lektsiooni intensiivsuse vidrtused standardhédlbe thikutes,
vastavalt aretuseks valitud loomade protsendile (b).

i-na,
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Tabel 17

Selektsiooni intensiivsus, s8ltuvaelt aretuseks valitud (AR)

loomade hulgast
(PIRCHNERL, 1964, jdrgi)

AR loomade Selektsiooni AR loomade | Selektsiooni
- % (b) intensiivsus % (b) intensiivsus
(i) : (1)
1 2,67 50 0,80
2 2,42 60 0,64
5 2,06 70 0,50
10 1,75 80 0,35
20 1,40 90 0,19
30 1,16 100 o}
40 0,97

Nagu tabelist ndha, pole selektsiooni intensiivsus pro-
portsionaalne valitavate loomade protsendiga (b). Kui nditeks
aretuseks valitakse 20% loomi, on nende keskmine 1,40 standard-
hédlbe ithikut iile populatsiooni keskmise, Kui aga valitekse
10% loomi (rangem valik) ei kahekordistu selektsiooni inten-
siivsus, vaid suureneb ainult 1,75-ni. Selline selektsiooni
intensiivsuse arvutus kehtib ainult suurte populatsioonide koh-
ta, mis jJaotuvad vastavalt normaalkdverale.

Aretusriihma loomade keskmise leiame vSrrandist:

= Se o i
FA.R=F+'5‘B'1‘)

FAR=P+SD .

Kui ¥ = 4000 kg, z = 0,3989, b = 0,50 (50% loomadest va-
litakse aretusriihma) ja s, = 800 kg (vt. joonis 29a), siis
aretusriihma loomade keskmine piimatoodang on:

Fyp = 4000 + 23282 . goo - 4638 ke.

Tihti ei ole vbimalik sretusriihma loomadel nii kindlalt
piiritleda selekteeritavat tunnust, nagu seda on kujutatud
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Joonisel 29a, Valikul tuleb tavaliselt arvestada mitme tunnu-
sega, mistdttu ka aretusriibma loomad Jaotuvad ligikaudu nor-
maalkBvera jérgi, nagu see on kujutatud Joonisel 29b, AR kesk-
mine liigub seetdttu m3nevSrra populatsiooni keskmise poole,
mis véhendab selektsioonidiferentsi. Kui populatsiooni ja are-
tusrihma keskmine diferents standardhilbe ihikuis antud ju-
hul téhistada k-ga, siis SD vdrdub: \
SD =k e BT.
Valiku efekt lihes pdlvkonnas v&rduks aga:

2
VEgzh e ko BT.
Saadud efekt on mdnevdrra vdiksem kui eelnevas néites,
kuid léhedasem praktiliselt saavutatavale efektile,
Eespool on toodud kaks valemit, millega védljendatakse teo-
reetilist valiku efekti iithes pdlvkonnas.

2
VEg=h2' i-BT
VEg=h‘k~BT

Neid teisendades saame:

2 \
)
G
VEsst-i'ST ’ VEB=h'i'BG-
oy
2
g
V'E8=s1-‘k-8,r, VE8=h'k'BG.
T

Nagu ndeme, oleneb valiku efekt iihes generatsioonis kol-
mest suurusest: korrelatsioonist geno- ja fenotiiiibi vahel (h);
populatsiooni geneetilisest variatsioonist (sG) Jja selektsi-
ooni intensiivsusest (i vdi k),

Praktiline valiku efekt on mdnev8rra madalam kui teoree-
tiline, Maksimaalse efekti saavutamiseks tuleb piilida tdsta se-
lektsiooni intensiivsust (emasloomade kiirem kéive, kunstliku
seemenduse rakendamine, paremad pidamistingimused) ja seejuu-
res v8imalikult tépselt médrata loomade aretusvédrtus (h),.Po-

212




pulatsiooni geneetilise variatsiooni suurendamine (iiksikute
poliigeenide sageduse muutmine) m¥jutab VE_-d vdhe, sest see
muutus on populatsiooni standardhidlbele tiihise mdjuga.

Valiku efekti v8ib ette médrata ainult mdne pdlvkonna
ulatuses, valiku mdjusfédri (piire) on aga vidga raske méirat-
leda, On v3imatu ette teada, millist mdju muutused geenide
sageduses vdivad avaldada ililedominantsusele ja epistaasile,
samuti vastasmdjudele genotiilibi ja valiskeskkonna vahel.

Katsed nditavad, et erinevad omadused alluvad valikule
erinevalt. Mdnede omaduste Jédrgli valides jdutakse tulemuste-
ni, mis jédrelduvad teoreetilistest arvutustest, teiste puhul
mitte. Viimasel juhul soovitatakse kasutada kas selektsioo-
ni 18dvendamist teatud perioodiks (et looduslik valik saaks
parandada kunstliku valiku vigu) v8i uute geenide sissetoo-
mist (n8iteks autbriidingu abil).

Teoreetilised kaalutlused pikaajalise valiku efekti koh-
ta (10-15 pdlvkonna jooksul) end tavaliselt praktikas ei 3igus-
ta. Sageli ei piisa valiku efekti hindamisel deduktiivsetest
matemaatilistest meetoditest, vaid neid tuleb tdiendada eks-

perimentidega.

5.7.3. Valik mitme tunnuse Jjargi

Loomade selektsioonil tuleb alati arvestada rohkem kui
iihe tunnusega. Néiteks piimalehmade valikul tuleb arvesse vGt-
ta nii piimatoodangut, piima rasvasisaldust, konatitutsioo?i-
tillipi, tervist, sigivust, eluskaalu jne. Iga uue tunnuse lili-
tamisega selektsiooni progremmi valiku efekt ja intensiivsus
{ihe tunnuse osas langeb. Eriti raske on edu saavut:ada sellis~
te omaduste iiheaegsel parandamisel, mis on omavahel ne;g.atiiv-
ses korrelatsioonis (iihe tunnuse suurendamisel teine véheneb).
Sel juhul tuleb leida teatud kompromiss eelekteer:‘l'tavate tun-
nuste valiku intensiivsuses. Néaiteks kui a.oovime u.hea_xegaelt
suurendada piimatooda.ngut ja piima rasvasisaldust, mille :fahel
on ndrk negatiivne korrelatsioon, tuleb eriti hoolikalt j&al=-
gida iksikute i{ndiviidide fenotiilipe ja leida loomi,kellel mSle-~
mad vastandtunnused oleksid subteliselt kSrged ning ainult
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nendelt loomadelt velida Jédrglasi karja téiendamiseks, See-
Juures el tohl aga unustada lildist geneetilist seost antud oma-
duste vahel: ka hea fenotiilibilise omaduste seosega logmal
kehtivad iildised périlikud seosed, s.t. et selle looma jérg-
lastel ei pruugli enam olla i{iheaegselt nii piimatoodang kui

ka rasvasisaldus kSrge, nagu see olli loomal endal.

Mitme tunnuse Jjérgi velikul on suur osatédhtsus selektsi-
oonimeetodil, PShimdtteliselt v8ib siin eristada 3 meetodit
(HAZEL, LUSH, 1942):

1) tandemselektsioon,

2) valik s8ltumatute selektsicvonipiiride alusel,

3) valik punktide v8i selektsiooniindeksi Jérgi.

Tandemselektsioonil parandatakse omadusi i{ikshaaval.Tea-
tud arv pSlvkondi plilitakse néiteks parandada ainult omadust
A, ilma et seejuures teisi omadusi silmas peetaks., Jérgneval
periocodil parandatekse omadust B jne. Sel perioodil, kui va-
1ik toimub ainult ihe tunnuse Jjérgi, on valiku efekt sama kui
iihe tunnuse jérgl valikul, Kui teised omadused valitava oma-
dusege korrelatsioonis pole, siis need ei parane (ega halve-
ne). Selektsiooni efekt generatsiooni kohta (VE_ ) on n kordas
(valitavate tunnuste arv) védiksem kui efekt ainult ihe tun-
nuse Jérgi valikuls

,' :
vng(n) =1/ - vng(Totaalne) =
= 1/n|Z 2 2 o 2
/n[; (hIsTl + hZBTz -+ - hn‘m% 5
: J
kus VEg(n)

b5 , b3 ... Ko ~ valitavate tunnuste heritasblus,

-~ valiku efekt iihes generatsioonis n tunnuse jérgi,

B8n » 87 eee 8y = vastavate tunnuste standardhidlve,
oy M Tn

n - valitavate tunnuste arv,

Selektsioon s8ltumatute selektsiconipliridega seisneb
selles, et igale omadusele kehtestatakse minimsalne piir,sdl-
tumata teistest valitavatest omadnatest.'Néiteka tduraama-
tusse kantavatel lehmadel peab olema piimatoodang véhemalt
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4000 kg ja piima rasvasisaldus mitte alle 4%, Kui iiks mini-
mealnSuetest pole tédidetud, looma aretuseks ei valita, Kui
karja remondiks jdetavate loomade protsenti téhistada b-ga
ning n-ga omaduste arvu, mille jérgi looma valitakse, siis
remontloomade protsent (b) suureneb iga omaduse osas V)
korda (kui omaduste vehel korrelatsioon puudub).

Uheaegsel valikul n omaduse jérgl (k8iki thesuguse rS-
huga) on selektsiooni intensiivsus:

Fgn b 1

’
R,b
Xus z' on ordinsat, mis haarab /D % loomi populatsioonist.
Keskmine aretusvédiartuse paranemine generatsioonis selle
valiku meetodi puhul v8rdub (LE ROY, 1960) :

2 i 2
VE -n-h-sT_i'nhsT.

e e
g(n) = By~
Antud meetod on ni'/i korda efektiiveem kui tandemmeetod.
K&ige paremaid aretustulemusi mitme tunnuse jérgi valikul
on vBimalik saavutada selektsiooniindeksite rakendamisega
(HAZEL, 1943). Nendes on igale omadusele, mille jérgi areta-
ja soovib loomi valida, antud iiheaegselt teatud erikaal (osa-
tdhtsus). Selline indeks peegeldab kdige paremini looma sum-
maarset aretusvidrtust (indeksi korrelatsioon aretusvidrtuse-
ga on meksimaalne), ta on nagu aretaja "ideaali" arvuline
véljendaja. Kuil nditeks velik toimub n vordse majandusliku
téhtesusega omaduse jirgi, mis pole omavahel korrelatsioonis,
on optimaalne selektsiooniindeks vastavate heritaablustega
xaalutud toodangute hédlvete summa populatsiooni keskmisest:

= - 2 M
I= hi(x1 -xy) + hg(xg - X,) 4 soo + bp(x) = X)),
Valiku efekt selektsiooniindeksi rekendamisel (kui n?
ja s kbigil omadustel on vordsed) on (LE ROY, 1960):
BLY st p
VEé'&n) = S n h BT

valemist selgub, et valiku efekt on Vn korda suurem kuil
gselektsioonil iihe tunnuse Jjirgi.
215



Et valiku efekt tunnuste arvu suurendamisega véheneb,
tuleb selektsiooniindeksisse liilitada ainult kSige téhtsamad
tunnused, jéttes kdrvale k8ik teisejédrgulised omadused (vir-
vikiri, mérgised, véhemtéhtsad eksterjsorivead, "iluvead"
Jne.). Selektsiooniindeks vStab arvesse ka omaduste erineva
majandusliku véédrtuse, Nii haarab indeks populatsiooni genee-
tilise parandamise kui ka &konoomilisi pShimBtteid.

Selektsiooniindeks vidljendatakse harilikult mitmese reg-
ressioonivBrrandina., Kui omaduste vahel seos puudub, leitak-
8e regressioonikoefitsiendid (b) vastavalt omaduse suhteli-
sele majanduslikule viddrtusele (w) ja heritaablusele (h2):

b1=hi' Wie

Selektsiooniindeks {ildkujul on sel juhul:

I=Dby(x) =%) + bylxy = X) + eu0 + b (x, = in),
kus §1, i2 <o X = omaduste fenotiilibilised- keskvidrtused

# ; populatsioonis v6l standardnduded,

Xyy Xy eoe X o= konkreetse indiviidi andmed,

by by ee. bn - osaregressioonikoefitsiendid, mis ndita-

vad vastava omaduse erikaalu indeksis.

EKui valitavad omadused on omavahel seoses (tavaliselt
see nii on) tuleb omadustevahelised korrelatsioonid, nii ge-
neetilised kul ka fenotiilibilised (r_ ja rf) indeksi osareg-
ressioonikoefitsientide (bt) leidmisel arvesse vGtta.
Indeks arvestab ainult geenide lineaarse (aditiivse) toime-
ga, mittelineaarsed geneetilised m8jud (epistaas, dominant-
sus, heteroosiefekt), samuti genotiiiibi ja keskkonna interakt-
sioonid jédvad arvestamata, Siiski annab selektsiooniindeks
loomale tunduvalt tépsema hinnangu (tema genotiilibile, aretus-
védrtusele) kul omaduste seoseta hindamine silma Jérgi.

Selektsiooniindeks pdhineb harilikult looma enda feno-
titibi hinnangul, Selles v3ib aga arvesse vdtta ka perekonna,
eellaste ja jédrglaste andmeid.,

Selektsiooniindeksid kujutavad endast katset rakendada
valiku praktikas tépsemaid meetodeid kui -seda 0lid varem are-
tustosds kasutatud vdtted. Nende vdljaarvutamist v8imaldab
elektronarvutusmasinate ulatuslik kasutamine.
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5.7.4. Selektsioconiindeksite arvutamine

Selektsiooniindeksi arvutamiseks mitmese regressiooni-
vSrrandina on vaja teada antud populatsiocni Jérgmised para-
meetrid:

1) iga omaduse fenotiiiibiline standardhélve (sT),

2) omaduste heritaablus (h%),

3) geneetilised ja fenotiilibilised korrelatsioonid vasta-
vate omaduste vahel (:rg Ja xp).

4) omaduste suhtelised majanduslikud véédrtused.

Kui selektsiooniindeksit soovitakse arvutada néiteks
kolme tunnuse alusel, on léhteandmeteks vaja 15 parameetrit.
Tavaliselt esitatakse need jérgmise tabeli kujul:

e [l r
1 2 8y ™ | Te(re2) ga Tg(1-2)
2 B3 s, W, | Te2.3) ga Tg(2-3)
3 15 83 | B[P0 ey,

Iga selekteeritava tunnuse kohta regressioonikoefitsien-

tide ('bl, b, Ja ‘b3) leidmiseks kasutatakse maatriksarvutust.

Koostatakse kolm maatriksit: fenotiilibiline (¥), geneetiline
(6) je dkonoomiline (M), Nende omaveheline suhe on:

F-B=G"*M,
kust regresaioonikoei’itaiente sisaldav mastriks B vBrdub:
Ba=¥2i0 .M
VSrrendis téhistab F~- fenotiiibilist piirdmastriksit. .
Penotiiiibiline siimmeetriline maatriks on jérgmine:
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17 £y, I35
o1 I Iy,
i bl AL

F maatriksi elemendid leitakse eespool toodud parameetri-
te alusel jérgmiselt:

£, = 85

T1o = Tpa-2)° %1 B
ot 10 L0 Bt Sl

1 =Tra-2)" 81" 8 = 5
Ty = 3

R e e

e A R ) St M S
e L s 1Y Ml e Yo 0

235 = 85

G mesatriks koosneb samuti 9 elemendist:

811 &> &3
821 632 B3
€31 €30 639
Selle maatriksi elemendid leitakse skeemi jérgi:
o wip
3T e B Y
€12 = Tg(1te 2) '.V;E‘ "J V;g ¥a
2
€13 =s(1-3)'\/;1?' ’1‘Vh3 i
823 = 82
- s
B = D5° 85
- 2 2 .
823 = Tg(2+3) B2+ % |15 c 8y,
831 = 513
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832> = 823
S 9

3 G b
" M maatriks koosneb ainult kolmest elemendist:
i
o,
5

kus my, W, Ja m3 on omaduste suhtelised majanduslikud véEir-

tused.
Bdasi leitakse T maatriksi pdordmsatriks F~', G ja M

mastriks korrutatakse omavahel (G ° M). Maatriks B, mis si-
saldab vastavalt kolme regressioonikoefitsienti

seadakse F-' maatriksi korrutamisel (G- M) meatriksiga.

Regressioonikoefitsiendid (by) nditavad, kui suure "rdhu"
peab selektsionddr asetama ilhele vdi teisele valitavale tunnu-
gele, et touaretuslik Jja Skonoomiline kasu oleks optimaalne.
peades selektsiooniindeksit vastava loomade riihma kohta oma
karjas, voib aretaja hinnata iga looma suhtelise aretus- ja
kasutusvdirtuse rublades.

Nditeks saadi iihes karjas I laktatsiooni liipsvate lehmade

valikuks nende piimatoodangu ning piima rasva- ja valgusisal-

duse Jérgi selektsiooniindeks:
I = 4,49(11 . 30) o 7,46(!2 B 35) + 7,79(x3 - 31)'
;oo-péevasel laktateioonil (100-des
]

kus x, - piimatoodang
kilogrammides

- piima rasvasisaldus (0,1% iihikutes),
Xy = piima valgusisaldus (0,1% iihikutes).

TLehma suhteline aretusvédrtus selles karjas, kelle pii-
piima rasvasisaldus 3,8% ja valgusisal-

5

matoodang on 4000 kg,
dus 3,5%, oleks toodud indekei Jdrgil:

T = 4,49 » 10 + 7,46 453 & 1379 5 4% 98,44 rbl.
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6. POPULATSIOONIGENEETIKA JA SELEKTSIOONI PRAKTIKA

Koduloomade aretuse kauaaegses praktikas t8deti Jjuba am-
mu, et ainult keskkonnatingimuste abil pole wvSimalik loomade
de omadusi piisivalt parandada, vaid peamiseks edu pandiks on
oskus himneta loomades seda, mis pérandub jérgnevale p3lvkon-
nale (8.0, genotiiipi). Tuginedes pdlvest pSlve edasi antud ko-
gemustele on seda printsiipi oma t66s intuitiivselt jélginud
k8ik tuntud vanema aje selektsiondirid., Seejuures ei mSiste-
tud aga tihti k8ikide rakendatud aretusvltete sisu, Loomi hin-
nati pShiliselt ainult vélimiku, hiljem osaliselt ka nende
produktiivsuse jirgl (valik fenotiiibi alusel), mistSttu edu
oli véike ning s8ltus rohkem Snnelikust juhusest kui aretaja
teadlikkusest, /

Loomade p&:ilike vBimete teadlikum arvestamine selektsioo-
nis sai vBimalikuks alles modunud sajandi algul, kui asutati
(esmalt Inglismaal) esimesed tSurasmatud, rakendati siistemaa-
tiline jSudluskontroll Ja pandi alus kultuurtSugudele, Siiski
hakkasid aretusttés varsti ilmnema praktilist laadi raskused,
mis olid tingitud périlike vBimete edasikandumise mehhanismi
dérmiselt puudulikust tundmisest sel perioodil. Ei suudetud se-
letada, miks likskord jédrglased erinesid oma vanematest, teine-
kord aga mitte; miks loomade valik iihe tunnuse jJérgl suuren-
des seda omadust jirgnevas pSlvkonnas, teise omaduse valik aga
ei andnud mirgatavat efekti Jne. V8idutses {ildiselt nn, LA-
MARCK1 printsiip, mille pooldajate arvates oli v3dimalik périlik-
kust muuta ainult keskkonnatingimuste abil (s8otmisega, funkt-

sionaalse treeninguga jne.).
; Teatavat selgust nendesse kiisimustesse t3i kSrgemate loo-
made sugulise sigimise mehhanismi seletamine, raku tuuma kro-
mosoomide avastamine ja MENDELi seaduste taasavestamine, Osu-
tus vdimalikuks véhemalt pShimdtteliselt seletada omaduste pi-
randumise mehhanismi. Iihtsate (mono-, di-~ ja trigeensete)
pérandumise skeemide abil suudeti selgitada rea loomakasvata=-
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jat huvitavate tunnuste tépne périlikkuse mehhanism (kvalita-
tiivsete ehk alternatiivsete tunnuste osas). Nii néiteks v8is
karusloomakasvatuses tépselt ette niha, millise karvkatte vér-
vusega }oomi teatatavat vidrvi vanemate paaritusest on vdima-
1ik ssada, samuti avastada retsessiivsete letaalsete geenide
kandjaid, jédlgida sarvede, mérgiste ja mSnede eksterjosri ise-
drasuste edasikandumist jédrgnevale pSlvkonnale,.

K8ik see aga ei rabuldanud aretajaid. Piiiti rakendada
MENDEILi seadusi ka kvantitatiivsete omaduste parilikkuse sele-
tamisel, Peagi aga selgus, et vSimalused kasutada neid skeeme
praktilises aretustdss on koguni piiratud ja need ei vasta
reasalsusele. See oli ka mBistetav, sest esiteks on MENDEI4L
seadused oms olemuselt statistilised (kehtivad ainult suure
kombinatsioonide arvu puhul) Ja teiseks seepirast, et enamik
majenduslikult kasulikke tunnuseid on méiratud poliigeenselt,
mist8ttu nende mendeleerumise jélgimine on praktiliselt voi-
matu, Nende tunnuste péarilikkuse mehhanismi selgitamine nduab
hoopis teistsugust léhenemist.

Nii kujuneski kdesoleva sajandi esimeste aastakiimnete
18puks loomakasvatajate seas seisukoht, et geneetika on Kkiill
puvitav teadus, kuid loomade aretuses kasutamisk8lbmatu ja
seepiirast peab seal jéima k&8ik endiseks. Oskusele looma péri-
Jikke vodimeid hinnata vaadati kul mingile, vihestele vilja-
valitutele osaks langenud, erilisele andekusele., Aretus-
t66d peeti omaette niunstiks™, milliseks mitte k8ik pole
vBimelised., Ainult vihesed selektsionddrid uskusid iildiste
emasolusse produktiivomadnste parandumisel.
a morroloogilis-ﬁisioloogilisto seoste
ja looma joudlusvoime vahel. Valik toi-

gseaduspérasuste ol
Vihe oli samuti andmei
kohta vdliste vormide
mus pShiliselt fenotiilibl jargi. A

Murrang xvantitatiivsete tunnuste pédritavuse l.l'zahhanismj_
Ja populatsioonides toimivate geneetiliste seaduspérasuste
920-ndate aastate paiku, Variatsioonsta-

selgitamisse saabus 1 .
tistiliste meetodite rakendamine poliigeensete tunnuste analiili~

sil (JOHAKNSEN), valikuprotsessi olemuse Ja populateiooni ge-
neetilise diinsamika selgitamisel (FISHER, WRIGI}T, HALDANE)
v8imaldas asetada selektsiooniteooria uuele, tédiesti teadus-
likule alusele. Matemaatiline meetod osutus eriti viljakaks
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erinevate valikumeetodite tépsuse t8stmisel ja aretussiisteemi-
de planeerimisel poliigeensete tunnuste parandamise eesmérgil.
See meetod on seniajani peaaegu ainuke, mida sasb kasutada
tunnuse périlikkuse analiilisiks siis, kui pédrandumise skeemi
pole vBimalik koostada., Vdga viljakas on olnud t66 produktiiv-
omaduste parilikkuse matemaatilise analiilisi alal TUSHil ja
tema koolkonnal, Tema teoses "Loomade aretusplaanid™ toodud
véide: "Parim praktika on hea teooria" on end téielikult 8igus~
tanud,

Matemsatilised meetodid v8imaldavad méirata kvantitatiiv-
sete tunnuste varieeruvust seda pdhjustanud faktorite jérgi,
ocmaduste péaritavust, tunnuste omavahelisi seoseid ning k&ige
paremini hinnata uuritavate loomede aretusvdéirtust., Mida tip-
semalt aga suudetakse médrata looma aretusvédrtust, seda efek-
tiivsem on rakendatava valiku efekt ja seda léhemale J6utakse
aretustoo peaeesmidrgile - loomade produktiivsuse suurendami-
sele antud tingimustes,

Mitmesuguste populatsioonigeneeti1iste'meetoditega on
vBimalik saada kSige tépsemat informatsiooni hinnatava looma
genotiiibist, kasutades tema enda ja sugulaste fenotiiibi hin-
damise andmeid. Erilist tdhelepanu védrivad populatsioonigenee~
tika meetodid loomade progeensel hindamisel, H#id tulemusi loo-
made valikul on saadud selektsiooniindeksite kasutamisega,.Nen-
des arvestatakse k8igi valikut mdjutavate pShitingimustega -
tunnuste varieeruvusegas, péritavusega ja nende omavaheliste
geneetiliste ja fenotiilibiliste seostega, kusjuures indeksites
peegeldub ka Okonoomiline moment,

Nii v8ib Selda, et matemaatilise meetodi kasutamine on
muutnud selektsiooni "kunstist" teaduseks.

Teised kaasajal tuntud efektiivsed geneetika meetodid,mis
on suunatud organismide geneetilise informatsiooni otsesele
muutmisele (mutatsioonid, poliiploidsus), pole loomakasvatuses
seni praktilist kasutamist leidnud.

Vaatamate parimale keskmisele efektiivsusele ei saa mate-
maatilise analiiisi tulemusi siiski lugeda 18plikeks, sest nad
ei anna igal konkreetsel juhul mitte kdigewtﬁpsemat vastust.
Seepédrast tuleb uurida ka tunnuste bioloogilisi seoseid,nende
morfoloogilisi ja funktsionaalseid isedirasusi. See nduab spet-
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siaalseid katseid ja biokeemilisi analiilise, Ainult abstraktne
analiiiis ei vasta kiisimusele "miks?". Vastavaid mudelkatseid
valiku meetodite ja paaritussiisteemide kohta on kdige sobivam
teostada laboratoorsete loomadega. T&epoolest, kdik suuremad
eksperimentaalsed avastused popﬁlatsioonigeneetikaa on tehtud
Just nn. "puhta teaduse" sfédris. Hiljem vaid kontrollitakse
nende rakendatavust p®llumajandusloomadel.

Perspektiivseteks tuleb lugeda biokeemilise poliimorfis-~
mi (veregruppide jms.) uurimist populatsioonis, samuti fiisio-
loogiliste ja moxrfoloogiliste seoste méddramist. Tingimata tu-
leb tdiustada ka populatsiooni geneetilise analiiisi matemaa~
tilisi meetodeid (h2, rg, gselektsiooniindeksite jne. arvuta-
mist). Rohkem téhelepanu tuleks osutada viljakuse ja resis-
tentsuse tidpsele arvestamisele selektsioonis.

Seni pole geneetika veel andnud pdhimdtteliselt uusi are-
tusmeetodeid. Tdukarjades jéddvad ikkagi peamisteks aretusvite-
teks inbriiding Jja gihikindel valik ning liinaretus. Tarbekar-
jades v8ib h#éid tulemusi saada rotatsioonristemisega (mitme
t8u iihendamine), mis annab suurima heteroosi efekti. Erilise
téhelepanu osaliseks linnu- ja seakasvatuses on viimastel aas-
tatel saanud nn. "retsiprookne katkematu selektsioon" (ingl.
k. reciprocal recurrent selection), mis kindlustab maksimaal-
se heteroosi efekti ja valikukiiruse.

M3 jusaks abinduks loomade genotiilibi parandamisel on

osutunud kunstlik seemendus ja sellega seoses efektiiveenm isas~

loomade progeenne hindamine. Sperma siigavkiilmutemine v8imaldab

luua teatad "geenide reservi! pikemaks ajaks.
Nii avab kaasaegne po;mlatsioonigeneetika- loomade selekt-

siooni praktika ees avarad perspektiivid.
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SAGEDAMINI KASUTATUL SUMBOLID

1. Biomeetrias

- regressioonikoefitsient (oga 3.6.3.)
korrektuurliige (osa 3.3.2.)

tdendosuse kriteerium (osa 3.5.1.)

-~ vabadusastmete arv (osa 3.3.2.)

MQ - keskmine hdlvete ruut (osa 3.3.2.)

n - variantide arv variatsioonireas (osa 3.3.1.)
r - korrelatsioonikoefitsient (osa 3.6.2.)

SQ - hdlvete ruutude summa ehk kvadraatsumma (osa 3.3.2.)
8 - vdljavotu standardhilve (osa 3.3.2.)

8°- dispersioon (osa 3.3.2.) ’

- tdendosuse kriteerium (osa 3.3.3.)

- vdljavotu aritmeetiline keskmine (oqa 3.34.)

w95 Qo
!

t
X

2. Populatsioonigeneetikas

F - inbriidingu koefitsient (osa 4.2.2.3.)

h2- heritaabluse ehk paritavuse koefitsient (osa 5.3.1.)
i - selektsiooni intensiivsus (osa 5.7.2.)

p - dominantse alleeli sagedus (osa 4.1.2.)

q - retsessiivse alleeli sagedus (osa 4.1.2.)

R - korduvuse koefitsient (osa 5.4.)

T, - geneetiline korrelatsioonikoefitsient (osa 5.5.)

8 - selektsiooni koefitsient (osa 4.2.1.3.)

32 - pdrilikest faktoritest pShjustatud dispersioon (osa 5.1.)
sg - vdlistingimustest pShjustatud dispersioon (osa 5.1.)
Eha - heritaabluse standardviga (osa 5.3.1.)

SD - selektsioonidiferents (osa 5.7.2.)

T - generatsiooni intervall (osa 5.7.2.)

VE8 - valiku efekt generatsioonis (osa 5.7.2.)
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