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Zastosowanie metod statystycznych
w lokalizacji loci sprzezonych z cecha iloSciowg

Mianem lokalizacji genéw wplywajacych na pewne ilosciowe fenotypowe cechy osobnicze
(skrétowo zagadnienie to jest nazywane mapowaniem QTLi — Quantitive Trait Loci) okreSla sie
zadania pozwalajace na wskazanie tych genéw, ktore istotnie wptywaja na badana ceche iloscio-
wa. Lokalizacja genéw sprowadza sie do wskazania loci (czyli pozycji na chromosomie), ktérych
stan jest istotnie sprzezony z badana cecha ilosciowa. Taka cecha moze by¢ twardos¢ skorupki
jajka, masa migsniowa, wydajno$¢ mleczna kréw lub inna cecha osobnicza. Metody te sa réwniez
stosowane w badaniach cech ludzkich, przykladem jest zeszloroczny warsztat GAW14 (Gene-
tic Analysis Workshop http://www.gaworkshop.org/), podczas ktérego poszukiwano genéw
odpowiedzialnych za latwo$¢ wpadania w natogi (gléwnie alkoholizm).

Genetycy podczas badan sg w stanie okresli¢ stan (genotyp) dla wielu loci dla kazdego ba-
danego osobnika (w loci najczesciej wystepuje jeden z dwéch, trzech mozliwych genotypéw). Na
to zagadnienie mozna patrzec¢ jak na testowanie wielu hipotez o istotnosci wptywu stanu danego
loci na badang ceche. Zagadnienie wyglada pozornie prosto, wymaga jednak wykorzystywania
bardzo zaawansowanych metod statystycznych.

Pierwsze prace nad metodami lokalizacji QTLi zapoczatkowal Soller [5]. Wykorzystywal on
podstawowe metody statystyczne (analiza ANOVA), do wskazania zmiennych (odpowiadajacych
stanom w réznych loci), ktére istotnie wptywaja na badana ceche. Od tego czasu proponowanych
byto wiele modyfikacji, usprawnien oraz zupelnie nowych metod. W ostatnich latach najwiek-
szym zainteresowaniem ciesza sie metody wyboru liczby istotnych zmiennych. Wielu statystykow
proponowalo rézne metody wykorzystujace popularne kryteria wyboru rozmiaru modelu (AIC
lub BIC, patrz [2]), procesy stochastyczne ([4], [3]) lub technike tancuchéw Markowa (RJMCMC)
do oceny prawdopodobienstwa a posteriori dla modeli o réznych rozmiarach.

Powodem, dla ktérego standardowe metody zawodza, jest olbrzymia liczba hipotez (rzedu
dziesiatek tysiecy), przy znacznej, ale duzo mniejszej, liczbie obserwacji (najczesciej nie prze-
kraczajacej tysiaca). Powoduje to koniecznosé stosowania korekt na poziom istotnosci, uwzgled-
niajacych tak znaczna liczbe hipotez. Dodatkowo statystyki testowe dla poszczegdlnych hipotez
sg silnie skorelowane i nieuwzglednienie tych korelacji prowadzi do znaczacego spadku mocy.

Badania, ktére prowadze, dotycza korekty poziomu istotnosci uwzgledniajacej strukture
korelacji pomiedzy statystykami testowymi oraz wyznaczania efektywnej liczby testéw pozwa-
lajacych na efektywniejsza kontrole bledu pierwszego rodzaju [1]. Podczas referatu przedstawie
metode pozwalajacg na kontrole btedu FWER w przypadku silnie skorelowanych statystyk te-
stowych. Metoda ta jest uniwersalna i mozna ja stosowaé¢ réwniez w innych zagadnieniach,
w ktorych wystepuje wielokrotne testowanie (np. analizach mikromacierzowych).
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