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Q8 – Interprétation des résultats dans 

l’échantillon total

 Résultats du CEPH (marqueursD15S1010 et 
D15S118)

 Résultats obtenus avec le programme 
LODSCORE



Q9-Test du Lod score

 But du Lod score: Mettre en évidence une 
laison génétique entre 2 marqueurs.

 Z(q) = log[L(q)/L(q=1/2)]

 Z(0) dépend de la structure familiale 

 Z(0,5) = log[L(q=1/2)/L(q=1/2)]= log(1)=0 

 Les fréquences alléliques des marqueurs 
génétiques sont utiles si les génotypes des 
individus fondateurs sont manquants

Rejeter H
0



Q9- Interprétation des vraisemblances

 L(q) =½ (q/2) + ½ (1-q)/2



Q9-Interprétation des vraisemblances  

 L(q) = (1/2)8



Q9-Interprétation des 

vraisemblances

 L(q) = (q/2)²



Q10-Intervalle de confiance

Les LOD SCOREs sont additifs. 

Résultats de l’Analyse de liaison pour les 2 marqueurs analysés suivants : 
le marqueur 9 (D15S1010) et le marqueur 11 (D15S118).

Le taux de recombinaison entre les 2 marqueurs est la valeur de Θ qui 
maximise la fonction du LOD SCORE.

Ici on a un Lod max de 20.61 et un  Θ max de 0.039 (taux de 
recombinaison entre les 2 marqueurs).



Q10-Intervalle de confiance

Θmax qui donne le LOD SCORE maximum = 20.61 vérifie Z(Θmax) -3 : 0.033 ; 0.14

Pour les données du CEPH, l’intervalle de confiance de θmax : [0.010 ; 0.100]

Z(Θmax) -3 
Numériquement: 20,61 – 3 = 17,61

Θmax

+3

-2

Seuils de décision

Θi vérifie : Z(Θi) ≥ +3 

REJET H0 : 
on conclue à la 

LIAISON Génétique.

Θi vérifie : Z(Θi) ≤-2 

NON REJET H0 : 
on accepte H1 et 

conclue à 
l’INDEPENDANCE 

Génétique. 

Θi vérifie) :
+3 ≤ Z(Θi) ≥ +2

Ne peut pas conclure au 
rejet ou au non rejet de H0.

0.033 0.14 Z(0.017) = -2



Z(0.017) = -2



 MERCI de votre attention!


