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Q8 — Interprétation des résultats dans
I” échantillon total

Programme MLINK Programme LODSCORE
Indiquer les valeurs du lod-score pour chacun des @ ci-dessous :
0 0,050,105 0202503 035]04]045]05 Lodyax Omax
TOT& - infini 20.55 19.48 17.81 15.82 13.60 11.17 8.55 5.73 2.79 0 20.61 0.0390
Fam 1 - infini 2.07 2.11 2.01 1.85 1.04 1.39 1.10 0.77 0.41 0
Fam 2 2.71 251 2.3 2.07 1.84 1.58 1.32 1.03 0.71 0.37 0
Fam 3 5.95 5.34 4.71 4.07 342 2.78 2.13 1.49 0.88 0.35 0
Fam 4 -infini 1.79 1.85 1.78 1.64 1.46 1.24 0.98 0.69 0.37 0
Fam 5 3.01 2.79 2.55 2.30 2.04 1.76 1.46 1.14 0.79 0.41 0
Fam 6 -infini 1.23 1.34 1.32 1.24 1.11 0.95 0.76 0.54 0.29 0
Fam 7 -infini 1.23 1.34 1.32 1.24 1.11 0.95 0.76 0.54 0.29 0
Fam 8 3.91 3.60 3.27 2.93 2.56 2.16 1.74 1.29 0.81 0.30 0
CEPH - - - - - - - 20.605 0.040

€. calcul du lod-score dans 1I’échantillon total




Q8 — Interprétation des résultats dans
I” échantillon total

Z max

Z(9) *_ _________________________
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Q8 — Interprétation des résultats dans
I” échantillon total

o Résultats du CEPH (marqueursD1551010 et
D155118)

to durnp | Pro be fenzyme syste m Lodscore Theta Limit1 Limit2

0000000000

o Reésultats obtenus avec le programme
LODSCORE

Programme LODSCORE

Lodpyax Bmax

20.61 0.0390




Q9-Test du Lod score

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

Z> Rejeter H,

. Z(0) = log[L(0)/L(0=1/2)]

. Z(0) dépend de la structure familiale

« Z2(0,5) = log[L(6=1/2)/L(6=1/2)]= log(1)=0
. Les fréquences alléliques des marqueurs

genéetiques sont utiles si les génotypes des
individus fondateurs sont manquants




Q9- Interprétation des vraisemblances

. L(6) =2 (6/2) + V2 (1-06)/2

Phase 1:
Phase all¢lique Gametes parentaux de la mere Gametes recombings de la mere
AlBlf'fAj Bg

Phase allélique Genotype et AiB, A,B, AB, AB,
probabilite (1-9)2 (1-6)2 672 6/2

Gamétes dllpéfﬁ A1B1 AlBUIAlBl AgB;fIA1B1 A1B1fiA1B; A1B1fA;B1
l (1-9)2 (1-9)2 2 62

Phase 2:
Phase allélique (Gametes recombings de la mere (Gametes parentaux de la mere
A1BnggB1

Phase allclique Genotype et AB AyB, AiB, AsB
probabilite 2 /2 (1-8)2 (1-6)12

Gamétes dllpéfﬁ A1B1 AlBUIAlBl A;B;fA1B1 A1B1fIA1B3 A1B1IA1B1
l 2 /2 (1-6)12 (1-6)2




Q9-Interprétation des vraisemblances

L(6) = (1/2)8

Gametes de la mére

s A AB,
P 12 12
AB, ABJ/A B, ABJ/A,B,
Y, (1) (12)
Gametes dupere = ABJA B, ABJAB,
1/ (12) (12)




Q9-Interpretation des
vraisemblances

L(0) = (06/2)2

Phase allclique (Gametes parentaux de la mere Gametes recombings de [amere
AB,/AB,
Phase alklique Genotype et AB; AB; AB; AB;
ABy/AjB, probabilite (1-)2 (1-0)2 6/ 02
A AiBy/A;B; ABy/AB; AB/AB, ABy/AB;
Gametes parentanx | (1-6)2 (1-)2 (1-0)2] [(1-)2](672) [(1-6)2](612)
dll ]Jéfﬁ A;Bg A}BE/A3B ] Ang/lhm A}B]j A3B4 A}B}/ A4B 3
(1-6)2 (1-9)2] (1-9)2] 1-6)2] (612
AB, AB,/A;B; AB/AB;
Gametes recombings | 672 (1-9)2] (672) (1-9)2](6/2)
du ]JéTﬁ A;Pn A}B[/A3B ] AzBlf A434
i (1-6)2](672) (1-6)2](672)




Q10-Intervalle de confilance

Résultats de I’Analyse de liaison pour les 2 marqueurs analysés suivants :
le marqueur 9 (D1551010) et le marqueur 11 (D155118).

Programme MLINK Programme LODSCORE
Indiquer les valeurs du lod-score pour chacun des 6 ci-dessous : P
0 {005(01015{02025]03{035/04/045/05 /Eodma/ Opmax
Tot* - infini 20.55 1948 | 17.81 1582 | 13.60 11.17 | 8.35 5.73 2.79 0 AO.GI / 0.0390
Fam1 | -infini 2.07 211 2.01 1.85 1.64 1.39 1.10 0.77 0.41 0 -
Fam2 | 271 251 2.3 207 1.54 1.58 1.32 1.03 0.71 0.37 0
Fam3 | 5.95 5.34 4.71 4.07 342 278 213 1.49 0.88 0.35 0
Fam4 | -infini L.79 1.85 178 1.64 1.46 1.24 0.98 0.69 0.37 0
Fam5 | 3.01 2.79 255 230 2.04 L.76 1.46 L.14 0.79 0.41 0
Fam 6 | -infini 1.23 1.34 1.32 1.24 1.11 0.95 0.76 0.54 0.29 0
Fam7 | -infini 1.23 1.34 132 1.24 1.11 0.95 0.76 0.54 0.29 0
Fam§ | 391 3.60 3.27 293 256 2.16 1.74 1.29 0.81 0.30 0
CEPH 20.605 0.040

T - :
- calcul du lod-score dans 1’échantillon total
Le taux de recombinaison entre les 2 marqueurs est la valeur de © qui

Les LOD SCOREs sont additifs.

maximise la fonction du LOD SCORE.
Ici on a un Lod max de 20.61 et un © max de 0.039 (taux de
recombinaison entre les 2 marqueurs).




Q10-Intervalle de conflance

n

G)max courbe des lod scores
- 25 m
Z(Omax) -3
e . 201 Numériquement: 20,61 - 3 = 17,61
Oi vérifie : Z(0i) = +3 -
REJET HO : 15 1
on conclue a la
LIAISON Génétique. 10 J
- Seuils de décision A&
5 1 0,
Oi vérifie) : _ |
+3 < Z(0i) = +2 g ’
Ne peut pas conclure au é—- 0 l I I I I I I I I I
rejet ou au non rejet de HO. M I 0,05 0.1 0,15 02 0,25 0,3 0,35 04 N L) ]
_5 .
0.033 0.14
Oi vérifie : Z(0i) <-2
104,
NON REJET HO : 1
on accepte H1 et 17
conclue a b
I"INDEPENDANCE L
Génétique. 1
théta

©®max qui donne le LOD SCORE maximum = 20.61 veérifie Z(@max) -3 : 0.033 ; 0.14

Pour les données du CEPH, l'intervalle de confiance de 6max : [0.010 ; 0.100]




(Omax) (Omax)

EMPLACEMENT LE PLUS EMPLACEMENT LE PLUS
PROBABLE DU MARQUEUR 11 MARQUEUR 9 PROBABLE DU MARQUEUR 11
0.1j l ‘ 0.033 -l ‘l | 0.033 0.14
0.039 0.017 0.017 0.039

A—— EMPLACLEMENT DU MARQUEUR 11

cee- EMPLACLEMENT IMPOSSIBLE DU MARQUEUR 11 Z(0.017) = -2




o MERCI de votre attention!



