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Aufgabe 1: Einfaches Beispiel mit nur einem SNP

Wir betrachten ein einfaches Beispiel mit nur 10 Tieren, welche fiir einen einzigen SNP typisiert sind.
Die folgende Tabelle gibt eine Ubersicht iiber die Daten mit den SNP-Allelen und den phinotypischen
Beobachtungen.

Animal Phentype SnpAllelel SnpAllele2

1 2.03 1 1
2 3.54 1 2
3 3.83 1 2
4 4.87 2 2
) 3.41 1 2
6 2.34 1 1
7 2.65 1 1
8 3.76 1 2
9 3.69 1 2
10 3.69 1 2

Wir nehmen an die Tiere seien nicht verwandt miteinander. Somit kénnen wir die Beziehung zwischen dem
einen SNP und den phénotypischen Beobachtungen mit einem einfachen Regressionsmodell testen. Unser
Modell lautet:
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Die Inzidenzmatrix W hat n Zeilen und so viele Kolonnen, wie SNP-Marker. Fiur unser Beispiel hat die
Matrix W somit 1 Kolonne. Die Elemente der Matrix W zdhlen die Anzahl Allele mit positiver Wirkung. In
diesem Beispiel sei das Allel “2”.

Thre Aufgabe

Stellen Sie das Modell aus Gleichung (1) fiir den gegebenen Datensatz auf und bestimmen Sie welche
Modellkomponenten bekannt und welche unbekannt sind.



Aufgabe 2: Least Squares Losungen

Da wir 10 Beobachtungen und nur einen SNP betrachten ist die Bedingung fiir die Schétzung der unbekannten
Parameter mit Least Squares erfiillt. Somit kénnen wir die unbekannten Parameter p und g mit der folgenden
Gleichung schétzen.
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Berechnen Sie aufgrund der Gleichungen in (2) die Losungen fiir 4 und §.

Aufgabe 3

Uberpriifen Sie die unter Aufgabe 2 erhaltenen Least Squares Losungen fiir i und ¢ mit der Funktion 1m() R.

Hinweise

e Lesen Sie die Daten aus der in Aufgabe 1 gezeigten Tabelle in den Dataframe namens df Aufgabe3 ein.

nAnzTiere <- 10
dfAufgabe3d <- data.frame(
Animal = c(1:nAnzTiere),
Phentype = c(2.03, 3.54,3.83,4.87,3.41,2.34,2.65,3.76,3.69,3.69),
SnpAllelel = c(1,1,1,2,1,1,1,1,1,1),
SnpAllele2 c(1,2,2,2,2,1,1,2,2,2))

PR

e Fiigen Sie dem Dataframe eine zusétzliche Kolonne namens Genotypehinzu, welche die Genotypen-Codes
enthélt. Diese Codes entsprechen den Anzahl an “2” Allelen mit positiver Wirkung.

e Verwenden Sie die phénotypischen Beobachtungen in dfAufgabe3$Phenotype als Zielgrosse und
dfAufgabe3$Genotype als erklérende Variable und passen Sie das Regressionsmodell mit der Funktion
Im() an.
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