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Dados de progênies:Dados de progênies:

Genotipagem das progênies
inferência do genótipo materno
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MLTR win – Versão 3.0 (Maio 2004)
Versão para Windows do MLTR, porém mais 
completa. Calcula a taxa de cruzamento e parâmetros 
afins, com marcadores DOMINANTES E
CODOMINANTES.

Utiliza dados de progênies e fornece o genótipo 
materno
Utiliza o método da máxima verossimilhança 
algoritimo EM e NR
p calculado por EM (Expectation-Maximization)
t e F calculado via NR (Newton Raphson) 
VERSÃO WINDOWS - permite escolha do algorítimo
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tm = taxa de cruzamento multilocos 
ts = taxa de cruzamento simples locos
tm - ts = diferença das taxas de cruzamento (proporção 
de indivíduos aparentados)
F =índice de fixação de Wright da geração anterior 
(mães)
rt= fração da variação de t entre progênies
rp = proporção de pares de individuos que são irmãos 
germanos dentro de um cruzamento
Inferência do genótipo materno

As variâncias dos estimadores são obtidas através do 
método de reamostragem - bootstrap.



rt:rt:

variação da taxa de autofecundação das progênies

tm=0,75     rt=1

t=0   t=1 t=1   t=1

tm=0,75     rt=0
Não existe associação entre pares   

de indíviduos na autofecundação

t=0,75 t=0,75 t=0,75 t=0,75



MLTR:

Conjunto de dados Eugenia dysenterica

POPULAÇÃO 1
9 locos isoenzimáticos
12 famílias
68 indivíduos
Telles, 2001

Municípios e localização das áreas de coleta de E. dysenterica
DC na região  Sudeste do Estado de Goiás.



Dados de progênies:

Genotipagem das progênies
inferência do genótipo materno
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MLTR:

Conjunto de dados Eugenia dysenterica

POPULAÇÃO 1, 2 e 3
9 locos isoenzimáticos
30 famílias
170 indivíduos
Telles, 2001

Municípios e localização das áreas de coleta de E. dysenterica
DC na região  Sudeste do Estado de Goiás.



Dados de progênies:

Genotipagem das progênies
inferência do genótipo materno
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