


























Probleme der MAS:

Indirvekte Selektion: Marker nurin den seltensten Fillen auch der Grund fuir das
Auftreten eines bestimmten Merkmals.

Falsch positiv durch Rekombination

Abhdngig von externen Faktoren / Populationsstratifikation /
Storvariablen

Nur eine Ebene




























Multi-Staged Analysis

Dreiechs Strategie:

Schritt 1: Filtere SNPs anhand von phenotypischen Assoziationen
oder anhand von Annotationen
Schritt 2: Teste signifikante SNPs aus Schritt 1 mit einem anderen "Omics" Level
--> e¢_QTL, m_QTL, met_QTL, p_QTL,....
Schritt 3: Teste Daten aus Schritt 2 auf Korrelation mit dem Phinotyp

Annahmen: Integration kann hierarchisch vorgenommen werden
Schwachen: Durch Vor-Filterung geht viel ungekannte Information
verloren



















