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Experiment design 

24 pools with 12 animals each 

PCR free libraries 

1 lane per pool 

~24x coverage = 1x coverage per chromosome 



mean = ~0 
sd = 1 

zHp distribution/150kb_window - all 21 pools 
filtered 

max. possible zHp score = 5.29 

5.29-1*sd 

5.29-2*sd 

red line = inclusion/significant sweeps 
 
blue line = bridging/considerable sweeps 



Saanenziege, 150 kb window, chr. 1-10 



Saanenziege, 150 kb window, chr. 11-20 
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Saanenziege, 150 kb window, chr. 21-X 



Zusammenfassung 

•  illumina Pool-seq Daten für 20 Ziegenrassen & Bezoar 

•  Technische Artefakte (Sequenzfehler) sind eine grosse Herausforderung 

•  Datenanalyse sehr rechenintensiv 

•  Viele Signale für potentielle Selektionssignaturen 

•  Überprüfung Pool-seq Daten mittels Sequenzierung von 24 Einzeltieren 

•  Identifizierung von kausalen Varianten 

Nächste Schritte 
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