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In the paper a geometrical and genetical interpretation of a departure from the
Hardy-Weinberg Law is given., Simulation methods are used to study the effect of the
departure on efficiency of estimators of gene frequencies in a population,

1. WSTEP

Jednvm z podstawowych zagadnieri statystycznych w genetyce populacyjnej
Jest estymacja czgstosci genéw w badanej populacji. W modelach bez genu
recesvwnego estymatory tvch parametréw mozna otrzymaé tezposrednio z za-
obserwowanvch w prébie liczebnosci fenotypéw. W modelach z genem recesyw-
nvm estvmacja czg¢stosci gendw jest mozliwa jedynie orzy dodatkowych zalo-
zeniach., Najczgsciej przyjmowanvm zatozeniem jest losowa asocjacja gamet i
w konsekwencji réwnowaga Hardv-Weinberga (HW). Stad w rozwazaniach prak-
tycznych estymacje czegstosci genéw poprzedza zazwyczaj testowanie
hipotezy o réwnowadze HW. Test doktadny dla sprawdzenia tej hipotezy
w dowolnym modelu genetveznvm podali Ledwina i Gnot (1980). Jezeli 1liczba
elementéw w prébie jest dostatecznie duza, powszechnie stosowang statys-
tvkg testowa jest statystyka X2. Zdarza si¢ jednakze, Ze rozklad czg-



stosci fenotypéw w badanej populacji odbiega nieco od stanu réwnowagi i
wéwczas odrzucenie tej hipotezy zalezy jedynie od wielkosSci préby. W przy-
padku odrzucenia hipotezy dalsze postepowanie zwijzane z estymacjg czesto-
$ci gendéw nie jest okreslone jednoznacznie. Tymczasem nalezy sig spodzie-
waé, Zze mate odstepstwo od réwnowagi ma niewielki wplyw na doktadnosé
estymatordw obliczonych przy zatozeniu réwnowagi i moze byé pominigte. 2
praktvcznego punktu widzenia wydaje si¢ zatem usprawiedliwione testowanie
hipotezy o przyblizonej zgodnosci z réwnowagg HW. Dwie techniki testowania
takiej hipotezy dla malych odchyler zostaly przedstawione w pracach Bed-
narskiego i in. (1980, 1982), Jedna z nich oparta jest na tradycyjnej sta-
tystyce X2, druga polega na wyborze pewne] miary odlegtosci od krzywej
réwnowagi i zastosowaniu tzw. N-testu. W obu tych pracach przedstawione
s§ wyniki teoretyczne dotyczgce testowania hipotez statystycznych. W tej
pracy szczegdlng uwage zwracamy na interpretacje genetyczng 1 praktyczne
wykorzystanie wynikéw teoretycznych. W szczegélnosci podajemy genetyczng
i geometryczng interpretacje odchyler od réwnowagi HW. Badamy réwniez
wptyw wielkosci zakXécenia réwnowagi na doktadnosé estymacji  czestosci
genédw.

2. ZAKLOCENIA ROWNOWAGI HW
W MODELU Z DWOMA ALLELAMI

Rozwazmy pojedyncze miejsce w chromosomie; w ktérym mogg pojawié sig
dwa allele A i a, Niech p1(AA), pp(Aa) oraz P3(aa) beds czestodciami  po-
szczegblnych fenotypéw w badanej populacji. Przy zalozeniu losowe] asocja=-
cji gamet czgstosci te dane sg wzorami

Py = 6°, B, = 20(1-8), by = (1-6)7, (2.1)

gdzie € = Py + %pz Jest czgstoscia genu A w badanej populacji. Populacje
z czgstosSciami genotypéw spelniajgcymi (2.1) nazywaé bgdziemy populacjy w
stanie réwnowagi HW, a hipoteze

H: p,(8) = 92, p,(8) = 26(1-8), p3(9)=(1-9)2 6¢€(0,1),-

hipotezg HW. Punkty rdéwnowagi HW w ukladzie-trzech wspéirzednych (p1,p2,p3)
wvznaczajg parabolg réwnowagi przedstawiong na rycinie 1. Parabola ta dana
Jjest réwnaniem réwnowaznvm

pg = bp1p3. ' (2.2)

Podstawa sympleksu p2-0 charaktervzuje populacje begdacg w skrajnej_nieréwh
nowadze, dla ktdrej heterozygotv Aa zostaly catkowicie wyeliminowane. Po-
pulacjg z czeSciowym zaktSceniem réwnowagi charakteryzuja punkty lezgce
wewngtrz sympleksu, ale poza parabolq.



Ryc. 1. Parabola réwnowagi HW dla ukladu z dwoma allelami

Przyk'lad., Selekcja naturalna jest jednym z mozliwych czynnikdw
moggcych spowodowaé zaklécenie réwnowagi HW. Przypusémy, Ze prawdopodo=-
biefistwami przezycia genotypéw AA, Aa oraz aa 8§ odpowiednio WiaWo,Wse

Niech © i 1-8 bedg czestodciami genéw A i a, Przy zalozeniu losowej aso-
cjacji gamet Srednig czg¢stoscig przezycia jest

W= 82w1 + 20(1-9)'2 + (1-9)2W N
a czg¢stosciami genotypéw po selekcji sa
p1-92w1/w, Po=26(1-8)w,/w, p3-(1-9)2w3[v.
Spetniaja one nastgpujace réwnanie
2

W.
pg = 4kp,p5, k= —.
2 kot Rt

(2.2)

Réwnanie (2,2) jest réwnaniem:

a) paraboli réwnowagi gdy k=1,

b) elipsy gdy k<1,

c) hiperboli gdy k> 1, (por. ryc.2).



Ryc. 2. Zaklocenia réwnowagi HW spowodowane selekcjg z k=2 i k=.5

3. GENETYCZNA I GEOMETRYCZNA INTERPRETACJA
ZAKLOCENIA ROWNOWAGI HW

Przvpusémy, Ze na skutek dziatania pewnych czynnikéw w badanej popu-
lacji wektor p = (p1 ,p2,p3) czestodel genotypéw nie lezy na paraboli réw-
nowagi, lecz w jej pewnym otoczeniu (ryc. 3).

Xyc, . Geometryczna interpretacja zaklécenia



Niech ¢ bedzie wektorem prostopadiym do paraboli réwnowagi, orzecho-
dzacym przez koniec wektora p. Dla ustalenia uwagi przyjmiemy, Ze ¢ Jjest
wektorem skie;owanym do podstawy p2-0, o poczatku lezacym na paraboli i
koricu lezacym na podstawie. W ten sposéb c jest wektorem okreslonym  jed-
noznacznie, a dowolny wektor p moze by¢ przedstawiony dla pewnego ©el(0,1)
w nastepujacy sposéb

P= p(e) +oc = (1-) p(e) + olw, o €(0,1), : (3:7)

gdzie p(®) jest wektorem lezgcym na paraboli réwnowagi HW, tzn. speiniajg-
cym warunek (2.1), natomiast w = w(8) = p(8)+c(8). Wzdér (3.1) umozliwia
naste¢pujaca genetyczng interpretacje zaktécenia, Populacja z wektorem
czegstosci genotvpbw p Jest w swoje] strukturze genetycznej taka sama  jak
mieszanka dwéch populacji o procentowym sktadzie (1-o¢)x100% i oxx100%, 2z
ktérveh pierwsza jest w stanie réwnowagi HW z wektorem czgstosci  genoty-
péw p(6), natomiast druga jest w skrajnej nierdéwnowadze z wektorem czE=
stogci w(e). Wzér (3.1) podaje jedno z wielu przedstawied wektora p jako
kombinacji liniowej wektora p(€) lezacego na paraboli oraz wektora w(®) o
wierzchotku lezacym na podstawie sympleksu. Inne przedstawienie, dla kté=-
rego mozna znaleZé réwniez pewna interpretacjg genetyczng, jest wyznaczo-
ne przez wektor 4 przechodzacy przez koniec wektora p i prostopadily do
podstawy svmpleksu (rvc. 4).

Ryc. 4. Inne interpretacje zakldcenia

Wéweczas pa(1—°ﬁ)p1(e) + ®,w,, gdzie p4(8) Jjest wektorem lezacym na parabo-
1i rdéwnowagi oraz Wy = p1(e) + C4e Warto zauwazyé, ze spoSréd wszystkich
mozliwych przedstawier minimalna warto$é o okreséla’ przedstawienie (3.1).
Ten wybdr przedstawienia wektora p jest ponadto écisle zwigzany z defi-
nicja otoczeri paraboli rdéwnowagi HW, przedstawiong w punkcie 4 niniejszego
artvkutu, Zaleznv od € wektor c jest prostdpadly do wektora pochodnych



bo(e)s[dp1(e) - dpz‘e) y 923(9)
dae de de

\

] = 2[9, 1-20, -(1-0)].

Ponadto suma jego sktadowych jest réwna O, poniewaz suma skXadowych  wek=-
tora w = p(8)+ c oraz p(8) jest réwna 1. Z powyzszych rozwazah oraz z wa-
runku p2(8)+ ¢, = 0 otrzymujemy nastgpujgcy ukiad réwnan:

c1+02+c3 = 0,
c1e + c2(1-28)-c3(1-e)- o,
c, = =20 (1-8).

Jednoznacznym rozwigzaniem tego uktadu jest

c, = 20 (1-6)(2-30),

ey = -20 (1-9)' (3.2)

c5 = 20 (1-8) (38-1).

Poniewaz w(@) = p(®)+c(®), wiéc sktadowymi wektora w (8) sa

wy = 6°420(1-6)(2-36),
w2 = Q, ' (303)
vy = (1-0)2 + 20(1-6)(36-1).

Stad p, = 92+ 200(1-0)(2~38), Py = 2(1-005(1-9),
py = (1-8)% 4+ 240 (1-8)(30-1).

4. TESTOWANIE HIPOTEZY )
O PRZYBLIZONEJ ZGODNOSCI Z ROWNOWAGA HW

Szczegdtv dotyczace rozwazanych w tym rozdziale probleméw przedstawione
s3 w pracach Bednarskiego i in. (1980, 1982). Tutaj ograniczymy si¢ jedy-
nie do podania niezbednych dla dalszych rozwazan faktéw, dotyczacych tes-
towania hipotezy o przyblizonej zgodno$ci z réwnowagg HW.

Niech NNy eeeyny bedg liczebnosciami o rozktadzie wielomianowym z
wektorem prawdopodobienistw p=(P,sPpseeesPy)s 2.P; = 1, 2.0, = n. Rozwazmy
hipotezeg

Hy : py = p,(0), ee®cR’, rcK,

orzekajgcy, ze P; sg pewnymi funkcjami nieznanego wektora parametréw @,

8 = (8,,95,...,0 ). Niech Pj ={peS, p=p(®), 8€¢®} bedzie hipotetycznym

zbiorem wektoréw p. Tutaj S jest.sympleksem, tzn., zbiorem wektoréw p, dla
.ktérych Z:pi = 1. Dla ustalonego n okreslmy £€-otoczenie zbioru Po W na-
stepujgcy sposéb



2 2
PE,H re {pe S; Z ai(P.O)SE /n, € 6}'
gdzie a,(p,6) = [Pi-'pi(e)]/ Pi(e), i=1,2,...,K, natomiast wektor p  jest
tak dobrany, aby a byl wektorem prostopadiym do wierszy macierzy pochod-
nych czgstkowych

B = {{P;(®0p,(8)/ D8,

Interesuje nas problem testowania hipotezv H £ ot P® Pe n orzekajgacej, ze
p nalezv do €=-otoczenia zbioru Po. Tak sformul:owana h:lpoteza o & -zgodnos-
ci z modelem P umozliwia znalezienie asymptotycznego rozktadu statystyki

K -np, (8)]?
XZ - 21-1 [ni—n:p:T)l » (L'-1)
o

gdzie 8 jest estvmatorem najwiekszej wiarogodnosci (NW) dla @ obliczonym
przy modelu P.. Bednarski (1981) udowodnit, Ze asymptotycznym rozktadem
statystyki (4.1) przy zatozeniu prawdziwosci hipotezy H £,n Jest niecen-
tralnv rozktad ')(2 z K-r-1 stopniami swobody i parametrem niecentralnosci
E . Dla celdéw praktvcznych otoczenie P€ n Wygodnie Jjest przedstawié W
nieco immej formie, Zauwazmy, ze dla p = p(0)+ «c(8) = (1-0‘)P(9)+ Aw(®),
gdzie w(8)= p(®) + c(6€), mamy

a, =dc1(9)/ ipi(e .

a wektor a(e) jest prostopadiy do wierszy macierzy B wtedy i tylko wtedy,
gdv c(®) jest prostopadiv do wierszy macierzy

tzn, c € N(Bo), gdzie N(Bo) Jest jadrem macierzy B,. Stad

2 2
c (e)
P p€ S, p=p(8) +cc(V), .s—z— ce N(B )} (4.2)
gyn { : Z pi(e) not » 0
4,1, TESTOVANIE PRZYBLIZONEJ ZGODNOSCI Z ROWNOWAGA HW W MCDELU Z DWOMA

ALLELAMI

W zastosowaniu powyzszych rozwazad do modelu z dwoma allelami, wystgpu-
jacy w definicji otoczenia Ps,n wektor c(8) oraz wektor w(e) = p(8) + c(8)
okreslone s3 wzorami (3.2) oraz (3.3). Korzystajac ze wzoru (3.2) atwo
wykazaé, ze warunek
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2 2
Gis) - e

L Ps(0)  na?

Jjest spelnionv dla £>€0, gdzie

g2 = nol2[4(1-6)2(2-30)7 + 26(1-8) + 467(36-1)%] .

Jezell zatem godzimy sie na odstgpstwo od réwnowagi rzedu « , to powin-
nismy testowaé hipotezg Hs nt PE Pg n°* Testowanie tej hipotezy Jest
Jjednak praktyvcznie niemozlgv’le, ponie%z eo Jest funkcjg nieznanego para-
métru €, Checgc uwolnié sig od tej zaleznosci zauwazmy, 2e min eg(e)- noc2
i jest osiggnigte dla ©=1/2, W zwigzku z powyzszym testujac hipotezeg

H{i‘d,n’ D¢ Pﬁ‘o(,n

zabezpieczamv sie¢ przed kazdg z mozliwych wartosci parametru 6, tzn. w
przypadku przvj¢cia tej hipotezy nie ma podstaw, aby przypuszczaé, ze od-
stepstwo od néwmwagl jest wigksze niz to spowodowane mieszaniem popula-
cji z wekteren p= (1-ct)p(6)+ofw(8), niezeleznie od wartosci nieznanego
parametru €, p

5. ZAKLOCENIE ROWNOWAGI HW
W UKLADZIE AB-0 GRUP KRWI

Uktad AB=O grup krwi jest tu modelowym przykladem uktadu z trzema al-
lelami, z ktérvch O jest genem recesywnym. W tym ukiadzie przy zatozeniu
losowej asocjacji gamet czg¢stosci P1sPosP3 i Py fenotypéw A,B,AB 1 O spei-
niaja warunek

2 2 129
p1=81+29193, p2=92+29293, p3=29182, pl‘-93, (5.1)

gdzie 81,82,93 sq czgstosciami genéw A,B 1 O, 291-1. Mozna wykazaé, ze
(5.1) jest réwnowazny warunkowi .

451"‘1’[‘ ?‘"‘Pz"'P[, =1+ ‘P—4 (5.2)
lub ‘ i
. el [ ‘P1*Pn‘52+l’4 = fﬁ:]- : (5.3)

Powyzsze réwnanie wraz z warunkiem ZZp1 = 1 opisuje powierzchnig, ktdérej
wvkres na sympleksie przestrzeni 4-wymiarowej przedstawia rycina 5.
Macierz BO pochodnych czgstkowych jest dla tego uktadu postaci

93! -85, 65, -93
Bo(e) = 2 .

1 O35 84y =05 .
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R'B

Ryc. 5. Powierzchnia réwnowagi HW dla ukladu AB-O grup krwi

Podobnie jak dla uktadu dwuallelowego poszukujemy wektora c(€) prostopad-
¥ego do wierszy macierzy Bo(e), speiniajacego warunek Z:ci(e) =0 dla
kazdego 8. Latwo wykazad, ze wektor c(@) wyznaczony jest z dokZadnoscig
do statej przez

¢y = (91-93)(92-93) + 48,85,
c, = (8,-65)(8,-85) + 46,65,

3 - 2 (5.4)
c5 = (91-93;(92-93) - hej,

¢ = (89-685)(8,-85) - 46,6,.

Stalg T nalezv tak dobraé, abv podobnie jak w przypadku modelu z dwoma
allelami wektor w(®) = p(®) + c(®) byt wektorem czg¢stosci fenotypowych w
populacji begdgcej w skrajnej mnierdwnowadze. Geometrycznie oznacza to, 2ze
koniec wektora w(@) lezy na jednej ze Scian sympleksu, tzn. Zze co.najmniej
Jjedna sktadowa wektora w(@) jest zerowa, natomiast pozostate sq dodatnie
i sumujg si¢ do jednoé¢i. Rozwazmy dwa mozliwe rozwijzania zalezne od para-
metru 8, W pierwszym przypadku w5, = 0, tzn, catkowicie wyeliminowane sg fe-
notypy AB, a .

28,8,

T

e G L W s
293 + 93 - 6,8,

W drugim przypadku w, = 0 1 wyeliminowane sq fenotypy 0, a

2
3

- 3
2e3 - 83 - 38,6,

-8
e

2:
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Otoczenia P_ . wyznaczaja wektory p = p(8) +1:ic(0), gdzie wektor c(®)

dany jest wzorem (5.4).

6. BADANIE SYMULACYIJNE

W celu zbadania wptywu wielkosci zaktScenia réwnowagi HW na doktadnos¢
estymatoréw obliczonych przy zatozeniu réwnowagi HW przeprowadzono naste-
pujace badania symulacyjne dla ukiadu AB-O grup krwi. Wygenerowano po 100
przyktadéw wartosci Ny ey Mgy Ny, reprezentujgcych liczebnosci  fenotypowe
A,B,AB,0 w prébce wediug rozktaddéw wielomianowych z calkowitg liczbay ob-
serwacji N = 100 (Z‘,ni = 100) i z wektorami prawdopodobieristw fenotypdw

p(1,k) = p(6(1)} +ot, Te{o(n)}, 1=1,2,3; k=1,2,...,6. (5.5)

Badaniz symulacyjne przeprowadzono dla trzech wektordw. czgstosci gendw

e(1) = (1/3, 1/3, 1/3),
9(2) o (1/4' 1/[’9 1/2)'
9(3) = (1/2' 3/109 1/5)

oraz nastepujacych wielkodci zaktdcen

o, = k0,05, k=1,2,...,6.

Na bazie tak wvgenerowanych liczebnosci obliczono metodg NW (por.Elandt-
-Johnson (1971) ) estvmatory wektora € dla populacji o zakiéconej réwnowa-
dze, o czesto$ciach fenotypdéw danych wzorami (5.5). Obliczenia wykonano
wedlug zamieszczonego schematu,

W populacji bedgcej w rdéwnowadze HW wektor © wyznaczony Jjest Jjedno-
znacznie przez wektor p czestosci fenotypéw w nastepujacy sposéb (por.Gnot
i in. . (1978)):

0,=p, 40, - (P, (py+p4) + (1/2)p5,

8,=p;,+p, = (P, (P, +p,) + (1/2)p3, (641)
93=1991-92. ol

Dla populacji o zakiéconej réwnowadze z wektorem czgstosci fenotypéw

p = (1-d)p(@)+aw(8), czestosciami gendw sq €% = (1-o¢) € +B, gdzie

® dany jest wzorem (6.1) dla p = p(®), natomiast & jest wektorem cz¢stosci

gendéw w populacji bgdacej w skrajnej nierdéwnowadze. Wektor ® nie Jest

jednak okreélony jednoznacznie przez w(®), a jego sktadowe mogg przyjmowac
wartosci z przedziatdw

8¢ [w/2, w],
'9'20 [w2/2, "2],

536 [w3+wh, w3+wh+(w1+w2)/2].



Obliczenie

wektora
plB)=(p,p.psP:)

Obliczenie

wektora

Generowanie Obliczenie

i 3 ]
c(9)=(c'pz,csec4) } X/ ‘ \ €8 }‘

wektora
p=p +oCC

wektora
n =(n,,n; ;NN

wartosci
poczatk. X.

Wyprowa- - | Wprowa-
dzenie dzenie
wektora di pocz.,

n wartosci 8

Obliczenie
estymatoréw
Najwieksze]
Wiarygodnosci

]

KWypmwadzenie
- $redniej estymato-
réw NW i odchylet

standardowych

Ryc, 6. Schemat blokowy programu

15
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Stgd teoretyczne wartosci sktadowych wektora " nalez3 do przedziaiéw

W tabelach 1,2

e;e [(1-4)9'1
8 ¢ [(1-a)0,
ez € [(1-)8;

estvymatoréw O
dla teoretycznych wartosci 6™, Podane sq réwniez wartoici €, , wystgpujgce
w definicji otoczenia, obliczone wedlug wzoru

+ olwy/2,

EO y d N'A(e)l

4
gdzie A(B) = 3 ci/pi(@), N = 100.
=1

+ o(w1/2, (1-0()61 + ctw1] =
(1-c)8, + o(wz] 5
+ o((w3+wh),(1-o¢)03 +0({w3+w4+(w1+w2)/2}].

i 3 podane sg wartosci Srednie i odchylenia
obliczonych ze 100 przyktadéw symulacyjnych oraz przedzialty

standardowe

Tablica 1., Zaktécenie w kierunku skrajnej nieréwnowagi z brakiem
recesywow 0 3
(8418,,85) = (1/3,1/3,1/3)
ot
.05 .10 .15 .20 .25 .30
€ 245 491 «736 .981 1,227 1.472
8, o332 .327 .338 .335 .339 .328
sD, .037 .035 034 .038 .Ch1 .037
8y |.328:.339 | .322:.364 | .317:.350 | .311:.356] .306:.361 | .300:.367
8, .333 2332 «330 .335 .333 o334
sD, 037 .037 .038 037 .037 .039
8y |.328:.339 | .322:.304 | .317:.350 | .311:.356] .306:.361 | .300:.367
8, 335 341 332 .330 .329 .328
SD 041 033 040 .039 .039 .037
0 |.322:.366 | .311:.356 | .300:,367 | .289:.378| ..278:.389 | .267:.400

Ofenq- wpiywu stopnia zaktécenia na doktadnosé estymatordw czgstosci ge-
A A

ndw 91, 82, 93 otrzymanych metodg NW przy zalozeniu rdéwnowagi HW

mozna

dokonaé pordwnujac wartosci estymatordw 61 (wiersze 5, 8 i 11 w tabelach
1, 2 1 3) z przedziatami teoretycznvmi dla e; (wiersze 7, 10 i 13), a ich
odchylenia standardowe SD‘,l (wiersze 6, 9 i 12) obliczone z wynikéw symula=-
cji z asymptotycznymi odchyleniami standardowymi estymatoréw NW obliczony-
mi metodami analitycznymi (por. Elandt-Johnson (1971)).Dla €=(1/3,1/3,1/3)

(tabl, 1) érednie estymatordéw uzvskanych w wyniku symulacji sg dla

wSZy=-

stkich ot bliskie Srodkom przedziatéw, a odchylenia standardowe rz¢du..C4C
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Zaktécenie w kierunku skrajnej nieréwnowagi z brakiem

(81 092093) - (1/“"1/1‘11/2)

(o 8
.05 e .15 .20 .25 .30
€0 .202 L0k .607 .809 1,011 1.210
8, «249 «239 .245 <244 .245 .234
SD, .033 O34 .033 .032 .35 +C35
8] | .247:.257 | .244:.264| .242:.271| .239:.278 | .236:,284 | .233:.291
8, 241 246 242 242 .238 241
SD., .032 034 .032 .032 .032 . 034
85 | .247:.257 | J24b:,264 | .242:,271) .239:.278 | .236:.284 | 4233:.291
8, .507 .515 513 .515 .517 .525
D5 .036 041 041 .040 .036 .039
e; J4B86:,506 | J473:.511 | J459:.517| J4bh:.523 {.431:.528 | ,418:.534
zegegvtéi 8 a -3, Zaklécenie w kierunku skrajnej nie?éwnowagi ? brakiem
(8449,,85) = (1/2,3/10,1/5) i
o
.05 .10 .15 .20 «25 .30
€0 .106 213 320 426 $533 639
&, .485 .487 .506 .499 491 «502
'SD, .039 041 .039 .036 .C41 .040
O | .497:.498 | (473:.407 | .460:,495| (4473 4694 | J434:.492| J42C:.491
& | 304 .305 .29 .304 .309 .302
SD, .033 .032 034 034 .032 .036
'L 05 | .291:.297 | .282:,204 | .273:,291| ,264:.288 | .255:.285| .246:,282
63 2212 .208 .198 .197 .200 .196
3' 035 032 .039 .038 .036 .038
e; .2052,222 | ,209:,245 | ,214:,267| .218:.289 | .223:.311| «227:.334

bliskie odchvleniom standardowym dla estymatoréw NW, ktére sg réwne odpo-
wlednio ,037, ,037, .041 dla estymacji 6,5 8, 6;. W tym przypadku potwier-
dza si¢ weczedniejsze przypuszozenie autoréw o niewielkim wpiywie maych
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odchyled na dokiadnos$é estymacji.Dla duzych odchylerd (o(>.20) diugosci
przedziaXéw teoretycznych sg zbyt duze, przez co ocena dokzadnosci Jest
utrudniona.
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