Supplementary material 1 Heritability posterior mean and median estimated for each of 48 setups from population scenario 1 and 

simulated with Ne = 50 and Ne = 100. The estimates were based on 20 replicates per scenario. The posterior mean estimates 
were tested for deviations from the expected heritability by means of a student’s t-test. 

	 
	 
	 
	Ne 50

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of 

progeny
	Expected

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model

 I
	200
	0.05
	0.08
	0.07
	0.04
	0.01
	0.04*
	0.14
	0.13
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.17
	0.07
	0.02
	0.58
	0.22
	0.22
	0.06
	0.01
	0.00***

	
	
	0.3
	0.32
	0.32
	0.08
	0.02
	0.57
	0.32
	0.32
	0.07
	0.02
	0.34

	
	
	0.5
	0.49
	0.50
	0.05
	0.01
	0.57
	0.49
	0.50
	0.08
	0.02
	0.85

	
	400
	0.05
	0.07
	0.07
	0.03
	0.01
	0.02*
	0.10
	0.10
	0.02
	0.00
	0.00***

	
	
	0.15
	0.17
	0.16
	0.07
	0.01
	0.37
	0.15
	0.15
	0.04
	0.01
	0.85

	
	
	0.3
	0.30
	0.30
	0.07
	0.02
	0.90
	0.30
	0.29
	0.06
	0.01
	0.87

	
	
	0.5
	0.50
	0.51
	0.07
	0.01
	0.85
	0.50
	0.50
	0.06
	0.01
	0.85

	
	800
	0.05
	0.05
	0.05
	0.01
	0.00
	0.54
	0.07
	0.07
	0.02
	0.00
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.16
	0.03
	0.01
	0.16
	0.17
	0.16
	0.03
	0.01
	0.02*

	
	
	0.3
	0.32
	0.33
	0.06
	0.01
	0.27
	0.30
	0.29
	0.04
	0.01
	0.99

	
	
	0.5
	0.50
	0.51
	0.06
	0.01
	0.85
	0.50
	0.50
	0.05
	0.01
	1.00

	Model

II
	200
	0.05
	0.10
	0.10
	0.04
	0.01
	0.00***
	0.08
	0.08
	0.04
	0.01
	0.01**
	

	
	
	0.15
	0.17
	0.17
	0.07
	0.02
	0.33
	0.18
	0.17
	0.07
	0.02
	0.12
	

	
	
	0.3
	0.32
	0.33
	0.08
	0.02
	0.43
	0.29
	0.28
	0.05
	0.01
	0.44
	

	
	
	0.5
	0.49
	0.50
	0.05
	0.01
	0.79
	0.47
	0.46
	0.08
	0.02
	0.22
	

	
	400
	0.05
	0.11
	0.12
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.07
	0.07
	0.02
	0.00
	0.01**
	

	
	
	0.15
	0.18
	0.17
	0.06
	0.01
	0.12
	0.14
	0.14
	0.04
	0.01
	0.43
	

	
	
	0.3
	0.30
	0.31
	0.06
	0.01
	0.91
	0.29
	0.29
	0.06
	0.01
	0.43
	

	
	
	0.5
	0.50
	0.51
	0.07
	0.01
	0.85
	0.49
	0.49
	0.06
	0.01
	0.43
	

	
	800
	0.05
	0.14
	0.14
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.06
	0.06
	0.01
	0.00
	0.02*
	

	
	
	0.15
	0.18
	0.17
	0.03
	0.01
	0.00**
	0.16
	0.16
	0.03
	0.01
	0.22
	

	
	
	0.3
	0.33
	0.34
	0.05
	0.01
	0.12
	0.29
	0.29
	0.04
	0.01
	0.73
	

	
	
	0.5
	0.50
	0.51
	0.06
	0.01
	0.87
	0.49
	0.48
	0.05
	0.01
	0.43
	


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48). 

	 
	 
	 
	Ne 100

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of progeny
	Real

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model 

I
	200
	0.05
	0.09
	0.08
	0.04
	0.01
	0.00**
	0.20
	0.19
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.18
	0.19
	0.05
	0.01
	0.04*
	0.22
	0.21
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.3
	0.29
	0.29
	0.07
	0.02
	0.77
	0.33
	0.35
	0.07
	0.02
	0.15

	
	
	0.5
	0.46
	0.49
	0.09
	0.02
	0.12
	0.54
	0.55
	0.09
	0.02
	0.13

	
	400
	0.05
	0.09
	0.08
	0.04
	0.01
	0.00**
	0.11
	0.12
	0.02
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.16
	0.05
	0.01
	0.39
	0.19
	0.18
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.3
	0.29
	0.28
	0.04
	0.01
	0.37
	0.32
	0.34
	0.06
	0.01
	0.22

	
	
	0.5
	0.49
	0.49
	0.07
	0.01
	0.85
	0.49
	0.50
	0.05
	0.01
	0.77

	
	800
	0.05
	0.06
	0.06
	0.02
	0.00
	0.15
	0.09
	0.08
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.17
	0.03
	0.01
	0.19
	0.16
	0.16
	0.04
	0.01
	0.27

	
	
	0.3
	0.30
	0.30
	0.04
	0.01
	0.85
	0.28
	0.28
	0.03
	0.01
	0.12

	
	
	0.5
	0.48
	0.46
	0.05
	0.01
	0.15
	0.50
	0.51
	0.04
	0.01
	0.85

	Model II
	200
	0.05
	0.14
	0.13
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.10
	0.10
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.18
	0.16
	0.06
	0.01
	0.10
	0.14
	0.14
	0.06
	0.01
	0.65

	
	
	0.3
	0.28
	0.28
	0.08
	0.02
	0.52
	0.30
	0.30
	0.08
	0.02
	0.97

	
	
	0.5
	0.46
	0.48
	0.08
	0.02
	0.12
	0.51
	0.50
	0.09
	0.02
	0.79

	
	400
	0.05
	0.14
	0.13
	0.04
	0.01
	0.00***
	0.07
	0.07
	0.03
	0.01
	0.02*

	
	
	0.15
	0.17
	0.17
	0.05
	0.01
	0.10
	0.15
	0.15
	0.04
	0.01
	0.78

	
	
	0.3
	0.29
	0.29
	0.04
	0.01
	0.44
	0.30
	0.30
	0.05
	0.01
	0.98

	
	
	0.5
	0.49
	0.48
	0.06
	0.01
	0.70
	0.48
	0.49
	0.06
	0.01
	0.29

	
	800
	0.05
	0.15
	0.15
	0.02
	0.01
	0.00***
	0.07
	0.06
	0.03
	0.01
	0.01**

	
	
	0.15
	0.18
	0.18
	0.03
	0.01
	0.00**
	0.15
	0.15
	0.03
	0.01
	0.97

	
	
	0.3
	0.30
	0.31
	0.04
	0.01
	0.88
	0.27
	0.27
	0.02
	0.01
	0.00***

	
	
	0.5
	0.48
	0.46
	0.05
	0.01
	0.22
	0.49
	0.50
	0.04
	0.01
	0.28


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48).

Supplementary material 2 Heritability posterior mean and median estimated for each of 48 setups from population scenario 2 and 

simulated with Ne = 50 and Ne = 100. The estimates were based on 20 replicates per scenario. The posterior mean estimates 
were tested for deviations from the expected heritability by means of a student’s t-test. 

	 
	 
	 
	Ne 50

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of 

progeny
	Expected

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model

 I
	200
	0.05
	0.07
	0.08
	0.03
	0.01
	0.01*
	0.13
	0.13
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.16
	0.05
	0.01
	0.75
	0.22
	0.20
	0.06
	0.01
	0.00***

	
	
	0.3
	0.31
	0.31
	0.07
	0.01
	0.50
	0.27
	0.28
	0.06
	0.01
	0.10

	
	
	0.5
	0.44
	0.43
	0.05
	0.01
	0.00***
	0.48
	0.47
	0.05
	0.01
	0.12

	
	400
	0.05
	0.08
	0.08
	0.03
	0.01
	0.01**
	0.09
	0.08
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.17
	0.16
	0.05
	0.01
	0.29
	0.16
	0.16
	0.04
	0.01
	0.46

	
	
	0.3
	0.30
	0.29
	0.04
	0.01
	0.87
	0.32
	0.32
	0.05
	0.01
	0.32

	
	
	0.5
	0.50
	0.50
	0.03
	0.01
	0.78
	0.50
	0.50
	0.03
	0.01
	0.78

	
	800
	0.05
	0.05
	0.05
	0.01
	0.00
	0.31
	0.07
	0.07
	0.02
	0.00
	0.01**

	
	
	0.15
	0.15
	0.15
	0.03
	0.01
	0.77
	0.15
	0.15
	0.02
	0.01
	0.72

	
	
	0.3
	0.31
	0.30
	0.03
	0.01
	0.33
	0.30
	0.30
	0.03
	0.01
	0.87

	
	
	0.5
	0.51
	0.51
	0.02
	0.00
	0.23
	0.49
	0.50
	0.04
	0.01
	0.45

	Model

II
	200
	0.05
	0.07
	0.06
	0.03
	0.01
	0.02*
	0.09
	0.08
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.15
	0.15
	0.06
	0.01
	0.91
	0.18
	0.19
	0.04
	0.01
	0.01**

	
	
	0.3
	0.31
	0.29
	0.06
	0.01
	0.78
	0.25
	0.26
	0.05
	0.01
	0.00**

	
	
	0.5
	0.45
	0.46
	0.05
	0.01
	0.00**
	0.46
	0.45
	0.06
	0.01
	0.03*

	
	400
	0.05
	0.07
	0.07
	0.03
	0.01
	0.02*
	0.07
	0.07
	0.03
	0.01
	0.08

	
	
	0.15
	0.17
	0.16
	0.06
	0.01
	0.35
	0.14
	0.14
	0.04
	0.01
	0.29

	
	
	0.3
	0.30
	0.29
	0.05
	0.01
	0.91
	0.30
	0.29
	0.05
	0.01
	0.82

	
	
	0.5
	0.50
	0.51
	0.03
	0.01
	0.91
	0.49
	0.48
	0.03
	0.01
	0.17

	
	800
	0.05
	0.05
	0.05
	0.01
	0.00
	0.17
	0.06
	0.05
	0.02
	0.01
	0.43

	
	
	0.15
	0.15
	0.15
	0.03
	0.01
	0.69
	0.15
	0.15
	0.03
	0.01
	0.95

	
	
	0.3
	0.31
	0.31
	0.02
	0.01
	0.21
	0.29
	0.29
	0.02
	0.01
	0.37

	
	
	0.5
	0.51
	0.51
	0.02
	0.00
	0.18
	0.48
	0.48
	0.03
	0.01
	0.03*


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48). 

	 
	 
	 
	Ne 100

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of progeny
	Real

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model 

I
	200
	0.05
	0.11
	0.09
	0.06
	0.01
	0.00**
	0.18
	0.16
	0.08
	0.02
	0.00***

	
	
	0.15
	0.19
	0.20
	0.07
	0.02
	0.04*
	0.19
	0.18
	0.05
	0.01
	0.01**

	
	
	0.3
	0.31
	0.30
	0.07
	0.01
	0.50
	0.34
	0.34
	0.09
	0.02
	0.14

	
	
	0.5
	0.46
	0.46
	0.10
	0.02
	0.21
	0.53
	0.54
	0.07
	0.01
	0.16

	
	400
	0.05
	0.06
	0.05
	0.02
	0.01
	0.14
	0.10
	0.09
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.18
	0.19
	0.06
	0.01
	0.11
	0.17
	0.17
	0.04
	0.01
	0.10

	
	
	0.3
	0.31
	0.32
	0.05
	0.01
	0.68
	0.31
	0.30
	0.06
	0.01
	0.46

	
	
	0.5
	0.52
	0.53
	0.05
	0.01
	0.30
	0.50
	0.50
	0.04
	0.01
	0.87

	
	800
	0.05
	0.06
	0.06
	0.03
	0.01
	0.24
	0.08
	0.07
	0.02
	0.00
	0.00***

	
	
	0.15
	0.15
	0.16
	0.03
	0.01
	0.77
	0.16
	0.16
	0.03
	0.01
	0.58

	
	
	0.3
	0.30
	0.30
	0.02
	0.01
	0.51
	0.28
	0.28
	0.04
	0.01
	0.10

	
	
	0.5
	0.48
	0.49
	0.03
	0.01
	0.04*
	0.49
	0.49
	0.02
	0.00
	0.01*

	Model II
	200
	0.05
	0.11
	0.10
	0.05
	0.01
	0.00**
	0.10
	0.07
	0.07
	0.01
	0.00*

	
	
	0.15
	0.18
	0.20
	0.07
	0.02
	0.15
	0.13
	0.13
	0.06
	0.01
	0.27

	
	
	0.3
	0.31
	0.31
	0.06
	0.01
	0.52
	0.29
	0.27
	0.09
	0.02
	0.82

	
	
	0.5
	0.48
	0.46
	0.09
	0.02
	0.35
	0.48
	0.47
	0.06
	0.01
	0.29

	
	400
	0.05
	0.06
	0.06
	0.02
	0.00
	0.05*
	0.06
	0.06
	0.02
	0.00
	0.03*

	
	
	0.15
	0.18
	0.19
	0.06
	0.01
	0.17
	0.14
	0.13
	0.04
	0.01
	0.27

	
	
	0.3
	0.31
	0.32
	0.05
	0.01
	0.43
	0.29
	0.29
	0.04
	0.01
	0.69

	
	
	0.5
	0.52
	0.53
	0.05
	0.01
	0.27
	0.47
	0.47
	0.04
	0.01
	0.01**

	
	800
	0.05
	0.06
	0.06
	0.03
	0.01
	0.17
	0.05
	0.05
	0.02
	0.00
	0.91

	
	
	0.15
	0.15
	0.16
	0.03
	0.01
	0.52
	0.15
	0.16
	0.03
	0.01
	0.91

	
	
	0.3
	0.30
	0.30
	0.02
	0.00
	0.90
	0.28
	0.28
	0.03
	0.01
	0.01*

	
	
	0.5
	0.48
	0.49
	0.03
	0.01
	0.09
	0.46
	0.46
	0.03
	0.01
	0.00***


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48).

Supplementary material 3 Heritability posterior mean and median estimated for each of 48 setups from population scenario 3 and 

simulated with Ne = 50 and Ne = 100. The estimates were based on 20 replicates per scenario. The posterior mean estimates 
were tested for deviations from the expected heritability by means of a student’s t-test. 

	 
	 
	 
	Ne 50

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of progeny
	Expected

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model

 I
	200
	0.05
	0.08
	0.07
	0.04
	0.01
	0.01**
	0.15
	0.14
	0.05
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.17
	0.18
	0.06
	0.01
	0.35
	0.19
	0.20
	0.06
	0.01
	0.01*

	
	
	0.3
	0.30
	0.30
	0.09
	0.02
	0.91
	0.31
	0.32
	0.06
	0.01
	0.56

	
	
	0.5
	0.49
	0.47
	0.09
	0.02
	0.69
	0.48
	0.50
	0.10
	0.02
	0.56

	
	400
	0.05
	0.06
	0.06
	0.03
	0.01
	0.26
	0.10
	0.10
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.15
	0.14
	0.06
	0.01
	0.93
	0.16
	0.17
	0.04
	0.01
	0.36

	
	
	0.3
	0.31
	0.30
	0.05
	0.01
	0.78
	0.33
	0.33
	0.06
	0.01
	0.12

	
	
	0.5
	0.52
	0.52
	0.04
	0.01
	0.31
	0.51
	0.52
	0.07
	0.02
	0.60

	
	800
	0.05
	0.05
	0.05
	0.02
	0.00
	0.91
	0.07
	0.07
	0.02
	0.00
	0.01**

	
	
	0.15
	0.17
	0.17
	0.03
	0.01
	0.02*
	0.15
	0.14
	0.04
	0.01
	1.00

	
	
	0.3
	0.30
	0.28
	0.04
	0.01
	0.91
	0.29
	0.29
	0.05
	0.01
	0.57

	
	
	0.5
	0.50
	0.50
	0.05
	0.01
	0.91
	0.50
	0.51
	0.06
	0.01
	1.00

	Model

II
	200
	0.05
	0.10
	0.09
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.09
	0.09
	0.03
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.17
	0.18
	0.05
	0.01
	0.21
	0.15
	0.14
	0.06
	0.01
	0.86

	
	
	0.3
	0.30
	0.29
	0.08
	0.02
	0.87
	0.28
	0.28
	0.05
	0.01
	0.30

	
	
	0.5
	0.49
	0.46
	0.09
	0.02
	0.58
	0.46
	0.48
	0.09
	0.02
	0.21

	
	400
	0.05
	0.11
	0.10
	0.04
	0.01
	0.00***
	0.07
	0.07
	0.03
	0.01
	0.02**

	
	
	0.15
	0.16
	0.14
	0.06
	0.01
	0.56
	0.14
	0.14
	0.04
	0.01
	0.52

	
	
	0.3
	0.31
	0.30
	0.05
	0.01
	0.57
	0.32
	0.31
	0.06
	0.01
	0.33

	
	
	0.5
	0.52
	0.52
	0.04
	0.01
	0.25
	0.50
	0.50
	0.08
	0.02
	0.95

	
	800
	0.05
	0.13
	0.13
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.06
	0.06
	0.02
	0.00
	0.21

	
	
	0.15
	0.19
	0.18
	0.04
	0.01
	0.00**
	0.14
	0.12
	0.04
	0.01
	0.33

	
	
	0.3
	0.31
	0.29
	0.04
	0.01
	0.52
	0.28
	0.28
	0.05
	0.01
	0.21

	
	
	0.5
	0.51
	0.51
	0.05
	0.01
	0.66
	0.49
	0.48
	0.05
	0.01
	0.43


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48). 

	 
	 
	 
	Ne 100

	
	
	
	54K
	600K

	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	
	Estimated Heritability
	
	
	

	
	Number of progeny
	Real

Heritability
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P
	Mean
	Median
	s.d.
	s.e.
	P

	Model 

I
	200
	0.05
	0.08
	0.07
	0.04
	0.01
	0.04*
	0.20
	0.20
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.15
	0.15
	0.06
	0.01
	0.91
	0.26
	0.26
	0.06
	0.01
	0.00***

	
	
	0.3
	0.28
	0.29
	0.07
	0.02
	0.42
	0.35
	0.36
	0.05
	0.01
	0.01**

	
	
	0.5
	0.49
	0.48
	0.08
	0.02
	0.91
	0.52
	0.53
	0.07
	0.02
	0.37

	
	400
	0.05
	0.08
	0.07
	0.03
	0.01
	0.01**
	0.11
	0.11
	0.02
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.17
	0.16
	0.03
	0.01
	0.18
	0.18
	0.17
	0.04
	0.01
	0.00**

	
	
	0.3
	0.31
	0.33
	0.07
	0.02
	0.78
	0.32
	0.31
	0.06
	0.01
	0.45

	
	
	0.5
	0.50
	0.49
	0.06
	0.01
	0.91
	0.48
	0.48
	0.05
	0.01
	0.36

	
	800
	0.05
	0.06
	0.05
	0.02
	0.00
	0.36
	0.09
	0.09
	0.02
	0.00
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.17
	0.04
	0.01
	0.52
	0.16
	0.16
	0.03
	0.01
	0.36

	
	
	0.3
	0.29
	0.28
	0.04
	0.01
	0.31
	0.30
	0.30
	0.04
	0.01
	0.79

	
	
	0.5
	0.49
	0.49
	0.04
	0.01
	0.35
	0.51
	0.50
	0.04
	0.01
	0.63

	Model II
	200
	0.05
	0.14
	0.13
	0.04
	0.01
	0.00***
	0.10
	0.10
	0.04
	0.01
	0.00***

	
	
	0.15
	0.16
	0.16
	0.06
	0.01
	0.65
	0.17
	0.16
	0.06
	0.01
	0.33

	
	
	0.3
	0.27
	0.28
	0.08
	0.02
	0.30
	0.29
	0.30
	0.06
	0.01
	0.49

	
	
	0.5
	0.50
	0.48
	0.07
	0.02
	0.84
	0.49
	0.49
	0.07
	0.02
	0.66

	
	400
	0.05
	0.13
	0.14
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.06
	0.05
	0.02
	0.00
	0.16

	
	
	0.15
	0.17
	0.17
	0.03
	0.01
	0.03*
	0.14
	0.13
	0.04
	0.01
	0.34

	
	
	0.3
	0.31
	0.33
	0.07
	0.02
	0.57
	0.29
	0.29
	0.06
	0.01
	0.57

	
	
	0.5
	0.50
	0.49
	0.06
	0.01
	0.84
	0.46
	0.46
	0.05
	0.01
	0.01**

	
	800
	0.05
	0.15
	0.14
	0.03
	0.01
	0.00***
	0.07
	0.07
	0.02
	0.00
	0.00**

	
	
	0.15
	0.17
	0.18
	0.04
	0.01
	0.05*
	0.14
	0.14
	0.03
	0.01
	0.52

	
	
	0.3
	0.29
	0.29
	0.04
	0.01
	0.51
	0.29
	0.31
	0.04
	0.01
	0.43

	
	
	0.5
	0.49
	0.49
	0.04
	0.01
	0.37
	0.49
	0.49
	0.04
	0.01
	0.43


54K = 3728 SNP markers, 600K = 37280 SNP markers; s.d. = standard deviation for 20 replicates per scenario; s.e. = standard error 

for 20 replicates per scenario; *P < 0.05, **P < 0.01, ***P < 0.001, P-values were corrected for multiple testing with False Discovery Rate 

(n = 48).

