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Vclenéni skupin neznamych predktl do predpovédi
plemennych hodnot

Souhrn

V ramci této prace byly prostudovany postupy, které by mohly vést k lepSim
odhadlm plemennych hodnot. Pfedpokladem bylo, Ze zplisob sestaveni genetickych skupin
muUZe znacné ovliviovat vysledné odhady plamennych hodnot. Genetické skupiny jsou
vytvorené skupiny zvifat, které seskupuji koncova zvirata v rodokmenu, jejichz rodice jsou
neznami. K témto nelplnym rodokmenim muze dochazet diky chybéjicim Gdajliim, importu
zvifat & vyuZiti zahraniéniho plemenného materidlu, ke kterému nejsou v Ceské republice
dostatecné podklady.

Cilem této prace bylo odhadnout plemenné hodnoty s vyuZitim rliznych mozZnosti
sestaveni genetickych skupin a porovnani téchto novych odhadd s odhady bez genetickych
skupin. K dispozici byly udaje celkem od 8459584 jedincul, které slouzZily jako podklady pro
stanoveni skupin neznamych rodicd. Metody zaclenéni genetickych skupiny byly zkoumany
na souboru odregresovanych plemennych pro dlouhovékost s celkem 6061 zaznamy
uzitkovosti. Byly zkoumany dva modely moZného sestaveni genetickych skupin nezndmych
rodicd. Tyto skupiny sestaveny podle tfi kritérii. Prvnim kritériem bylo plemeno posledniho
zndmého jedince, dale jeho pohlavi, a nakonec rok narozeni. Na zakladé téchto udajl bylo
sestaveno rizné mnoiZstvi genetickych skupin. Pro prvni model to bylo celkem Sest skupin o
velkém poctu jedincl v kazdé této skupiné. Pro druhy model bylo sestaveno celkem 104
genetickych skupin. Genetické skupiny ve druhém modelu se vyrazné lisily poc¢tem jedincd v
nich zahrnutych. Sestavené genetické skupiny byly nasledné zahrnuty do rodokmeni a
pouzity k vypoctim odhadl plemennych hodnot. Plemenné hodnoty byly odhadnuty
metodou BLUP AM pomoci programu blupf90. Jako kontrolni model byl pouzit model s
rodokmenem bez genetickych skupin.

Pro porovnani vyslednych odhadd plemennych hodnot byla pouZita metoda korelace.
Vysledné korelacni koeficienty se liSily v zavislosti na tom, zdali byly porovnavany celkové
soubory se vSemi odhady plemennych hodnot ¢i pouze odhady pro jedince se zndmou
uZitkovosti. Dale byla testovana vhodnost pouZitych model( Akaikovym kritériem. Jako
nejvhodnéjsi model byl dle tohoto kritéria stanoven model dvé, ktery obsahoval celkem 104
skupin a byl sestaven na zdkladé plemenné pfislusnosti, pohlavi a roku narozeni posledniho
znamého predka.

Klicova slova: plemennd hodnota, genetické skupiny, skupiny nezndmych rodicli, fantom
rodice, genomické hodnoceni, metafouders



Incorporating groups of unknown ancestors into the
predictions of breeding values

Summary

In the framework of this work, there have been studied model which could lead to
better estimates of breeding values. The assumption was that the method of assembling
genetic groups could greatly influence the resulting estimates of breeding values. Genetic
groups are created from animals whithe pedigree and whose parents are unknown. These
incomplete pedigrees may be due to missing data, import of animals or use of foreign
breeding material, for which there are insufficient documents in the Czech Republic.

The aim of this work was to estimate breeding values using various possibilities of
assembling genetic groups and comparing these new estimates with estimates without
genetic groups. Data were available from 8459584 individuals, which served as a basis for
identifying groups of unknown parents. Methods of incorporating genetic groups have been
investigated on a set of deregressed breeding values for longevity with a total of 6061
estimates. Two models of creating genetic groups of unknown parents were investigated.
These groups are based on three criteria. The first criterion was the breed of the last known
individual, then his sex and finally the year of birth. Based on these data, a variety of genetic
groups were assembled. For the first model, there were a total of six groups of a large
number of individuals in each group. A total of 104 genetic groups were compiled for the
second model. Genetic groups in the second model differed significantly in the number of
individuals included. The assembled genetic groups were subsequently included in the
pedigrees and used for calculation of the estimates of breeding value s. Breeding values
were estimated by BLUP AM using blupf90. As a control model, a pedigree model without
genetic groups was used.

The correlation method was used to compare estimated breeding values. The
resulting correlation coefficients differed depending on whether the total sets which were
compared included all animals or only individuals with known performance. Furthermore,
the suitability of the models used by the Akaik criteria was tested. The most suitable model
according to this criterion was the model two, which contained a total of 104 groups and
was based on breeding, gender and birth year of the last known ancestor.

Keywords: breeding value, genetics groups, unknown parent groups, fantom parents,
genomic evaluation, metafouders
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1 Uvod

VyuZiti genetiky ve Slechténi hospodafskych zvifat ma velky vyznam. V soucasné dobé
se ve Slechténi vyuzivd stanovené plemenné hodnoty zvifat za uUcelem odhadu jejich
genetického zaloZeni. Tento odhad je pak vyuZit pro vybér zvifat do dalsi plemenitby s cilem
navysSovat geneticky zisk. Geneticky zisk je vysledkem odezvy na selekci a oznacuje také jako
selekéni pokrok. Pro co nejpresnéjsi odhady plemennych hodnot je dllezZité zahrnuti velkého
mnozstvi dat o fenotypovych vlastnostech do kontroly uZitkovosti. Dnes je plemenna
hodnota odhadovana predevsim pomoci BLUP Animal modelu, a to diky nastupu vykonné;jsi
vypocetni techniky, ke které doslo v osmdesatych a devadesatych letech.

Vyhodou metody BLUP je, Ze pomoci linedrnich modell se smiSenymi efekty Ize
zahrnout jak efekty pevné, tak efekty ndhodné. B jako best znamenda vytvareni nejvyssi
predpovédi rozptylu chyby, L — linedrni znamen3, Ze odhady jsou linedrni funkci pozorovani,
U - unbiased vyjdfuje nevychyleny neboli objektivni odhad z hodnot pro pevné a ndhodné
efekty a P jako prediction neboli predpovéd skutecné plemenné hodnoty (Mrode et
Thompson, 2005).

Animal model (AM) neboli individualni model jedince odhaduje plemennou hodnotu
pro kazdého jedince samostatné jako prvni jej popsal Henderson (1984). Odhad PH pro
kazdé zvife se urCuje s ohledem na jeho vlastni uZitkovost a souc¢asné na uzitkovost jeho
pfibuznych anebo skupin pfibuznych jedincl jako jsou rodie, prarodi¢e, sourozenci,
polosourozenci a potomci. Tyto pfibuzenské vztahy jsou do modelu zaneseny skrz aditivné
genetickou matici pfibuznosti a pro kazdé zvife je sestavena rovnice zvlast. Pro takovéto
vyhodnocovani je tfeba znalosti rodokment velkého mnoZstvi zvirat.

Pro spolehlivé predpovédi PH je nutné znat pribuzenské vazby zvifat, nicméné toto
neni vidy mozné. Kazdy zaznamenany rodokmen totiz nékde konci. Podle tradi¢niho
vyhodnocovéani jsou tito koncovi rodi¢e brani jako nepfibuzni — to znamend, Ze jejich
koeficient inbreedingu je roven nule. Toto ale nemusi odpovidat skutec¢nosti. A to zvlasté
pokud vezmeme v Uvahu vétsi mnozstvi takovychto , koncovych” zvifat v rodokmenu. V nyni
vyuzivanych odhadech PH jsou vSichni tito ,koncovi“ jedinci uvazovani jako na sebe
nepfibuzni. To by znamenalo, Ze kazdy z téchto jedincl pochdzi z unikatni, nepfibuzné
populace. Pokud uvaZzujeme aditivni ucinek genl, pak se predpoklada nulova pribuznost
koncovych zvitat v rodokmenu. K témto situacim muzZe dojit napfiklad v pfipadé ne zcela
Uplné zaznamenanych rodokmeni nebo chybéjicich ¢i ztracenych dat.

Diky soucasné situaci na trhu, kdy je mozné pomérné snadno ziskat plemenny material
ze zahranicni, pak muazZe dojit k situacim, kdy od téchto jedincl vyuZitych v plemenitbé
nejsou dostupné rodokmenové Udaje. Stejny problém nastava v pripadé importd zvirat.



Takovéto nelplné ¢i chybéjici rodokmeny pak mohou zplsobovat zkresleni v
predpovédi plemennych hodnot. Abychom predesli takovému zkresleni, tam, kde neni znam
geneticky vztah rodi¢ll v rodokmenu zvifete, jsou tito rodi¢e sluCovani do takzvanych
genetickych skupin. Celkova genetickd hodnota pro kazdé zvife pak zahrnuje funkci téchto
genetickych skupin. Tato funkce genetickych skupin je specificka pro kazdého jedince a zavisi
na tom, kolik generaci je tato genetickd skupina vzdalena.

V soucasné dobé a s rozvojem novych technologii se do hodnoceni zvifat zapojuje i
genomika. Mluvi se o takzvaném "genetickém hodnoceni" a stanovuje se genomicka
plemenna hodnota (GEPH). K tomu se vyuzZiva velkého poctu gentickych SNP marker(l. Tyto
metody jsou vylepsenim dfivéjsich postupl. Nicméné i pro vypoclty odhadl plemennych
hodnot se zapojenim genomickych (daji je treba znat pribuzenské vazby zvifat v
rodokmenu. A tak i v tomto pfidadé, kdy diky udajim z takzvanych Cipl dochazi pfi
vypoctech k doplnéni o genomické vztahy zvifat, mohu neuplné rodokmeny zkreslovat
odhady PH (GEPH).



2 Védecka hypotéza a cile prace

Cilem prace je na zakladé udaji ziskanych z kontroly uZitkovosti skotu navrhnout
vhodny postup pro tvorbu a nasledné vélenéni skupin nezndmych predkd do modelové
rovnice pro odhad plemenné hodnoty.

Védecka hypotéza: Vhodnym modelovanim a zaélenéni skupiny neznamych predk( do
modelové rovnice pro odhad plemenné hodnoty dojde k presnéjsimu odhadu plemenné
hodnoty jedince, kterd se projevi snizenim rezidudlni chyby modelu.



3 Literarni reSerse

3.1 Slechténi

Podstatou Slechténi je vybrat pro dalsi reprodukci rodice s vétsi genetickou hodnotou,
nez je pramér této vychozi populace rodi¢li. Zakladem Slechténi je populacni genetika a
matematicko-statistické metody. Pfedmeétem Slechténi neni jedinec, ale celd populace. Hlavni
uZitkové vlastnosti jsou podminény velkym poctem genl malého Gclinku. Ty se nazyvaji
polygeny a jsou zakladem kvantitativni genetiky.

Slechtitelsky program si Ize predstavit jako nikdy nekonéici proces, ktery se skladd z
kontroly uZitkovosti (vlastnosti, kterou chceme Slechtit), kontroly dédivosti a predpovédi
plemennych hodnot (PH). Na zakladé téchto hodnot pak probiha vybér dalsich jedincll do
plemenitby a tvorba dalSi generace. U nové generace je opét potieba provést kontrolu
uzitkovosti, stanovit plemenné hodnoty a cely proces zopakovat. Aby bylo Slechténi Uspésné,
je predné tfeba sprdvné organizovat kontrolu uzitkovosti, mit dostatek podkladovych dat a co
nejlépe predpovidat plemenné hodnoty (Mrode, 2005). Cilem tedy neni jednorazové zvyseni
genetické Urovné, ale jeji postupné a trval é zvySovani.

Kvantitativni vlastnosti

| pro genetiku kvantitativnich vlastnosti je zdkladem mendelisticka teorie dédi¢nosti.
V tomto pripadé ale nepracuje pfimo s jednotlivymi geny, nybrzZ s celymi skupinami gend. U
kvantitativnich vlastnosti nejsou jednotlivé geny ani zjistitelné ani méfitelné. Nicméné
dohromady efekty takovychto genl poskytuji variabilitu, kterou lze vyjadfit normalnim
rozdélenim. Na rozdil od kvalitativnich vlastnosti, u kvantitativnich nelze pfimo z fenotypu
usuzovat na genotyp, ale je tfeba pouZit fadu genetickych parametr a biometrické metody.
Kvantitativni vlastnosti jsou totiz podminény i plsobenim efektl prostfedi (Falconer, 1960).
Celkova fenotypova proménlivost se tedy déli na proménlivost podminénou genetickym
zaloZzenim a proménlivost podminénou prostfedim a je hodnocena pomoci celkového

fenotypového rozptylu o2:
0% = 0% + 0%.

(3.1.2)
kde je 0g geneticky rozptyl a o’ je rozptyl rezidudlni (Mrode, 2005). Geneticky rozptyl Ize
pak dale jesté rozloZit na rozptyl podminény aditivnim (s¢itavym) plsobenim gent, rozptyl
podminény dominanci genl a rozptyl podminény interakci mezi geny.
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3.2 Plemenna hodnota

Genotypova hodnota

Z rodi¢l na potomky se skrz generace neprenasi jejich celé genotypy, ale geny. Pfi
pohlavnim rozmnoZovani dochazi k rozkladu rodicovskych genotypl na gamety. Z alel, které
jsou na téchto gametach umistény, se pak tvofi nové genotypy potomkl (Falconer, 1960). U
vlastnosti s jednoduchou mendelistickou dédi¢nosti jsme schopni predpovédét
pravdépodobnost narozeni potomkd s konkrétnim genotypem. Nicméné u vlastnosti
ovlivnénych kvantitativni dédi¢nosti nejsme schopni urcit jednotlivé geny, které za tuto
vlastnost zodpovidaji. Proto u takovychto genl odhadujeme urcité méritko, které se nazyva
primérny efekt genu. Pokud predpokladame, Ze jeden rodi¢ pfispiva svym genem do
genotypu potomka a prispévek genu druhého rodi¢e pochdzi ndhodné z populace, pak
muizZeme odhadnout primérnou odchylku od populaéniho priiméru jedincl. Tato odchylka se
nazyva primérny efekt genu. Soucéty pramérnych ucinkd genll na vsech parech alel vSech
lokust konkrétni vlastnosti pak odpovidaji aditivni genotypové hodnoté jedince pro tuto
vlastnost (Falconer, 1960). Aditivni efekt genll se predava z generace na generaci, a tudiZ je

zakladnim kamenem Slechténi.

AABbce
AAbBcc
AAbbCc
AAbbcC
AaBBcc
‘AAbbcc AaBbCc AABBcc
AaBbcc AaBbcC AABbCc
AabBcc AabBCc AABbcC
AabbCc AabBcC AAbBCc
AabbcC AabbCC AAbBcC
aABbce aABBcc AAbLCC
aAbBcc aABbCc AaBBCc
aAbbCc aABbcC AaBBcC
aAbbcC aAbBCc AaBbCC
Aabbcc aaBBcc aAbBcC AabBCC aABBCC
aAbbcc aaBbCc aAbbCC aABBCc AaBBCC
aaBbcc aaBbcC aaBBCc aABBcC AAbBCC
aabBcc aabBCc aaBBcC aABbCC  AABbCC
aabbCc aabBcC aaBbCC aAbBCC AABBcC
aabbcc aabbcC aabbCC aabBCC aaBBCC AABBCc AABBCC

120 140 160 180 200 220 240
Obr. 1: Pfiklad normalniho rozdéleni priimérného efektu gend

Skrze tyto primérné ucinky rodiCovskych genQ lze urdit primérnou genotypovou
hodnotu potomki (Falconer, 1960). Genotyp jedince se do jeho uZitkovosti promitne pouze z

deseti procent.
Genotyp odhadujeme na zakladé populaénich a genetickych parametri jako jsou
fenotypova odchylka, genetickd odchylka, odchylka zplisobend prostfedim, dédivost a

genetické korelace.
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Plemenna hodnota

Na rozdil od priimérného efektu genu, ktery je vlastnosti gent a populace, plemenna
hodnota je vlastnosti jedince a populace. Z tohoto vyplyvd, Ze pokud odhadujeme
plemennou hodnotu, je nutné specifikovat populaci, ze které tento jedinec pochazi.

Pfedpokladem pro odhad plemenné hodnoty je kontrola uzitkovosti. Jeji spolehlivy
odhad je moiny jen na zadkladé velkého mnozstvi podkladovych dat z rlznych zdrojd
informaci (Mrode, 2005). Za takovéto zdroje miZeme povazZovat hlavné potomky zvitat, u
kterych plemennou hodnotu odhadujeme, ale také jejich rodice, prarodice, sourozence ¢i
polosourozence. Tyto vztahy mezi jedincem a jeho pribuznymi miZeme stanovit podle
Usekovych koeficientd.

Pokud predpokldaddme, Ze veskeré systematické efekty byly eliminovany, fenotypova
hodnota se pak rovnd P = G + E, kde G jsou genetické efekty a E jsou ndhodné prostredové
efekty. Genotypovou hodnotu nelze pfimo odhadnout, ale miZeme odhadovat plemennou
hodnotu na zakladé aditivné genetického efektu. G se potom rovnd A + D + |. Kde A je pravé
aditivni efekt gend, D je dominantni efekt a | je pro interakce mezi geny (Fisher, 1918).

PH Ize také pouZit pro predpovédi uzitkovosti. Kazdy jedinec ziskavad polovinu svého
genetického zaloZeni od matky a druhou od otce. Na zakladé PH rodicll Ize tedy predpovédét
uZitkovost budouciho potomstva, kterd se rovna priméru PH rodicld. Budouci PH jednoho
potomka vsak nelze predpovédét. A to z dlvodu mendelistického vybéru (MV). MV
predstavuje ndhodné kombinovani genl pfi procesu meidzy a je definovan jako odchylka
priméru aditivnich genovych efekt( jedince ziskanych od obou rodi¢d od primérnych
aditivnich efektll, které jsou spole¢né vSem potomkim stejnych rodic¢l. Diky ndhodnému
kombinovani genli do rodicovskych gamet proto nelze predpovédét PH pro jediného
potomka. Genetickd proménlivost potomku stejnych rodicd je tedy rozdilng, protoze vsichni
potomci nezdédi presné ty samé geny. Avsak pokud bychom méli velky pocet potomkl, pak
jejich pramérna hodnota MV bude rovna nule (Mrode, 2005). Z vySe uvedeného tedy
vyplyva, Ze diky zdkonitostem MV je mozné pfi zjednoduseném prikladu uvaZovat pfibuznost
100 % pro dva sourozence a 0 % pro jejich dalsi dva sourozence. V priméru si tito sourozenci
budou pfibuzni na 50 % (Fisher, 1918).

Plemenna hodnota je zakladnim parametrem Slechténi. U kvantitativnich vlastnosti
nelze pfimo urcit genotypovou hodnotu. Pomoci PH vsak miZeme odhadnout jeho genetické
zaloZeni. Vyjadfuje se odchylkou uZitkové vlastnosti od priméru populace. Tato odchylka je
vyjaddrena jako relativni Cislo a plati pouze pro populaci, pro kterou byly dané plemenné
hodnoty predpovézeny. Cilem PH je odistit vysledky uzitkovosti matematickymi postupy od
vlivll prostredi a ziskat co nejlepsi odhad genetické zaloZeni jedince (Mrode, 2005).
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Systematické vlivy prostredi

Tyto vlivy mUZeme rozdélit na systematické prostfedové efekty, coZ jsou napftiklad
pohlavi jedince, jeho vék, vék matky, poradi vrhu, pocet sourozencl ve vrhu, rok narozeni,
roc¢ni obdobi a podobné. Systematické efekty plisobi na celou skupinu zvifat a pfi vypocetnich
postupech jsme je schopni ocistit (Mrode, 2005). Dale mUzeme tyto efekty rozdélit jesté na
efekty vnéjsi, kam patfi zemé, oblast a ¢as. Ten je velmi dulezity a do genetickych hodnoceni
se zafazuje jako rok a ro¢ni obdobi. Velkou roli hraje zejména v pfipadé, Ze mame od jednoho
zvitete vice zaznamu pravé z rozdilnych ¢asovych uUsekl. Efekt ¢asu v sobé muize zahrnovat
napfiklad i vliv kvality a druhu krmiva, ktery patfi mezi nesystematické efekty, proto mize mit
stanoveni tohoto efektu pfi hodnoceni velky vliv. Mezi vnitini prostfedové efekty patfi vék
jedince, pohlavi, vék matky ¢i ¢etnost vrhu.

Nesystematické vlivy prostredi

Pokud bychom chovali vSechna zvifata jedné populace v naprosto totoznych
podminkach, pak by jejich fenotypovou hodnotu ovliviiovaly pouze nahodné efekty prostiedi.
Takovéto efekty jsou Casto malé a mize jich byt velké mnozZstvi. Plsobi nejcastéji kratkodobé
a nelze je tudiz zjistit ani kvantifikovat. Nesystematické efekty jsou soucdsti ndhodné
reziduaini chyby a vypocty je nejsme schopni eliminovat (Mrode, 2005). Na kazdého jedince
plsobi o nezndmé velikosti a sméru. Mezi tyto efekty patfi napfiklad kratkodoba nemoc, fije,
zména kvality krmiva a patfi sem také efekt dominance genu a efekt interakce mezi geny.

Céste¢né eliminace téchto efektd je moZno dosdhnout chovem zvifat v co
nejpodobnéjsich podminkach.

3.3 Linearni modely

Jak jiz bylo feceno, pro kvantitativni vlastnosti nejsou geny za né zodpovédné zjistitelné
ani méfitelné. Nicméné efekty vétsiho pocétu genl vétSinou poskytuji variabilitu, kterou lze
definovat normalnim rozdélenim.

Vychazi se z predpokladu, Ze existuje linearni vztah mezi fenotypovou hodnotou a PH
Henderson, 1984). Pro tento predpoklad je nutné, aby fenotypové hodnoty pochazeli z
normalniho rozdéleni.

Jelikoz kvantitativni vlastnosti jsou vidy ovlivnény kombinaci vlivu prostiredi a
genetického zaloZeni, mize byt toto vyjadieno pomoci nasledujici rovnice:

Pozorovany fenotyp = efekty prostredi + geneticky efekt + rezidudlni efekt

Modely vyuZivané v kvantitativné genetickych analyzach jsou ve vétSiné pripadd
linedrni (Henderson, 1984). Skalarni zapis linearni rovnice mlze vypadat nasledovné:

Vij = i+ gi + ei]
(3.3.1)
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kde y vyjadfuje pozorovanou proménnu j-tého jedince v i-té skuping, p je fixni efekt
prostredi jako napfiklad rok narozeni nebo pohlavi, g soucet sloZek genotypu zvitete, kam
patfi aditivni efekt gen(, efekt dominance a efekt interakce mezi geny. Je vyjadren jako
nahodny efekt, e je ndhodna rezidudlni chyba a je specifika pro j-tého jedince a i-tou skupinu
(Mrode, 2005).

Jelikoz efekt dominance ani efekt interakce mezi geny se nedédi do dalsi generace,
ale pokazdé jsou utvareny znovu, pfi odhadovani genetické hodnoty zvifete spoléhdame na
aditivni efekt genu. Aditivni efekt se predava z generace na generaci a tim padem je jedinou
slozkou, na kterou mliZeme vést selekci. Na zakladé tohoto pak g v rovnici vyse vyjadfuje
primérny aditivni efekt gent, které jedinec ziskal od obou svych rodi¢l. Kazdy rodi¢ predava
na potomstvo polovinu svého genetického zaloZeni. Primérny efekt této poloviny
genetického zaloZeni, které rodic predava, pak odpovida poloviné genetické hodnoty (Fisher,
1918).

Jednoduché linedrni modely mGzZeme rozdélit nasledovné:
- Regresni modely

Regresni modely jsou pouZivany pro definovani funkénich vztahll mezi proménnymi.
Nejjednodussi regresni model se sestava ze dvou proménnych — zdvislé proménné y a
nezavislé proménné x. Jednoduchd rovnice takového modelu je vyjadiena jako:

y =a + bx
(3.3.2)
kde a vyjadfuje konstantu a b regresni koeficient (Henderson, 1984).
- Modely s fixnimi efekty

Modely s fixnimi (pevnymi) efekty jsou regresni modely, kde proménna x je rovna nule
nebo jedné. Rovnice takového modelu pak vypadd nasledovné:

Yik = K+ ai + by + ¢k + e
(3.3.3)

kde p primér populace, a, b, c jsou pevné efekty a dolni indexy téchto efektll se
rovnaji jejich Urovni, y je proménna uZitkovosti a e je efekt rezidualni chyby (Mrode, 2005).

- Modely s nahodnymi efekty

Tyto modely jsou totoZné, jako modely s pevnymi efekty, pouze se liSi definice
proménnych v rovnici. Kazda takovato proménnd pak efektem ndhodného vybéru ze
sledované populace, jejiz primér je roven nule. Pfi opakovani vybéru mize tento ndhodny
vybér dosahovat jinych parametrd. U model( s ndhodnymi efekty se také odhaduji rozptyly,
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jako napfiklad geneticky rozptyl, ktery je zakladem pro odhady genetickych parametrd dané
populace.

- Smisené modely pak obsahuiji jak efekty pevné, tak nahodné.

Maticovy zapis mliZe vypadat napfiklad takto:
y=Xb+e
(3.3.4)
kde y je vektor pozorovanych hodnot — vektor dat, X je strukturni matice, b je vektor
odhadovanych parametrd, e je vektor ndhodnych rezidudlnich chyb (Mrode, 2005).

(1447 111010 07 [€1117

152 110100 # €112
152 110010(|a,y €121

148 11000 1||22 €131
105 101010(|b €221
158 101010]||b2 €222
118 101010|Lbs €223
1108/ 1101001 €231 ]

Obr. 2: Priklad konkrétniho jednoduchého maticového zapisu pro malé mnozstvi dat.
V praxi mohou takovéto matice dosahovat obfich rozméra.

Odhad efektl b je mozny s pouzitim metody nejmensich ¢tvercd, kdy soucet ¢tvercl
odchylek pozorovani od odhadnutych stfednich hodnot podskupin bunék (Xb) je minimalni.
To lze vyjadfit jako Ze (y — XB) (y — XB) se rovna minimalni hodnoté. Tato metoda se nazyva
BLUE - Best Linear Unbiased Estimation (Mrode, 2005).

BLUP

V praxi probihd predpovéd PH pomoci metody BLUP (Best Linear Unbiased
Prediction) a to systémem rovnic linedrnich modeld. Tyto rovnice jsou modifikované rovnice
metody zobecnénych nejmensich ¢tvercl a momentdlné se jedna o nejrosifenéjsi metodu
predpovédi PH.

Animal model

Tento model nyni tvoti zaklad predpovédi plemennych hodnot. PH kazdého jedince
se ziskava na zdkladé informaci o vSech jeho pfibuznych jedincich a stanovuje se pro celou
hodnocenou populaci. Vzajemna pribuznost jedincl se do vypoctl zahrnuje pomoci aditivné-
genetické matice pribuznosti A. Jednd se o ¢tvercovou matici jejiz velikost odpovida poctu
jedincl, ktefi vstupuji do hodnoceni. Diagonalni prvky této matice se 1 + F,, kde koeficient F,
vyjadfuje inbreeding i-tého jedince. Prvky mimo diagonalu vyjadfuji stupné pfibuznosti mezi
i-tym a j-tym jedincem (Wright, 1922). Pokud je jedinec zcela neptibuzny, pak se jeho F,
rovna nule a a; se rovnd jedné. K takovéto situaci dojde i v pfipadé, Ze rodi¢e daného jedince
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nejsou zndmy. Takovy jedinec se pak uvaZuje jako zcela nepfibuzny. Stejné tomu tak je i
pokud je nezndmy pouze jeden rodi¢. Jedinci pochdzejici z takovychto spojeni jsou pak
povazovani za zcela neptibuzné. Matice pribuznosti A ma varianéné-kovariancni strukturu
mezi aditivné-genetickymi hodnotami jedinc (Mrode, 2005).

Priklad rodokm_gnu ) B
1 —— 2

Odpovidajici aditivné-geneticka vztahova matice

1 2 3 4 5 [ 7 8 9 10
1 1 0 0 0.5 05 Q 0.25 025 0.25 o
3 0 1 0 0.5 0.5 0 0.25 0.25 0.2% [i]
3 0 0 1 o o 0 0.5 0.05 a o
4 0.5 0.5 0 1 05 0 0.5 05 0.25 o
5 0.5 0.5 0 05 i 0 0.25 0.25 0.5 ]
] 0 0 0 0 ] 1 1] 4] 05 [i]
7 0.25 0.25 05 0.5 0.25 0 1 0.5 0.125 o
8 0.25 0.25 05 05 0.25 0 0.5 1 0125 ]
9 0.25 0.25 0 0.25 0.5 0.5 0125 0125 1 o
10 0 0 V] 0 o 0 0 0 ] 1

Obr. 3: Priklad rodokmenu a k nému odpovidajici aditivné-geentické vztahové matice
(Sebastiani, 2014).

Matici A Ize vyjadrit jako A = TDT' (Henderson, 1976; Tho mpson, 1986)
Kde D je diagonalni matice a T je spodni triangularni matice.

Ze vztahové matice A je dale tfeba vypoditat inverzni matici, jejiz prvky vyjadfuji
koeficient pribuznosti mezi danymi jedinci a vSechny prvky, které leZzi nad diagonalou, jsou
rovny nule. Tato matice uvazuje pouze vztahy rodi¢ — potomek. MlZeme tedy fici, Ze sleduje
tok genll z jedné populace do druhé. Matice D je pak matici pro mendelisticky vybér.

Pro vypocty metody BLUP je potfeba sestavit inverzni matici A. Samotnou vztahovou
matici tedy neni tfeba vytvaret, lze pracovat uz rovnou s jeji inverzi. Postupy pro tvorbu
inverzni matice A vypracovali Henderson (1976), Quass (1976, 1984, 1955) a Meuwissen a
Luo (1992).
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3.4 Genetické skupiny

Westel (1988) pouZila pro zpresnéni genetického hodnoceni zvifat skupinové
genetické efekty, které predstavuji priméry genetickych pfispévkl ,fantom” rodic zvitete.
Takzvani fantom rodice jsou vyjadfenim neznamych rodi¢li nebo jen jednoho nezndmého
rodie zvifete, které mda zaznamenanou uzZitkovost a je soucdsti genetického hodnoceni.
Termin ,fantom” je pouzit pro vyjadreni toho, Ze toto zvife samo neni cilem zajmu, ale je
duleZité ho pouZit pro vypocet. Neznami rodice ze stejného casového obdobi pak vytvareji
genetické skupiny, jejichz primér je prispévkem do genetického hodnoceni. Diky rdznym
hlediskim pro selekci samcl a samic se pak vyuZivaji rizné postupy a ¢tyri paralelni soubory
skupin mohou predstavovat otce synl, matky synli, matky dcer a otce dcer. MoZnosti je také
pouZit pouze dva soubory skupin — pro otce a matky, a to na zakladé pohlavi a generacniho
intervalu, nebot matka syna a matka dcery nemusi byt nutné soucasti stejné genetické
skupiny i v pfipadé, Ze tento syn a dcera se narodily ve stejném roce.

Neznami rodice se ziskaji pfi vytvareni rodokmenu tak, Ze jsou vyhledani vsichni otci a
pfidani do seznamu uZitkovosti, stejné tak matky. Tento postup je pak opakovan s
pfidavanim stale dokola dalSich generaci predkl, az v rodokmenové slozce nejsou dalsi
predci. A vtomto pfipadé jsou tito neidentifikovani rodi¢e povaZzovani za nezndmé, zakladni.
Pokud rodi¢ zvifete nema pftirazenou uzitkovost, je povazovan za zakladajiciho i presto, Ze je
uveden v rodokmenové sloZce.

Quass (1988) navrhl vyjadreni chybéjicich nezndmych rodi¢li pomoci zaclenéni
pevného efektu Q, kde vyuZil Hendersen(v algorytmus (Henderson, 1975) pro sestavovani

inverzni rodokmenové matice A1

na zakladé toku gend z predkd na potomky. Zvifatim
ptifazoval bud’ Cislo rodice, nebo Cislo genetické skupiny, ze které pochazi tento neznamy
rodi¢. Sestavené skupiny musi pro nezkreslené vyuziti ve vypoctech obsahovat dostatecny
pocet jedincl. Rodice jsou do skupin rozfazovani na zakladé vlastnosti svych potomkd, jako
je napriklad datum narozeni tohoto potomka, stdj, zemé plvodu, rok zapocteni vyuZiti v
chovu (Quass & Pollak, 1981) ¢i podle casovych obdobi generacnich intervalll (Westell,
1988).

Rovnice smiSeného linedrniho modelu obsahujici matici Q pro genetické skupiny

neznamych rodicu, jak jej popsal Quass (1988):

y=XB+ZQg+ Zu* + ¢

(3.4.2)

kde y je vektor pozorovani, X a Zjsou matice pfifazujici pozorovani pevnym a

nahodnym efektlim, B je vektor pevnych efektl, Q matice pfifazujici genetické skupiny, g

vektor pevného efektu skupin, u* je ndhodny geneticky efekt jedince a e je vektor
nahodnych chyb.
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Zkomponovani matice Q do modelu smiSenych rovnic:

X'R™X X'R™'Z X'R7'zQ

B X'R™ly
Z’R7!X ZR7'Z+G™! Z'R12Q | = | ZR7ly
Qier_lx Q’Z‘R*lz lerR_le g lerR__ly

Obr. 4: Rovnice smiSeného modelu s matici Q pro pevné efekty genetickych skupin
(Quass, 1988)

abcde: ABCD

»
R
wn
o
=l

00: 000 07

Bf 005 00: 5000
[Py:P] =
Cl00055: 0000

D0 O0OOO: 0.5.5 04

Obr. 5: Matice pfirazujici nenulovou hodnotu (0,5) rodicdm potomka. Tento rodic
muize byt zndmy (P) i nezndmy (Pb). V pfipadé neznamého rodice je potomku pfifazena

hodnota ve sloupci odpovidajici dané genetické skupiné, coZ je zndzornéno malymi pismeny.
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V ptipadé zndmého rodi¢e hodnota je pfifazena hodnota ve sloupci oznaéenymi velkymi
pismeny (Quass, 1988)

Pfi tomto zpUsobu vyhodnoceni a zaclenéni skupin se predpoklada, ze zakladajici,
neznami rodic¢e jsou ndhodnym vybérem z velkych, ndhodné se paficich populaci. Neuvazuje
se zadny inbreeding.

4] g2

aril 0=

bl O 1
Qy=c| O 1
dl 1 0
eLO 1

Obr. 6: Matice Qp je matice pFifazujici zakladajici, neznama, zvifata k populacnim

primérim svych genetickych skupin. (Quass, 1988)

Matice Q je pak ziskdana postmultiplikaci (I - P) - 1P, matice obsahujici pfispévky
ocekavanych frakci genl prenesenych z predkl na potomky a sumou prispévkd zvirat do
jednotlivych genetickych skupin.

g1 £2
A |.5 ]
B }.25 .75
Q:
C |5 .5
D |.375 .625

Obr. 7: Matice Q vyjadfuje pro kazdé zvife o¢ekavané mnoizstvi gen(l odvozené od
zakladni populace (Quass, 1988)

Podobného zplsobu vyjadieni prispévkd zakladnich populaci se uziva pfi odhadovani
plemennych hodnot kfizencl rGznych plemen (Dillard, 1980).

Algorytmus pro vytvoreni A* je odvozen od algorytmu pro vytvoreni Al dle
Hendersona. Kazdému zviteti je ptifazeno bud' Cislo rodice, nebo Cislo genetické skupiny, ze
které dany rodi¢ pochazi. Zarazeni rodi¢li do skupin je na zadkladé informaci o potomcich a
pohlavi nezndmého rodice. Dana genetickd skupina musi obsahovat dostatecny pocet
jedincl, jinak jsou vysledky zkresleny. Pfispévek dané genetické skupiny se ziskava
primérovanim genetickych prispévkl neznamych rodica (Westell, 1988).
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3.5 GEPH - Genomicka plemenna hodnota

Tradi¢ni predpovédi plemennych hodnot kombinovaly pouze fenotypové hodnoty a
pravdépodobnost, Ze geny jsou identické po predcich s pouzitim rodokmenovych informaci.
S nastupem dokonalejsich laboratornich metod se do klasického vyhodnocovani predpovédi
metodou BLUP zahrnuly i genomické informace. K méreni genetické podobnosti s pouZitim
genetickych molekularnich markerd typu SNP pro mnoizstvi lokusd napfic genomem mize
byt dosazeno vétsi presnosti, nez s pouhymi informacemi na zakladé rodokmenu (VanRaden,
2008). Hlavni vyuZiti genomické informace v genetickém hodnoceni je ve zpfesnéni
vzajemnych vazeb mezi zvifaty. Zahrnuje také informace o ndhodném Mendelistickém
vybéru (MV) (Hayes, 2009).

Cilem vyhodnocovani je vysvétlit variabilitu studovanych charakteristik a proc se
zvitata nebo skupiny od sebe odlisuji (Pribyl, 2012).

Genomické vztahy lépe odhaduji miru chromozomovych segment(, které jsou sdileny
mezi jedinci. Diky vyuZiti Cipl s vysokou hustotou je mozné identifikovat geny identické
stavem (identity by state), které mohou byt sdileny skrz spolecného predka a
nezaznamendany v rodokmenu.

Genomickd selekce pracuje vice se zdokonalovanim vztahl mezi zvifaty, neZ se
stanovovanim efektd majorgend (Mizstal, 2010). Pro zaclenéni genomickych informaci do
predpovédi plemennych hodnot pomoci metody BLUP byla navriena metoda Multi-step.
Multi-step metoda se sestdvd z téchto krokd — regulerni vyhodnoceni pomoci animal
modelu, stanoveni genomickych efektl pro relativné maly pocet genotypovanych zvirat a
stanoveni genomickych plemennych hodnot pomoci selekéniho indexu (Mizstal, 2009).
Nicméné tento postup je diky nékolika krokiim vice nachylny ke zkresleni a nepresnostem.
Proto byla navrzena metoda Single-step (ssGBLUP), ktera je zaloZena na linedrnim smiseném
modelu. Pouziva vztahovou matici, kombinuje rodokmen s genomickymi vztahy a eliminuje
tim kroky komplexni metody multistepu, ktery je nachylny k chybam. (Mizstal, 2010).

Zaclenéni genomickych koeficientl do Citatele matice pfibuznosti umozZnuje pfi
stanovovani odhadl plemennych hodnot pouZiti soucasné fenotypovych, rodokmenovych i
genomickych hodnot. Pfi pouziti metody single-step je vSak nutné, aby informace na zakladé
rodokmenu i genomické informace byly kompatibilni (Forni, 2011).

Mizstal (2009) navrhl Upravu citatele vztahové matice A, ktera zahrnuje jak vztahy mezi

zvifaty zalozené na rodokmenu, tak rozdil mezi rodokmenové zaloZenymi a genomickymi
vztahy. Single step modifikuje Citatele vztahové matice A na matici H=A + Ay kde Ap
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zahrnuje odchylky od rodokmenovych vztahl zplsobené mendelisticky vybér (Mizstal,
2009). Pracuje pfimo s celym, neselektovanym zakladnim souborem zdznamu uZitkovosti.
Dokaze pracovat i se znaky s nizsi dédivosti (Chen, 2011) i pro model smiSenych rovnic
(Aguilar, 2011). Vztah G — A vyjadfuje rozdil mezi genomickymi a rodokmenové zalozenymi
vztahy.

H H

21 22

| -1 —1
All +A12A22 (GfAzz)Azz A21 AlezzG
GA;21A21 G

(3.5.1)
kde dolni indexy vyjadfuji negenotypovana (1) a genotypovana (2) zvirata, G je
genomicka vztahova matice (Aguilar, 2010). H je rodokmenové-genomickd matice. V ni je
genomickd informace prenesenda do kovarianci mezi vSechna negenotypovand zvirata
(Legarra, 2009). Legarra také uvadi, Ze matice A nemusi byt plné koherentni, protoZe matice
G také zahrnuje informace o pfedcich genotypovanych zvifat. Napftiklad, genotypovani
jednici M a B nemaji v rodokmenové matici A Zadny vztah, ale mohou si byt pfibuzni v
genomické matici G diky spolecnému predku (ktery ale uz neni obsazen v matici A). Nebo
mUZe posilit vztah mezi jedinci M a B (Legarra, 2009).

Pokud je matice G inkopatibilni s matici A, vdha rodokmenovych a genomickych
informaci bude nespravna. Rlzné zplsoby setaveni matic G pouZitych v genomickém
hodnoceni Aguilarem (2010) vyustily v rizna méritka (vahy) a pfesnosti plemennych hodnot.
Odhady aditivnich odchylek s pouZitim matice G mohou byt daleko vétsi, nez s pouzitim
matice A. Rlzné G mUze vést k rlznym presnostem plemennych hodnot (Aguilar, 2010). Tyto
rozdily mohou nastat diky nespravnému rozvrzeni (méritku) matice G vzhledem k matici A.

Pro zjednoduseni vypoctll se vyuziva vypoctu inverzni matice H, jak popsal Aguilar
(2010) ¢i Christensen and Lund (2010):

0 0

=1 —=i |-
0 Gl-Aj]

[["171 :A71 +

(3.5.2)
kde A22'1 je inverze rodokmenové matice pouze pro genotypovanad zvifata. Nicméné

tento vyraz je jesté nutné upravit, protoZe takto sestavend matice nemuZe byt vidy
invertovana, napfiklad:

H'=A"1+

0 0
0 F

(3.5.3)
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kde F je korekce genomickych vztahll pomoci pridméru matice G pouze pro
genotypovana zvirata,
F=(1-w)G+wA_)'—A, !
(3.5.4)
kde w je vdha rodokmenovych vztah( od 0 do 1 (Christensen and Lund, 2010) a A22 je
rodokmenova matice pouze pro genotypovanad zvirata.

Forni (2011) pouzil genomickou vztahovou matici takto:

(M—P)(M—P),

Im

G =

22pj(1 - pj)
j=1

(3.5.5)
kde M je matice vyskytu alel SNP velikosti n, m pro n genotypovanavych zvifat a m
lokust genetickych marker(; elementy matice jsou cisla druhych alel daného zvifete na
lokusu (j) majici hodnoty 0, 1 nebo 2. P je matice priiméri SNP vyskytujicich se napfi¢
urcitym lokusem se sloupcem j obsahujici hodnoty 2 x aj; kde qj je primérna frekvence
druhé alely pro SNP ve sloupci j v plvodni neselektované populaci. Nicméné tuto frekvenci je
obvykle velmi obtiZné stanovit, proto se Casto pouziva alelova frekvence soucasné populace

nebo konstantni hodnota 0,5 pro vsechny lokusy (Forni, 2011).

VanRaden (2008) uvadi (oproti pouZiti v Quass,1988), Ze alelové frekvence pouZité v P
by mély byt spiSe z neselektované zakladni populace nez z populaci, které se objevuji po
selekci nebo inbreedingu. PouZziti drivéjsi nebo pozdéjsi zdkladni populace mlze vést k
blizSim nebo vzdalenéjsim pfibuzenskym vztahim a k vétSimu nebo mensimu inbreedingu.
Odcitani P pfi vypocltu genomickych vztah( zvyhodriuje vice alely vzacnéjsi nez ty Casté.
Stejné tak genomicky koeficient inbreedingu je vétsi, pokud je jedinec homozygotni ve
vzacné alele, nez pokud je homozygotni v alelach, které se vyskytuji ¢asto.

Genomickou vztahovou matici Ize sestavit pomoci matice majici genotypové informace
pro kazdého jedince a marker( (VanRaden, 2008). Kazdy genotyp je odchylka od marker
specifického populaéniho pridméru, ktery je vypocitdn pouZitim alelovych frekvenci
populace.

Obecna shoda napfi¢ studiemi o genomické selekci je, Ze je tu zisk v predpovédi
presnosti pro mladé neprovérené byky, kdyzZ je genomickd informace zahrnuta, ve srovnani s
tradi¢nim vyhodnocenim s pouZitim pouze rodokmenovych informaci (VanRaden, 2008 a

22



Mizstal, 2009). Dlvodem je pravdépodobné zdokonaleni predpovédi odchylek
mendelistického vybéru mezi blizkymi pribuznymi v matici G.

Forni (2011) napsala, Ze zkresleni v genomickych predpovédich mizZe byt spojeno s
nespravnymi vahami polygennich a genomickych komponentll. Kombinované rodokmenové
genomické vztahové matice poskytuji pfirozenou cestu, jak vyvaZzit oba komponenty pro
optimalni predpovédi. Navic single-step genomické predpovédi eliminuji pocet predpokladu
a parametrd, které jsou vyZadované pro multi-step metody a mozna poskytuji presnéjsi
predpovédi pro mlada zvitata. Single-step metoda muzZe byt jednoduse rozsitena na multi-
trait analyzy a zvladne velké mnozstvi genomickych informaci. Rozsiteni pro zahrnuti dalSich
distribuci marker( jako velké QTL nebo majorgeny je také mozné. Nicméné vypocetni snahy
mohou byt dlouhodoby problém, protoze genomické matice potfebuji byt vytvoreny a
invertovany (Forni, 2011).

3.6 Zakomponovani skupin neznamych rodi¢i do ssGBLUP

Pfi zahrnovani skupin neznamych rodica do single-step genomického BLUP hodnoceni
musi skupiny rodict obsahovat i pfispévky z genomickych vztaha, nikoliv jen z rodokmenové
matice A, jinak dochazi ke zkresleni predpovédi. Zkresleni se Ize vyhnout nékolika zpUsoby,
jako je modifikovani smisené modelové rovnice vhodnymi zménami G a A,,, zahrnutim

skupin nezndmych rodi¢l jako samostatnych efektll (ZQs, coZz by potencidlné znacné
zvySovalo ¢as vypoctu, pokud by byl velky pocet skupin), pfidanim dalSiho efektu jedince
anebo dalsiho polygenniho efektu (Misztal, 2013).

Zaclenénim skupin neznamych rodic( do genomického hodnoceni se zabyval Misztal
(2013), ktery navrhl nékolik rGznych reseni tohoto vypoctu. Pokud jsou skupiny neznamych
rodicd zaclenéné jako pevné efekty ZQs, rovnice smiseného modelu pro ssGBLUP vypada
nasledovné:

Q7'2Q Q'zz S Q'Z'y
Z'2Q ZZ+H‘1E}__[ZW ]
(3.6.1)
kde matice Q pfifazuje zvifata do genetickych skupin, matice Z pfifazuje pozorovani
jedinctim, H! je inverzni rodokmenové-genomicka matice.
A dale po QP transformaci:

Z’Z+H! —-HIQ|[G] _[ZYy
—Q’H -1 Q’H IQ — ;
(3.6.2)
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Zaclenéni skupin neznamych rodict jako pevného efektu by mohl byt problém v
ptipadé, Ze by se jednalo o rozsdhly soubor. V takovém pfipadé by muselo byt sestaveno
velké mnoiZstvi skupin, coz by znamenalo velky pocet efektl a vysSi vypocetni cas.
Problémem pfi pouziti multiple-trait modelu by také mohl byt nedostatek udajd k nékterym
vlastnostem, coZ by mohlo vést ke Spatnému stanoveni skupin rodicd a tim ke zkresleni
celého hodnoceni.

V pripadé velkych populaci, kde je genotypovana pouze mald ¢ast zvirat, je distribuce
skupin v rdmci a mimo tato genotypovana zvifata jen minimalné odliSna, a proto je v
takovémto pripadé moZné ignorovat prispévky skupin v genomickém vyhodnoceni. Pro
zjisténi, zdali mOZeme prispévky ignorovat, se da vyuZit porovnani vyhodnoceni pomoci
regulerniho BLUP a ssGBLUP modelu (Mizstal, 2013). RovnéZ je vhodné ignorovat prispévky
genetickych skupin v ptipadé, Ze hodnoceni, které zahrnuje genetické skupiny, sniZuje
spolehlivost odhadovanych plemennych hodnot (Phocas a Laloe, 2004). Prispévky mohou byt
ignorovany i v situaci, kdy modifikujeme matici Ay, G nebo obé tak, Ze jejich pfispévky do

genetickych skupin se vyrusi (Mizstal, 2013).

Mizstal (2014) rozdélil matici Q do dvou Casti — Qq a Q. Matice pfifazuje vztahy mezi

negenotypovanymi zvifaty a nezndmymi rodi¢i do genetickych skupin na zdkladé
rodokmenové matice A. Matice pfirazuje vztahy do genetickych skupin jen pro
genotypovana zvirata na zakladé genomické matice G.

MozZnosti je také zahrnuti skupin nezndmych rodi¢i za predpokladu dvou aditivnich
efektd:

= +
Y=Zu, + Zag + e,

(3.6.3)

kde up =Qs + a,, je polygenni efekt, ktery zahrnuje efekt skupin nezndmych rodicd, a, je

dalsi geneticky efekt, ktery predstavuje genetickou informaci, ale ignoruje efekt skupin.

Pokud muzZe byt model pfizplsoben softwarem, pfidani dalsiho aditivniho efektu by nemél
byt problém (Mizstal, 2013).

V pfipadé ovci nebo hovéziho dobytka miZe nastat pripad, Ze rodokmeny zvitat jsou
nekompletni (néktefi rodice u jedincl nejsou prifazeni), i kdyzZ jsou tito rodi¢e v rodokmenu.
Misto téchto rodicl je pak pouZito efektl skupin neznamych rodicd, které jsou utvoreny na
zakladé ocekavaného Cisla generace nebo jsou funkci roku narozeni jedince. V tomto pfipadé
by, na rozdil od rodokmenové matice A, matice G byla zcela kompletni a popisovala by
spravé vztahy mezi zvifaty (VanRaden, 2008). Matici A by pak na zakladé vztah( v matici G
bylo mozné zrekonstruovat, ackoliv velmi sloZité a pouze pokud bude mit jedinec dostatecny
pocet genotypovanych ptibuznych jedincl. Dalsi mozZnosti je zahrnout chybéjici rodice jako
pfibuzné a to tak, Ze vSechna zvifata tvofici konkrétni skupinu neznamych rodi¢d jsou
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predpokladana jako pribuzna, sdilejici spoleény primérny vztah, ktery je vyjadren jako
priimérny inbreeding rodicl ze stejného ¢asového obdobi. Jedinci narozeni ve stejném case
jsou spiSe pribuzni na populaci podobnou nezZ na celou zdkladni populaci, ktera se ndhodné
pari. Primérny inbreeding potomstva, ktery se rovna poloviné priméru vztahu rodicu, je
potom stejny pro zvifata s kompletnimi i nekompletnimi rodokmeny (VanRaden, 1992).
VanRaden také navrhl algorytmus pro stanoveni vétsiny chybéjiciho inbreedingu (VanRaden,
1992) nebo mize byt inbreeding odvozen z matice G (VanRaden, 2008).

Skupiny neznamych rodicl je tfeba stanovit i ve vyhodnocovani plemennych kfizencu,
kde musi reflektovat jak rozdily mezi plemeny, tak chybéjici rodokmeny. Jedinci z rGznych
plemen jsou povaZovani za vzajemné nepfibuzné (Harris etsohnson, 2010).

Nekompletni rodokmeny také mohou zpUsobit to, Ze pokud mame u nékterych zvirat
dlouhé a plné rodokmeny a u jinych néktefi predci chybi, budou hodnoty v matici G v
praméru mensdi, nez Ay, pro zvifata s dlouhymi rodokmeny a v priméru vétsi, nez Ay pro
zvitata s kratkymi (nekompletnimi) rodokmeny. Odhady plemennych hodnot pak budou

zkresleny nahoru pro kratké rodokmeny nebo doll pro dlouhé rodokmeny (Chen, 2011).

Napfiklad pro zvifata s dlouhymi rodokmeny pak budou diagonalni elementy A22'1

negativni, protoze (G'1 - A22'1).

3.7 Matafounders — zakladatelé

V soucasné dobé praxe genetického vyhodnocovani s pouZitim genetickych skupin
nebo skupin neznamych rodicl predpoklada, Ze jedinci v riznych zakladnich populacich maji
rGzné priimérné hodnoty a tyto hodnoty jsou stanoveny jako pevné efekty. Tyto zahrnuji rok
narozeni, zemi plGvodu, pohlavi a zplsob selekce (Legarra, 2015). Kennedy (1991) vsak
poukazal na to, Ze genetické skupiny nejsou predpokladany zcela presné, Ze k sobé mohou
byt pfibuzné a Ze by méla byt zapocitdvana i redukce rozptylu diky genetickému griftu a
selekci. Pomoci vyuZiti molekuldarnich markerl se ukazuje stale vice pfipadl nalezenych
vztah( tam, kde se plivodné dle rodokmenu mélo jednat o nepfibuzna zvifata (VanRaden,
2011). Genomické vztahy nejsou zavislé na znalosti rodokmenu a jsou vice pfesné, nebot
zvazuji realizované, nikoliv o¢ekavané vztahy (VanRaden, 2008).

Hypotéza, Zze v zdakladni populaci jsou zakladatelé nepfibuzni a tato populace je
odvozena z velmi velké populace predkd, neni pravdépodobné spravny predpoklad.
Rozporuji to také informace na zakladé markerd, kdy zvirata, kterd se zdaji nepfibuzna, maji
shodné alely na markerech (Legarra, 2015).
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Obr. 8: Zakladni populace na zakladé rodokmenu a odhadovana populace predkd, ze kterych
je tato zakladni populace odvozena (Legarra, 2015).

Legarra (2015) predstavil koncept metafounder(, kde metafounder je pseudo
jedinec, ktery ,nahrazuje” generaci predki ¢i genetické skupiny a skupiny neznamych rodicl.
Tento pseudo jedinec mlZe byt povaZzovan zaroven za matku i otce.
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Obr. 9: Metafounder se zakladni populaci a rodokmenem (Legarra, 2015).

Metafounder predstavuje kone¢ny zdroj gamet — pfi ndhodném vybéru dvou gamet,
maji tyto gamety vztah y/2, ktery se rovna 1/2*N,, kde N. je efektivnivelikost populace.
Metafounder ma vlastni vztah aqq =y a koeficient inbreedingu Fj = aq1 -1, tudiz Fj =y -1,
ktery bude obvykle negativni. To znamend odklon od Hardy-Weibergovy rovnovahy.
Negativni koeficient inbreedingu vyjadfuje prebytek heterozygotli, tedy Ze ve vétSiné
pfipadl, kdy vybirame dvé ndhodné gamety, budou tyto gamety rozdilné. Pfredpokladame
tedy obrovskou velikost zdroje gamet. Pokud by napfiklad y = 0, pak by F; = -1 a dvé nahodné
vybrané gamety by byly vidy rGzné a neptibuzné, coZ vyjadfuje nekonecnou velikost poolu
gamet. Pokud by naopak napfiklad y = 2, pak by F; = 1 a dvé nahodné vytazené gamety byly
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vidy identické, pool sestava z jedné gamety a je plné homozygotni. Populace by v takovémto
pfipadé byla identicka a kompletné inbredni (Chirstensen, 2012).

Obr. 10: Cervené jsou naznacené vztahy v zakladni populaci dvou jedincd X a Y. Na levo
vyjadrené jako gamety, napravo jako jedinci. Jedinci obsahuji gamety (a, b, ¢, d). Vztahy v
ramci jedné gamety jsou rovny jedné, mezi dvéma gametami pak y/2. Vztah jedince se
sebou samym se rovna 1 + y/2 a mezi dvéma jedinci y (Legarra, 2015).

S pouZitim systému metafounder(i se obvykld pravidla pro vypocet pfibuzenskych
vztah( a inbreedingu méni pouze trosku. Emik a Terrill (1949) navrhli aditivni vztahovy

koeficient, kdy vSechna zvitata v zakladni populaci maji vlastni vztah roven jedné. Pak:

ajj = 0,5 (aaj + asj) a aj=1+0,5(agq) -

(3.7.1)
nasledné se zahrnutim metafaundera (a1 = y):
ayp=1+0,5a11= 1+vy/2.
(3.7.2)
Pro jedince 1 a 2:
a12=0,5(aqq +tagq) =v.
(3.7.3)
Pro jedince 2 a 3:
ay3=0,5(aqp +agy)=v.
(3.7.4)

Z metafoundera pak pochazi zakladni populace — napf. A a B, aty se mohou (ale
nemusi) prekryvat.
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Obr. 11: Vyjadreni dvou prekryvajicich se zakladnich populaci (Legarra, 2015).

Vyjadreni vztah( napfic¢ populacemi:

yA  yAB
I'= [ symm B

(3.7.5)

kde yA'B znadi pfekryti populaci. Populace A je z np gamet a populace B z ng gamet.

vA=1/np,
vB=1/ng,
VAB =npg /nang.,

(3.7.6)

A,B

pokud se populace vlivem selekce odlisily, pak vy mulzZe byt mensi neZ nula, to

znamen3, Ze nedochazi k prekryti populaci. Nicméné matice by méla byt pozitivni.

Za predpokladu, Ze kazdou populaci predkd povaZujeme za metafoundera, pfibuzenské
vztahy mezi metafoundery mohou byt vyjaddieny nasledovné:

28



?’A ,},A.B
(3.7.7)

Vzajemné vztahy mezi metafoundery lze zjistit z historie nebo odvodit z genomickych

vztah(. Rodokmen s nékolika metafoundery utvari matici A r Legarra (2015) popisuje

postup, kde se nejdfive invertuje I, ¢imZ vznikne submatice A M-1 3 nasledné pouzije

Hendersonovo pravidlo s elementem Dj;.

T Y2

Tz Metafounders RD;ﬂngEn
1. .2 200
Pseudo rodokmen 3 1 1
4 11
T : - Zakladni populace, ¥ 1 2
3s4a 5968 Ta |zaatek 6 2 2
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Obr. 12: Vyjadreni populace se dvéma vzajemné pribuznymi metafoundery. Vlastni
vztahové koeficienty jsou y1 a y2, vzajemny vztah metafounderl je vyjadren jako y1, (Legarra,
2015).

Metafoundefi jsou zobecnénim skupin neznamych rodicli, protoZe generalizovana
inverze = 0 je rovna nule a jinak pravidla pro inverzi a hodnoty Djj jsou stejné. Pro =0

dostaneme stejné A r-1 jako pro skupiny neznamych rodicl jak publikoval Quass (1988).

Pokud uvazujeme skupiny nezndmych rodic¢d, dosazujeme zvirata (jako kdyby) z dalsi
zakladni populace, nebot tato zvifata nemaji zadné pribuzenské vztahy se zbytkem zvirat.
Nicméné u téchto zdkladnich populaci se postupné zvySuje inbreeding a kazda takovato
populace pochazi z predchozi, starsi populace. Napfiklad pokud je skupina neznamych rodicl
z roku 2010, bude tato skupina vice pfibuznd na skupinu z roku 2006, nez na skupinu z roku
1990. Legarra (2015) navrhuje fesit tento problém s pouZitim metafounderd.

KdyZz uvazujeme metafoundery, inbreeding automaticky stoupd. Pokud k inbreedingu

pfidame konstantu (y/2), odhady se nezméni a inbreeding by mél byt |épe a snadnéji
predpovéditelny. PouZiti metafounderd predpoklada spoleény geneticky zaklad napfic vsemi
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zakladnimi populacemi. Metadoundefi predstavuji limitovany pool gamet, ze kterého jsou
vytaZeni zakladatelé. Vztahy mezi témito metafoundery Ize odvodit z dat markeru.

Konecénou velikosti populace se zabyval uz Jacquard (1969, 1974), nicméné jeho studie
nebyly brany v potaz. VanRaden (1992) pouZil koeficient inbreedingu pro genetické skupiny
na zakladé koeficientu jejich vrstevnik(l. Namisto toho navrhuje Legarra (2015) poufZiti
genomické informace. PouZiti metafounderl s matici [ dovoluje spojeni rodokmenu,
genomickych vztaht a inbreedingu (Vitezica, 2011).
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4 Metodika

Pro vypocet a zaclenéni genetickych skupin do predpovédi plemennych hodnot byla
pouZita metoda sestaveni genetickych skupin a jejich za¢lenéni pomoci vypocetniho sofwaru
Blupf90 (Misztal et al., 2002).

Postup diplomové prace byl usporadan do nékolika kroku. V prvnim kroku byly nahrany
soubory s uzZitkovostmi zvifat, nacteni soubord s rodokmeny a byla provedena jejich Uprava.
Ve druhém kroku byly zaznamy ke kaidému zvifeti rozsifeny o dopliujici informace, na
zakladé kterych se poté tvofily skupiny neznamych predk( prifazené k jedincm s
neznamymi rodi¢i. Tyto genetické skupiny byly nasledné v rodokmenovém souboru
precislovany tak, aby bylo mozné ddle pouzit tyto soubory ve vyvhodnoceni pomoci metody
GBLUP. V dalSim kroku byly predpovézeny plemenné hodnoty bez genetickych skupin a s
genetickymi skupinami. Cilem bylo zjistit vliv zacleneni genetickych skupin a otestovat
rGznych zpUsob jejich sestaveni. Prace s datovymi soubory a Uprava dat byla provedena v
programu SAS University Edition (Statistical Analysis System) prostfednictvim Oracle VM
VirtualBox a programem SAS (Statistical Analysis System) verze 9.4 (SAS, 2013). Pro vypocty
plemennych hodnot byly provedeny pomoci softwaru Blupf90 (Misztal et al., 2002).

4.1 Vstupni data a jejich uprava

Vstupni Udaje byly poskytnuty ve formé nékolika textovych souborl. Prvnimi soubory
byly oddélené soubory bykl a krav obsahujici Udaje pro tvorbu rodokmenu jako &islo zvitete,
¢islo otce, Cislo matky, datum narozeni a také zaznamenané plemeno daného jedince. V
souboru byk( byly zaznamy pro celkem 84490 jedincG a v souboru krav celkem 8375094
jedincll. Dale byl nahran soubor uZitkovosti se zaznamy pro celkem 6061 jedincd. Tento
soubor obsahoval precislované cislo jedince, sro a relativni plemennou hodnotu pro
dlouhovékost.

Nejprve bylo potfeba vytvofit souhrnny soubor krav a bykd a pfifadit kazdému jedinci
jeho dislo dle ¢iselnikového souboru. Pomoci Cisla jedince z ¢iselniku pak bylo mozno doplnit
do rodokmenového souboru Udaje o plemeni a datu narozeni, které byly potfeba pro tvorbu
genetickych skupin. Upravy dat s popisem provadénych operaci jsou uvedeny v pfiloze 1.

4.2 Rozclenéni do genetickych skupin

Na zédkladé rodokmenového souboru a udaji k jednotlivym zvifatim byly sestaveny
genetické skupiny. Pokud byl v rodokmenovém souboru pfedek nezndmy — udaj o otci,
matce nebo obou se rovnal nule, byl vygenerovan predek, ktery se rovnal ¢islu 2000000.
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K takovémuto predku se ndasledné pricetly kody dle pohlavi a plemene posledniho znamého
jedince. Takto bylo vytvofeno celkem Sest genetickych skupin o velkém poctu jedincl. Ve
druhém pfripadé sestaveni genetickych skupin bylo cislo uméle vygenerovaného predka
kromé kédu pohlavi a plemene rozsiteno jesté o rok narozeni posledniho zndamého jedince.

Toto sestavovani genetickych skupin bylo zvoleno na zakladé predpokladu, Ze hlavni
vliv na genetickou odliSnost hodnocenych zvifat hraje jejich plemenna pfislusnost. V
hodnoceném souboru se nachazela hlavné tfi plemena, dalsi plemena tvofila jen malou ¢ast
zastupcl anebo bylo plemeno jedincli neznamé. Jedinci téchto malo zastoupenych nebo
neznamych plemen byli slouceni.

Na zakladé publikace Westell (1988). Zplsob selekce a vybéru jednotlivych pohlavi do
dalsi plemenitby je odlisny, a proto byly sestaveny skupiny neznamych rodi¢d zvlast pro
kravy a zvlast pro byky.

Dalsim pouzitym parametrem pro sestaveni genetickych skupin byl rok narozeni. Ten
byl zvolen proto, protoZe se predpoklada, Ze koeficient pribuzenské plemenitby zvirat i jejich
genetickd hodnota je v kazdém obdobi rizna. Na zakladé toho predpokladu pak mlizZeme
uvazovat, Ze jedinci narozeni ptiblizné ve stejném casovém obdobi jsou si vice podobni nez
tito jedinci s jedinci z jiného ¢asového obodobi.

Skupiny dle roku narozeni zvifat byly sestaveny pro kazdé Ctyti roky pro neznamé otce
a kazdé dva roky pro neznamé matky, jako vyjadreni generacnich interval(l pro kazdé
pohlavi. Tento postup vedl k velkému mnoiZstvi genetickych skupin, z nichz nékteré
nedosahovaly doporuéeného minimalniho poctu jedincl tvoficich skupinu neznamych
predkd dle Interbullu (2001). Proto byly v tomto pfipadé skupiny s nizsim poctem jedincl
slouceny se skupinami v podobném ¢asovém trendu. Takovymto postupem bylo sestaveno,
vygenerovano a zatazeno do rodokmenu celkem 104 genetickych skupin.

Nasledné bylo potfeba sestavené genetické skupiny precislovat tak, aby jejich Ciselny
kéd navazoval na jedince v rodokmenu. Byl tak vytvoren rodokmen, kdy mél kazdy jedinec
zndamého rodice anebo byl jeho chybéjici rodi¢ uvazovan jako soucdst genetické skupiny
podle plemene, pohlavi a ve druhém piipadé jesté dle roku narozeni. Ciselné kdédy skupin

vvvvv

byly na Uplném konci rodokmenu.

Aby bylo moZné urcit, ktery predek je nezndmy, do vypocetniho souboru byla ptidana
polozka koeficientu. Tento koeficient byl vytvoren dle nasledujiciho klice:

o koeficient =1 oba rodice jsou znami
o koeficient = 2 jeden rodic je neznamy
o koeficient = 3 oba rodice jsou nezndmi
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Do softwaru pro vypocet plemennych hodnot dle metody BLUP bylo potfeba nahravat
rodokmenovy soubor ve formatu dCislo jedince, Cislo otce, Cislo matky. Koeficient poctu
neznamych rodi¢d byl dosazen do ¢étvrtého sloupce. Plemenné hodnoty byly odhadnuty
metodou BLUP AM pomoci programu blupf90 (Misztal 2002, Misztal 2009). Priklad
rodokmenového souboru je uveden v tabulce 1.

Tab. 1: Pfiklad rodokmenového soubru pro vstup do genetického hodnoceni.

6492 5895 | 5787 |1
6493 3912 | 5822 |1
6494 2618 | 5784 |1
6495 4012 | 5788 |1
6496 3957 | 46199 | 2
6497 |46199| 46199 | 3
6498 5880 | 6144 |1
6499 |46199| 46199 | 3
6500 |46200| 46200 | 3
6501 |46199| 46199 | 3
6502 |46199| 46199 | 3
6503 3096 | 5796 |1

4.3 Modelova rovnice

Modelova rovnice pro vypocet plemennych hodnot byla ve formatu:
y =sro + animal + g;

kde: y=vypocltena odregresovana plemnna hodnota pro dlouhovékost
sro = vektor jednicek jako pevny efekt
animal = ndhodny efekt jedince
e = zbytkova chyba

4.4 Tvorba parametrovych souborti

Metoda BLUP byla spusténa v ramci programu blupf90 (Misztal, 2009). Program
blupf90 byl spustén na domacim pocitaci i na pocitaci v rdmci Vyzkumného Ustavu Zivocisné
vyroby v Uhtinévsi.

Bylo nastaveno celkem Sest parametrovych soubor(, které vstupovaly do programu
blupf90 (Misztal, 2009) pro vypocet plemennych hodnot. Parametrovy soubor programu

popisuje vstupni soubor se zavislou a nezavislou proménnou. Ddle soubor obsahuje Udaje o
poradi jednotlivych proménnych v ramci vstupniho souboru s Gdaji a hodnoty varianci a
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kovarianci pro nahodny efekt a informaci o druhu jednotlivych efektl (spoijité, ve tfidach).
Dale je v ném uvedena hodnota konvergence, které je tfeba dosahnout pro ukonceni

vypoctu.

Vypocty plemennych hodnot byly spoustény jako single trait model bez a s pouzitim
vytvorenych genetickych skupin neznamych rodi¢l ve dvojim provedeni sestaveni téchto

skupin.

Pocty urovni u ndhodného efektu jedince se i jednotlivych modelll ménily a jsou

uvedeny v tabulce €. 2 nize.

Tab. 2: Pocty Urovni efektu jedince pro jednotlivé modely

pocet

Model urovni
bez UPG 46196
UPG1 46202
UPG2 46300

Tabulka 2 popisuje Urovné nahodného efektu jedince, které byly pouZzity pro vypocet
metody BLUP. Model bez genetickych skupin, v tabulce ozanceny jako ,,bez UPG"” mél 46196
Urovni, model s malym poctem genetickych skupin (UPG1) mél 46202 Urovni a model s
velkym poctem genetickych skupin (UPG2) 46300 urovni efektu. Cely parametrovy soubor
programu blupf90 je uveden v pfilozel - Parametrovy soubor programu blupf90. Popisné
statistiky byly vypocteny pomoci procedur means a freq pocitacového programu SAS.
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5 Vysledky

5.1 Popisné statistiky udajti

V souboru s uZitkovostmi bylo celkem 6061 zaznamu. PfiloZzena tabulka 3 znazornuje

vysledky popisné statistiky upraveného souboru uzitkovosti.

Tab. 3: Popisné charakteristiky souboru uzitkovosti

celkovy
proménna pocet primér odchylka minimum maximum
sro 6061 1.0000000 0 1.0000000 | 1.0000000
jedinec 6061 23928.37 8595.85 2376.00 40814.00
drp 6061 137.8423113(72.2832963 | 54.3311000 | 513.0229000
vaha 6061 37.0862403 (47.8624900 | 1.1792000 | 170.2394000

V tabulce miZeme vidét, Ze odregresovna plemenna hodnota byla k dispozici u 6061
jedincll. Odchylka této hodnoty byla 72,28 s minimalni zaznamenanou hodnotou 54,33 a
nevyssi hodnotou 513,02. Pro kazdou odregresovanou hodnotu byla uvedena vdha tohoto
Udaje. Vaha odregresovanych hodnot, které byly do modelové rovnice pouZity jako vektor
pozorovnani, byla pro vypocet také zohlednéna a to tak, Ze byla zaddna do parametrového
souboru, ktery vstupoval do programu pro vypocet PH.

Genetické skupiny

Genetické skupiny byly sestaveny pro dva modely, a to na zakladé tfi proménnych.
Prvni proménnou bylo pohlavi koncovych jedinc v rodokmenu. Dale byla vSem jedicim na
zakladé dvou poskytnutych soubor( pfifazena plemenna pfislusnost a datum narozeni. Tyto
Udaje pak byly pouZity pro rozfazeni poslednich znamych predk( do nékolika skupin, viz
metodika.

Cetnosti jednotlivych plemen po Upravé vstupnich dat jsou uvedeny v grafu 1, ¢etnosti
dle pohlavi v grafu 2 a Cetnosti dle roku narozeni v pfiloze 2.

Graf 1: Cetnosti jednotlivych plemen

Cetnosti plemen v hodnoceném souboru
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Z grafu je patrné, Ze rozdéleni cetnosti pro jednotlivé proménné neni napfi¢
hodnocenym souborem rovnomérné. Jedinci plemen oznacenych jako 1 a 5 byly zastoupeni
pouze z 3,98 a 7,73 % oproti jedinciim plemene oznaceného jako 7, které bylo v souboru
pfitomno z 88,29 %.

Graf 2: Cetnosti dle pohlavi

Cetnosti pohlavi jedinct zakladniho souboru
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Jak je znazornéno v grafu 2, vétsina zvifat celkového hodnoceného souboru pochazela
ze souboru krav. Pomér pohlavi byl tedy 1:3 pro byky ke kravam.

Déle byly hodnoceny statistiky jedinc(, jejichz rodice byly neznami. Téchto jedincid bylo
celkem 9497, cozZ je 20,55 % z celkového poctu jedincl uvedenych v celkovém souboru.

Graf 3: Cetnosti plemen jedinctl

Cetnosti plemen jedinct s nezndmymi rodici
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Vgrafu je zndzornéno rozdéleni jednotlivych cetnosti plemen pro jedince
s nezndmymi rodici. Stejné jako v celkovém souboru jsou nejvice zastoupeni jedinci plemene
7 ato ze 63,9 %. Nejméné jedincl bylo pfislusniky plemene 1.
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Graf 4: Cetnosti pohlavi jedinc(i

Cetnosti pohlavi jedinct s
neznamymi rodici
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Graf znazornuje, Ze jedinci, jejichz rodice byly neznami, byly pfevaziné pohlavi 2, které
vyjadfovalo kravy.

Od roku 1950 mlZeme zaznamenat zvyseny pocet chybéjicich rodicl. Jejich pocet opét
postupné klesa od roku 2000. Toto Ize vysvétlit zaznamenavanim kontroly uzitkovosti a k ni
potfebnych dat. Jedinci s nezndmymi rodici, jejichz rok narozeni byl nizsi, nez rok 1940, byli
slouceni do jedné velké skupiny, jelikoz jejich ¢etnost byla pro kazdy zaznamenany rok velmi
nizka, a to v fadu jednotlivca.

Graf 5: Cetnosti roku narozeni jedincC

Cetnosti roku narozeni jedinct s nezndmymi rodici
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Vytvorené genetické skupiny pak pro model jedna obsahovaly jedince dle jejich pohlavi
a plemenné prislusnosti. Ve druhém modelu byl zohlednén i rok narozeni posleniho
znadmého jedince. Pocet skupin a pocet zvifat v kazdé genetické skupiné jsou vyjadieny
v grafu 6 pro model 1 a v grafu 7 pro model 2. Genetické skupiny byly sestavovany celkem
pro 17847 neznamych rodica.
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Graf 6: Pocet zvitat v genetickych skupinach dle modelu 1

Cetnosti jedinc(l v genetickych skupinach pro
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Pro model jedna bylo sestaveno celkem Sest genetickych skupin pro 17847 neznamych
rodicd. Nejvétsi geneticka skupina obsahovala 10807 a byla vytvorena pro kravy plemene 7.
Tato skupina tvofila 60% podil viech sestavenych genetickych skupin. Druhé dvé nejvétsi
skupiny tvorily 21,4 % a 11,19 % z celkového podilu genetickych skupin a rovnéz byla
sestavena pro kravy. Genetické skupiny bykl s neznamymi rodici tvorily pouze 3 %, 3 % a 5
%. Nejvice neznamych rodicd mélo u bykd plemeno 5.

Graf 7: PocCet zvirat v genetickych skupinach dle modelu 2
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Z grafu 7 je patrné, Ze pfidanim roku narozeni pro sestaveni genetickych skupin zna¢né
narostl pocet téchto skupin. Celkem bylo sestaveno 104 skupin. Nejvétsi zastoupeni
neznamych rodi¢l v poctu 4147 méla geneticka skupina sestavena pro kravy plemene 7,
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jejichz rok narozeni byl 1940 ¢ mensi. Tato skupina obsahovala 23 % ze vSech
poslednich znamych predkl. Také genetickd skupina sestavena pro rodice krav plemene 7 a
roku narozeni 1992 zaujimala vétsi podil koncovych zvifat v rodokmenu a to 1294, coz
znamenalo 7,25 % z cekového poctu.

Nejmladsi genetickd skupina byla sestavena pro nezndmé rodiée krav plemene 7,
jejichz rok narozeni byl 2008. Tato skupina citala 30 jedincd. Nejméné pocetné genetické
skupiny byly sestaveny pro neznamé rodice bykud.

5.2 Vysledky metody BLUP

Bylo ziskdno celkem 46196 udajl plemenych hodnot pro model s pouZitim tradi¢ni
metody BLUP, 46202 udajl plemennych hodnot pro metodu BLUP s pouZitim prvniho modelu
genetickych skupin a 46300 udajl pro druhy model sestaveni genetickych skupin.

Tab. 4: Popisné charakteristiky odhadl plemennych hodnot pro viechna zvitata

proménna | celkovy pocet pramér odchylka
ph 46197 -32.58439 30.00463
upgl 46203 48.63910 36.66038
upg2 46301 54.16241 170.21955

V tabulce 4 jsou porovnany odhady PH ziskané pro jedince celého rodokmenu véetné
sestavenych genetickych skupin. Jako proménna ph oznacen ziskany odhad plemennych
hodnot podle tradi¢nih vyhodnoceni bez vyuZii genetickych skupin. Jako proménna upgl je
oznacen odhad PH pro prvni model sestavenych genetickych skupin a jako upg2 je oznacena
proménna pro odhady PH dle modelu dvé. Z tabulky je patrné, Ze nejvétsi odchylky
odhadnutych PH dosahoval model 2, ktery obsahoval vétsi pocet sestavenych skupin. Model
se Sesti sestavenymi genetickymi skupinami (upgl) dosahoval odchylky 36,6 a priméru 48,6
oproti nizkému praméru tradiéné uzivaného modelu (ph). Odchylka tradi¢né uZivaného
modelu neni vyrazné odlisSna od modelu zohlednujici maly pocet genetickych skupin. Ddle
byly porovndvany pouze odhady PH pro zvifata, kterd méla zdznam o uZitkovovsti.
Charakteristiky tohoto souboru jsou uvedeny v tabulce 5.

Tab. 5: Popisné charakteristiky odhadl plemennych hodnot

proménna | celkovy pocet pramér odchylka Minimum maximum
ph 6061 -48.62226 | 34.99850 -115.12707 94.59626
upgl 6061 32.16266 | 35.24571 -34.51617 178.80443
upg2 6061 29.01120 | 36.50697 -38.12203 281.99652

Jako proménna ph oznacden ziskany odhad plemennych hodnot podle tradi¢nih
vyhodnoceni bez vyuzii genetickych skupin. Jako proménnd upgl je oznacen odhad PH pro
prvni model sestavenych genetickych skupin a jako upg2 je oznadena proménnd pro odhady
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PH dle modelu dvé. Z hodnot uvedenych v tabulce 10 Ize vidét, Ze odchylky pro vSechny
hodnocené modely se vyrovnaly. Priméry odhadl pro modely s genetickymi skupinami jsou
si velmi blizké. Primér odhad( dle modelu bez genetickych skupin byl naopak nizsi, nez
v tabulce 9, kdy byl zohlednén cely soubor jedincli v rodokmenu. Nejmensi hodnota odhadu
byla nalezena ve vysledcich pro model bez genetickych skupin. Naopak nejvyssi hodnoty
dosahovala PH v souboru s modelem dvé, kde bylo sestaveno celkem 104 genetickych

skupin.

Déle byly dosazené odhady PH pro rlizné modely porovnany metodou korelace. Toto
porovnani nalezneme v tabulce 6.

Tab. 6: Korelace odhadnutych plemennych hodnot pro vSechna zvifata

PH PH - upgl PH - upg2

PH 1.00000 0.81980 0.18134

PH -upgl 0.81980 1.00000 0.29948
PH - upg2 0.18134 0.29948 1.00000

V tabulce 6 jsou znazornény korelace odhadnutych PH, kde ph oznacuje odhady dle
tradi¢niho vyhodnoceni bez genetickych skupin, upgl zndzoriuje odhady PH pro model se
Sesti genetickymi skupinami a upg2 pro model s vétSim poctem genetickych skupin. V téchto
odhadech plemennych hodnot jsou zahrnuty veskeré PH vSechné odhadnutych PH pro
jednotlivé genentické skupiny. Nejmensi korelaci odhadld dosahuje model 2 genetickych
skupin (upg2) s odhady PH bez genetickcych skupin (PH). Naopak koreace mezi tradi¢nim
modelem a modelem s mensim poc¢tem skupin je 0,82.

Dale byla PH zndzornéna pouze pro zvitata, kterd méla zaznamenanou uzitkovost.
Korelace mezi témito odhady PH je zndzornéna v tabulce 7.

Tab. 7: Korelace odhadnutych plemennych hodnot - uzitkovost

PH PH -upgil PH - upg2

PH 1.00000 0.99917 0.98869

PH -upgl 0.99917 1.00000 0.99010
PH - upg2 0.98869 0.99010 1.00000

Tabulka 7 vyjadfuje korelace odhad(l PH pouze pro jedince s uZitkovosti. Hodnota PH
zndzornuje odhady pro rodokmeny bez zapojeni genetickych skupin. Hodnota PH — upgl
vyjadfuje odhady pro model 1 se Sesti genetickymi skupinami a hodnota PH-upg2 pro model
2 s vétSim mnoZstvim genetickych skupin.
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V nasledujici tabulce jsou uvedeny odhady PH pro jednotlivé genetické skupiny modelu
1, které byly sestaveny na zakladé pohlavi a plemene posledniho zndmého jedince.

Tab. 8: Odhadnuté PH pro genetické skupiny modelu 1

Skupina PH

2110000 76.46931542
2150000 22.02306106
2170000 87.00712931
2210000 -29.21013725
2250000 62.13213513
2270000 115.00086745

Plemenné hodnoty pro genetické skupiny byly odhadnuty na zakladé primérd PH
jedincl, ktefi je tvofi. Z tabulky mizeme vycist, Ze odhady PH jsou velmi odlisné pro rizné
genetické skupiny. Nejvyssi hodnoty PH dosahuje genetickd skupina pro kravy plemene 7.
Nejmensi hodnotu naopak skupina pro kravy plemene 1. Odhady PH pro genetické skupiny
sestavené podle modelu 2 vykazovaly mnohem vyraznéjsi variabilitu. Jednoduché porovnani
odhadU( PH genetickych skupin téchto dvou modelll je zndzornéno v tabulce 9.

Tab. 9: Zakladni charakteristiky odhadnutych PH pro genetické skupiny

Pocet

skupin Pramér Odchylka Minimum Maximum
upgl 6 55.5703952 51.6008389 |29.2101373|115.0008675
upg2 104 24.6061675 745.1478224 | -5812.19 1467.90

V tabulce vyse miUZeme pozorovat, Ze smérodatna odchylka PH genetickych skupin
modelu 1 s Sesti genetickymi skupinami — v tabulce oznadena jako upgl, byla 51,6. Oproti
tomu smérodatna odchylka odhad(i PH pro celkem 104 byla velmi vysoka — a to 745,14.

Dale byly pro vsechny tfi modely vypocitdny odhady relativni kvality statistického
modelu, které se nazyva Akaikovo kritérium (AIC). Model bez genetickcych skupim mél AIC
rovno hodnoté 59638,1400126061. Pro model 1 s mensim poc¢tem genetickych skupin se AIC

evvs

hodnota AIC tedy byla pro testovany model 2, ktery je dle tohoto kritéria povazovan za

optimalni.
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6 Diskuze

Cilem této prace bylo na zakladé svétové literatury nastudovat a ovéfit v praxi zplsob
zaclenéni skupin neznamych rodi¢ do predpovédi plemennych hodnot ziskanych z kontroly
uzitkovosti skotu navrhnout vhodny postup pro tvorbu a ndsledné vclenéni skupin
neznamych predkd do modelové rovnice pro odhad plemenné hodnoty.

Dle dostupnych literarnich zdroja je predpoklad, Ze rlizné sestaveni genetickych skupin
v odhadech PH miZe tyto odhady velkou mérou ovlivnit. Diky genetickym skupinam dochazi
k zohlednéni moznych pribuzenskych vazeb mezi zvifaty, kterd jsou pfi jiném zplsobu
sestaveni skupin povazovana za nepfibuzna.

Tyto genetické skupiny vsak mohoubyt vytvoreny rizné. V této diplomové praci bylo
pouzito sestaveni genetickych skupin na zakladé plemen, jez tvofily zakladni soubor. V tomto
souboru dominovalo plemeno oznacené jako plemeno 7. Nicméné po analyze souboru, kde
byly obsaZeni pouze jedinci, ktefi méli chybéjiciho jednoho nebo oba rodice lze vidét, Ze
pomér dalSich dvou plemen vzrostl. Toto naznacuje, Ze ackoliv vcelkovém souboru byla
vétsina jedincl povaZovana za pfrislusniky plemene 7 a plemena 1 a 5 tvofi pouze minoritni
podil, pfi analyze koncovych zvifat zjistime, Ze tento podil u nich neni zachovédn. Je
predpokladano razné genetické zaloZeni zvitat odlisnych plemen. Proto mohou mit prispévky
téchto zvirat velky vliv na odhady PH.

DalSim parametrem pro sestavovani skupin bylo zvoleno pohlavi poslednich
zaznamenanych jedincl. Predpoklad rozdilnych selekénich cest, a tedy rozdilného vybéru
jedincl do plemenitby, uvedla Westell (1988).

V prvnim modelu této prace tedy byla pro tvorbu genetickych skupin zohlednéna
kritéria plemene a pohlavi. Celkem bylo vytvoreno Sest genetickych skupin. Ve druhém
modelu bylo k predchozim kritériim pfidano kritérium ¢asu v podobné roku narozeni. Vlivem
Slechténi dochazi ke zvySovani genetické Urovné zvitat i jejich koeficientu pribuznosti. Na
zakladé této uvahy by pak zvifata s od sebe zvdalenymi daty narozeni byla k sobé méné
podobnd neZ zvifata s blizkym rokem narozeni. V soucasné dobé stanovuje Holstein
Association USA genetické skupiny podle roku narozeni zvifat a spojuje kazdé 4 roky pro
neznamé otce a kazdé 2 roky pro neznamé matky. Dale zahrnuje pohlavi neznamych rodica.
Toto hodnoceni se zohlednénim geneickych skupin je v USA stanovovnano rutinné. Na
zakladé tohoto modelu byl tedy k jiz existujicim kritériim, kterém byly zohlednény v modelu
jedna, zahrnuty roky narozeni poslednich znamych jedincl. Rovnéz bylo pouZito sestaveni
skupin dle generacniho intervalu, a to kazdé ctyci roky pro neznamé otce a kazdé dva roky
pro neznamé matky.

Timto zplsobem sestaveni vsak doslo k vytvorfeni znacného mnozstvi skupin. Nékteré
skupiny seskupovaly pouze nékolik malo jedncu.
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Interbull (2001) doporucuje sestavit genetické skupiny s ohledem na plemeno, zemi
plvodu, zplsob selekce a datum narozeni. RovnéZz doporucuje stanovit minimalni pocet
zvitat v genetické skupiné na 20 jedinc(. Toto doporuceni bylo v této diplomové praci pfi
vypoctech zohlednéno a genetické skupiny, které dle prvnich podminek vykazovaly mensi
pocet jedincl, byly slouéeny do skupin s blizkym rokem narozeni. Slouceni skupin bylo nutné
u navrzeného modelu 2 pro velky pocet skupin, kdy bylo v konecné fazi sestaveno celkem
104 téchto genetickych skupin. Nicméné nékteré genetické skupiny obsahovaly nejdtive
pouze nékolik jedincd. Pokud by byly tyto skupiny ponechany bez slouceni, mohlo by dojit ke
zkresleni odhadd, nebot pfispévky genetickych skupin jsou tvofeny na zakladé primérd
jedinc(, jeZ jsou v nich zahrnuty.

V modelu s mensim poétem skupin k témto problémdm nedoslo, nebot skupiny byly
tvoreny velkym poctem jedincl viz. graf 5.

RovnéZ byl vysloven predpoklad, Ze pro vlastnosti s nizkou dédivosti by bylo mozna
nutné sestavit skupiny s vétsim poctem jedincl. V pfipadé nutnosti spojeni skupin s cilem
ziskani vétsiho poctu jedinch by mélo byt slouceni primarné téch skupin, které pfrispivaji ke
stanoveni casového trendu. Nicméné je tfeba opatrnosti, pokud existuji velké rozdily v
primérech genetickych skupin s rznymi plvody.

Tsuruta (2014) sestavoval genetické skupiny s ohledem na c¢asové obdobi, pohlavi a
zemi plvodu. Zemé plvodu je pro sestavovani skupin zohledrovana z divodu rozdilného
zpUsobu Slechténi, ktery kazdy zemé vyuzZiva. Rovnéz se predpoklada, ze vétsina chybéjicich
rodicd bude mit starSi datum narozeni. Ve starSich dobach ovsem jesté nebyl trh
s plemennym materidlem tak otevieny a pfistupny, jako je tomu nyni. RovnéZ import a
export zvifat neprobihal v takové mife. Proto dochdzelo nutné k tomu, Ze zvifata ze stejné
zemé si byla blizsi nez zvitata mezi zemémi.

Sestaveni skupin podle zemé vsak v této diplomové praci nebylo zohlednéno z divodu,
Ze tento postup by vedl k vytvoreni skupin, které by obsahovaly pouze maly pocet jedinc(,
coz by mohlo zkreslovat vysledné odhady PH.

V této diplomové praci byly tedy pouZity dva zpUsoby sestaveni genetickych skupin.
Prvni model zohledrioval pohlavi a plemeno posledniho zndmého jedince, druhy model
genetickych skupin byl sestaven na zakladé pohlavi, plemene a roku narozeni posledniho
znamého jedince. Takto nové vytvorené genetické skupiny byly zahrnuty do rodokmen( a ty
byly pouzity pro nové odhady PH.

Vypoctené odhady PH byly mezi sebou porovnany pro model bez genetickych skupin a
modely s genetickymi skupinami. K porovnani byla pouZita metoda korelace. Korelacni
koeficienty mezi jednotlivymi odhady jsou uvedeny v tabulce 6. Korelacni koeficient pro
odhady PH bez genetickych skupin a pro prvni model sestaveni genetickcych skupin, na
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zakladé odhad( pro cely soubor zvifat a genetickcych skupin zahrnutych do rodokmenu,
udava hodnotu 0,82. Tuto hodnotu miZeme povaZovat uspokojivou. Oproti tomu hodnota
korelacniho koeficientu mezi odhady bez gnetickych skupin a odhad( na zakladé modelu dva
je velmi nizka. Takto nizka hodnota byla zplsobena pravdépodobné prispévkem sestavenych
genetickcych skupin. U prvniho korelaéniho koeficientu se toto neprojevilo. Jak je patrné
v tabulce 6, kde byly porovndvany pouze odhady PH jednotlivych sestavenych genetickych
skupin, odchylka pro druhy model je velmi vysoka.

KdyZz byl porovndvdn pouze soubor s 6061 jedinci, u kterych byla znama jejich
uZitkovost, odhady PH pro vsechy tfi modely si byly vyrazné blizsi. Toto miZeme vidét
napfiklad v tabulce 7, kde jsou porovnany vzajemné korelace odhadd PH. Tyto korelace jsou
velmi vysoké a blizi se jedné.

RovnéZ bylo provedeno statistické hodnoceni modell na zakladé Akaikova kritéria.
S ohledem na ziskané hodnoty AIC byl statisticky nejvhodnéjSim modelem vybran model 2,
ktery byl sestaven na zakladé zohlednéni plemene, pohlavi a roku narozeni poslednich
zndmych jedinc(.

Z tohoto vyplyva, Ze model bez skupin neznamych predkd je Spatny, nejvhodnéjsi je
model upg2 a nizkd korelace naznacuje neshodu

Dalsi moznosti pro zlepSeni sestaveni skupin by mohlo byt rovnomérnéjsi rodic v
genetickych skupinach. V pfipadé, Ze by bylo ve skupivé velké mnoistvi jedincl, bylo by
mozZné tyto skupiny jesté dale délit. Tim by doslo k rovnomérnéjsimu rozlozeni prispévkl a
mozna i k pfesnéjsim odhadim.

Ke zlepseni presnoti odhadl by také mohlo znacné pfrispét vyuZiti zaclenéni

genetickych skupin do odhadd GEPH. Z toho dlivodu bude planovany vyzkum pokracovat s
cilem o zaclenéni tohoto postupu do odhad( GEPH.
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7 Zaver

e (il prace byl splnén. Byly provedeny dva zpUsoby sestaveni genetickych skupin.
Rodokmeny sestavené na zakladé téchto skupin byly pouzity k odhadnuti
plemennych hodnot.

e Metodou korelace byly porovnany odhady plemennych hodnot s genetickymi
skupinami a bez genetickych skupin a bylo zjisténo, Ze na koeficienty korelace mezi
odhady PH ma velky vliv, zdali se je porovndvan cely soubor pro vSechny jedince
zahrnuté do vypoctl, nebo pouze soubor sjedinci, ktefi maji zaznamenanou
uzitkovost.

e Pomoci Akaikova kritéria pro hodnoceni spolehlivosti statistickych modell bylo
zjiSténo, Ze nevysSi spolehlivosti dosahuje druhy testovany model sestaveni
genetickych skupin, kdy bylo sestaveno vétSi mnozstvi skupin na zakladé trech
kritérii. Tyto kritéria zahrnovala plemeno, pohlavi a rok narozeni posledniho
znamého jedince.
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9 Seznam pouzitych zkratek a symbol

PH — plemennd hodnota

GEPH — genomicka plemenna hodnota

BLUP — nejlepsi linedrni nevychylena predpovéd’

MV — ndhodny mendelisticky vybér

ssGBLUP —single step nejlepsi nevychylenad genomicka predpovéd
IBD — identity by descendent

IBS — identity by state

LD - linkage disequelibrium — vazebnd nerovnovaha

GBLUP — genomicky BLUP
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10 Samostatné pfrilohy

Ptiloha 1: Kéd programu SAS upravujici vstupni data.

L e Prirod2.5aS.....ccouveeieereeeennns */
/* priprava pro GEPH dlouhovekosti, kontrolni tisky
iteraci oprava roku 114,149,155
preseknuti kruhoveho rod 150
WX

*libname user '/folders/myfolders/temp/';

filename byci '/folders/myfolders/Lubos data/kgn009.txt'; /*rod */
filename kravy '/folders/myfolders/Lubo$ data/kgn008.txt';/*rod*/

/* zapis */
filename ciseln '/folders/myfolders/Lubos data/ciseln';/*¢iselnik jedincd*/
filename rod '/folders/myfolders/Lubo$ data/puvd';/*celkovy rodokomen*/
filename ped '/folders/myfolders/Lubos data/upgped';/*upg rodokomen*/
filename pedgen '/folders/myfolders/Lubos data/pedgen';/*upg rodokomen */
filename pedgen2 '/folders/myfolders/Lubos data/pedgen2';/*upg rodokomen*/
filename pedgen3 '/folders/myfolders/Lubos data/pedgen3';/*upg rodokomen*/
filename pedgen4 '/folders/myfolders/Lubos data/pedgen4';/*upg rodokomen*/

dm output 'clear’;

dm log 'clear’;
/********************Soubor uilt***********************/
/* Generated Code (IMPORT) */
/* Source File: uzit.txt */
/* Source Path: /folders/myfolders/Lubos$ data */
/* Code generated on: 27.03.19 17:16 */
%web_drop_table(WORK.IMPORT7);
FILENAME REFFILE '/folders/myfolders/Lubo$ data/uzit.txt';
PROC IMPORT DATAFILE=REFFILE

DBMS=DLM

OUT=WORK.IMPORT7;

GETNAMES=NO;
RUN;
PROC CONTENTS DATA=WORK.IMPORT7; RUN;
%web_open_table(WORK.IMPORT7);



data uzit;

set work.import7;
sro=varl;

ncj =varz;

drp =var3;
vaha=var4;

keep sro ncj drp vaha;
proc sort; by ncj;
*proc means;

*libname xx v9 '/folders/myfolders/temp’;
*options user=xx;
data males; title "byci seznam 17";
attrib cisj o matka format=514. length=514;
attrib pl format=$1. length=51;
infile byci missover;
input cisj $ 1-6 0 $ 8-13 matka $15-28 roknar 46-49 pl $59 ;
if roknar =0 then roknar =. ;
ifo*1 =0theno="";if matka*1 = 0 then matka="";
pohl =1;
keep cisj pl pohl;
/*proc means;
proc univariate;*/
proc sort ; by cisj; run;

*libname xx v9 '/folders/myfolders/temp’;
*options user=xx;
data females; title "kravy seznam 29";
attrib cisj o matka format=$14. length=514;
attrib pl format=$1. length=51;
infile kravy missover;
input cisj $1-14 o0 $16-21 matka $23-36 roknar 54-57 pl $63 ;
if roknar =0 then roknar =. ;
ifo*1 =0theno="";if matka*1 = 0 then matka="";
pohl = 2;
keep cisj pl pohl;
/*proc means;
proc univariate;*/
proc sort; bycisj;



/******* (‘fl’selnl’k**********/

data ciseln;
infile ciseln;
input cisj $1-16 rokn $18-21 ncj 39-46 ;
proc sort; by cisj;
data vse;
merge ciseln males; by cisj;
data vse;
merge vse females; by cisj;
data vse;
set vse;
if ncj ="." then delete;
keep ncj pl pohl rokn;
proc sort; by ncj;
data pl;
set upg;
keep pl;
proc freq;

/******************Spojenl’ S rodokmenem*********************/

data rod;
infile rod ;
input ncj 1-7 otec 9-15 matka 17-23;
data celrod;
merge rod vse; by ncj;
proc sort; by ncj; /*title "¢etnosti data narozeni";
proc freq; tables rokn;

[¥E¥**¥**gn0jeni s uzitkovosti****¥***/
data uz;
merge uzit celrod; by ncj;

run;

proc sort; by ncj;

/***************tvorba UPG******************************/

data upg; /* koeficient = 1 oba rodice jsou znami e koeficient =2 jeden rodi¢ je
neznamy e koeficient = 3 oba rodi¢e jsou neznami*/

set uz;

if rokn =".CZ0" then rokn =0;

doupg=1;end;

if otec = 0 & matka =0 then do; upg = 3;end;



else if otec = 0 then do;upg =2 ; end;
else if matka = 0 then do;upg = 2 ;end,;
if otec = 0 then otec =otec + 2000000;
if matka = 0 then matka =matka+ 2000000;
if pl ="." then pl =0;
if pl =0then pl=5;
if pohl ="." then pohl = 2;
if rokn <1842 then rokn =1842;
data upg;
set upg;
if pl ne7 andplnelthenpl=5;
if pohl =0 then pohl = 2;
data pl2;
set upg;
keep pl;
proc freq;
data pohl;
set upg;
keep pohl;
proc freq;
data datum;
set upg;
keep rokn;
proc freq;
data upg;
set upg;
/*pohlavi*/
if otec = 2000000 & pohl =1 then do; otec = otec+100000; end;
else if otec = 2000000 & pohl = 2 then do; otec = otec + 200000;end;
if matka = 2000000 & pohl = 1 then do; matka = matka + 100000; end;
else if matka = 2000000 & pohl = 2 then do; matka = matka+200000;end;
data upg;
set upg;
/*plemeno*/
if otec =>2000000 & pl = 1 then do; otec = otec+10000; end;
else if otec = >2000000 & pl =7 then do; otec = otec+70000;end;
else if otec = >2000000 & pl = 5 then do; otec = otec+50000;end;
if matka = >2000000 & pl =1 then do; matka = matka+10000; end;
else if matka = >2000000 & pl = 7 then do; matka = matka+70000;end;
else if matka = >2000000 & pl =5 then do; matka = matka+50000;end;



/*rok narozeni*/

if otec =>2000000 & rokn =< 1950 then do; otec = otec+1940; end;
rokn = <1954 then do; otec = otec+1950;end;
rokn = <1958 then do; otec = otec+1954;end;
rokn = <1962 then do; otec = otec+1958;end;
rokn = <1966 then do; otec = otec+1962;end;
rokn = <1970 then do; otec = otec+1966;end;
rokn = <1974 then do; otec = otec+1970;end;
rokn = <1978 then do; otec = otec+1974;end,;
rokn = <1982 then do; otec = otec+1978;end;
rokn = <1986 then do; otec = otec+1982;end;
rokn = <1990 then do; otec = otec+1986;end;
rokn = <1994 then do; otec = otec+1990;end;
rokn = <1998 then do; otec = otec+1994;end;
rokn = <2002 then do; otec = otec+1998;end;
rokn = <2006 then do; otec = otec+2002;end;
rokn = <2010 then do; otec = otec+2006;end;
rokn = <2014 then do; otec = otec+2010;end;

else if otec = >2000000 & rokn = >2014 then do; otec = otec+2014;end;
if matka = >2000000 & rokn = < 1950 then do; matka = matka+1940; end,;
>2000000 & rokn >1950 &

else if otec =>2000000 & rokn >1950 &
else if otec =>2000000 & rokn >1954 &
else if otec =>2000000 & rokn >1958 &
else if otec =>2000000 & rokn >1962 &
else if otec =>2000000 & rokn >1966 &
else if otec =>2000000 & rokn >1970 &
else if otec =>2000000 & rokn >1974 &
else if otec =>2000000 & rokn >1978 &
else if otec =>2000000 & rokn >1982 &
else if otec = >2000000 & rokn >1986 &
else if otec =>2000000 & rokn >1990 &
else if otec =>2000000 & rokn >1994 &
else if otec =>2000000 & rokn >1998 &
else if otec =>2000000 & rokn >2002 &
else if otec =>2000000 & rokn >2006 &
else if otec =>2000000 & rokn >2010 &

else if matka
matka+1950;end;
else if matka
matka+1952;end;
else if matka
matka+1954;end;
else if matka
matka+1956;end;
else if matka
matka+1958;end;
else if matka
matka+1960;end;
else if matka
matka+1962;end;
else if matka
matka+1964;end;
else if matka
matka+1966;end;
else if matka
matka+1968;end;

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000
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>2000000
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&

&
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&
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rokn
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rokn
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then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka
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else if matka
matka+1970;end;
else if matka
matka+1972;end;
else if matka
matka+1974;end;
else if matka
matka+1976;end;
else if matka
matka+1978;end;
else if matka
matka+1980;end;
else if matka
matka+1982;end;
else if matka
matka+1984;end;
else if matka
matka+1986;end;
else if matka
matka+1988;end;
else if matka
matka+1990;end;
else if matka
matka+1992;end;
else if matka
matka+1994;end;
else if matka
matka+1996;end;
else if matka
matka+1998;end;
else if matka
matka+2000;end;
else if matka
matka+2002;end;
else if matka
matka+2004;end;
else if matka
matka+2006;end;
else if matka
matka+2008;end;

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

>2000000

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

>1970

>1972

>1974

>1976

>1978

>1980

>1982

>1984

>1986

>1988

>1990

>1992

>1994

>1996

>1998

>2000

>2002

>2004

>2006

>2008

\

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

rokn

<1972

<1974

<1976

<1978

<1980

<1982

<1984

<1986

<1988

<1990

<1992

<1994

<1996

<1998

<2000

<2002

<2004

<2006

<2008

<2010

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

then

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

do;

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka

matka



else if matka
matka+2010;end;
else if matka
matka+2012;end;
else if matka
matka+2014;end;

else if matka = >2000000 & rokn >2016 then do; matka = matka+2016;end;

run;

/*Uprava skupin podle poctu jedinci*/

data upg;

set upg;

if matka =2272010 then
if matka =2252004 then
if matka =2252002 then
if matka =2252000 then
if matka =2251994 then
if matka =2251996 then
if matka =2271950 then
if matka =2251992 then
if matka =2251988 then
if matka =2251986 then
if matka =2212002 then
if matka =2211998 then
if matka =2211996 then
if matka =2211968 then
if matka =2211966 then
if matka =2211962 then
if matka =2211960 then
if matka =2211958 then
if matka =2211956 then
if matka =2252010 then
if matka =2252006 then
if matka =2211954 then
if matka =2211950 then
if matka =2211952 then
if matka =2111950 then
if matka =2111954 then
if matka =2111956 then
if matka =2111960 then
if matka =2172000 then
if matka =2171998 then

matka =2272008;
matka =2251998;
matka =2251998;
matka =2251998;
matka =2251998;
matka =2251998;
matka =2271952;
matka =2251990;
matka =2251990;
matka =2251990;
matka =2211994;
matka =2211994;
matka =2211994;
matka =2211964;
matka =2211964;
matka =2211964;
matka =2211958;
matka =2211958;
matka =2211958;
matka =2252008;
matka =2252008;
matka =2211958;
matka =2211940;
matka =2211940;
matka =2111952;
matka =2111952;
matka =2111958;
matka =2111958;
matka =2172002;
matka =2172002;

>2000000 & rokn >2010 &

>2000000 & rokn >2012 &

>2000000 & rokn >2014 &

\l

rokn

rokn

rokn

<2012 then

<2014 then

<2016 then

do; matka

do; matka

do; matka



if matka = 2171996 then matka =2172002;
if matka = 2171994 then matka =2172002;
if matka = 2171990 then matka =2172002;
if matka = 2171988 then matka =2172002;
if matka = 2171986 then matka =2172002;
if matka = 2171984 then matka =2172002;
if matka = 2171982 then matka =2172002;
if matka = 2171978 then matka =2171980;
if matka = 2171974 then matka =2171978;
if matka = 2171964 then matka =2171966;
if matka = 2171968 then matka =2171966;
if matka = 2171950 then matka =2171966;
if matka = 2171952 then matka =2171966;
if matka = 2171954 then matka =2171966;
if matka = 2171956 then matka =2171966;
if matka = 2171958 then matka =2171966;
if matka = 2171960 then matka =2171966;
if matka = 2171962 then matka =2171966;
if matka = 2151978 then matka =2151986;
if matka = 2151980 then matka =2151986;
if matka = 2151982 then matka =2151986;
if matka = 2151984 then matka =2151986;
if matka = 2151976 then matka =2151976;
if matka = 2151974 then matka =2151976;
if matka = 2272006 then matka = 2272008;
if matka = 2272004 then matka = 2272002;
if matka = 2111982 then matka =2111996;
if matka = 2111984 then matka =2111996;
if matka = 2111986 then matka =2111996;
if matka = 2111988 then matka =2111996;
if matka = 2111992 then matka =2111996;
if matka = 2111994 then matka =2111996;
if matka = 2111972 then matka =2111970;
if matka = 2111964 then matka =2111962;
if matka = 2111968 then matka =2111966;
if matka = 2171992 then matka =2171980;
if matka = 2111990 then matka =2111996;
if matka = 2251986 then matka = 2251984;
if matka = 2211992 then matka =2211990;
if matka = 2211976 then matka = 2211974,
if matka = 2211966 then matka = 2211964;

VI



if matka =2211962 then matka =2211964;
if matka =2171976 then matka =2171974;
if matka = 2151968 then matka =2151966;
if matka =2111980 then matka =2111978;
if matka =2111954 then matka =2111952;
if matka =2111950 then matka =2111952;

if otec =2272014 then otec = 2272006;
if otec =2272010 then otec = 2272006;
if otec =2252002 then otec = 2251994;
if otec =2251998 then otec = 2251994;
if otec =2212002 then otec = 2211994;
if otec =2211998 then otec = 2211994;
if otec =2211950 then otec = 2211954;
if otec =2172002 then otec = 2211994;
if otec =2211998 then otec = 2211994;
if otec =2171998 then otec = 2172002;
if otec =2171994 then otec = 2172002;
if otec =2171986 then otec = 2171982;
if otec =2171990 then otec = 2172002;
if otec =2171982 then otec = 2172002;
if otec =2171966 then otec = 2171962;
if otec =2171954 then otec = 2171958;
if otec =2171950 then otec = 2171958;
if otec =2151986 then otec = 2151978;
if otec =2151982 then otec = 2151978;
if otec =2111990 then otec = 2111994;
if otec =2111986 then otec = 2111994;
if otec =2111982 then otec =2111994;
if otec =2251986 then otec = 2251984;
if otec =2211992 then otec = 2211990;
if otec =2211976 then otec = 2211974;
if otec =2211966 then otec = 2211964;
if otec =2211962 then otec = 2211964;
if otec =2171976 then otec = 2171974;
if otec =2151968 then otec = 2151966;
if otec =2111980 then otec = 2111978;
if otec =2111954 then otec =2111952;
if otec =2111950 then otec =2111952;

*/



data f;

set upg;

i = matka;

keep i;

data p;

set upg;

i = otec;

keep i;

data freq;

set f p;

if i < 2000000 then delete;
proc freq;

/*nésleduje zafazeni gen. skupin do rodokmenu*/
data otec;

set upg;

keep otec;

proc sort; by otec;

data otec;

set otec; by otec; if first.otec;
data otec;

set otec;

if otec < 2000000 then delete;
ncj = otec;

keep ncj;

data matka;

set upg;

keep matka;

proc sort; by matka;

data matka;

set matka; by matka; if first. matka;
data matka;

set matka;

if matka < 2000000 then delete;
ncj = matka;

keep ncj;

/*vloZeni upg do rodokmenu*/
data ped;

set otec matka;

proc sort;by nc;j;

data ped;

set ped; by ngj; if first.ncj;



data ped;

set upg ped;

proc sort;by ncj;

DATA CIS;

SET ped; BY ncj; if first.ncj;
KEEP ncj; run;

DATA CIS;

SET CIS;

KEEP ncj NC;

NC= _n_;

data pedn;

set ped;

if matka="." then delete;
proc sort; by matka;
data cmat;

set cis;

matka = ncj;

keep matka nc;

data pedn;

set pedn;

if ncj ="." then delete;
proc sort; by matka;
data uzitm;

merge pedn cmat; by matka;

run;

data uzitm;

set uzitm;

matka = nc;

drop nc;

proc sort; by otec;
data cot;

set cis;

otec = ncj;

keep otec ng;
data uzito2;
merge uzitm cot; by otec;
otec = nc;

drop nc;

proc sort; by ncj;

data uzito2;

Xl



set uzito2; by ncj; if first.nc;j;
data uzito2;

set uzito2;

if ncj ="." then delete;

run;

/***soubor uzitkovovsti***/
data uzit;

set uzito2;

if drp = "." then delete;
J¥***rodokmen*****/
data puvod;

set uzito2;

if otec ="." then delete;
keep ncj otec matka upg;

run;

Ptiloha 2: Cetnosti roku narozeni

rok narozeni cetnost

1842 1964
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1865 16
1866 13
1867 6
1868 9
1869 14
1870 19
1871 14
1872 5
1873 11
1874 21
1875 26
1876 12
1877 5
1878 11
1879 20
1880 15
1881

1882

1883 11
1884 15
1885 6
1886 4
1887 10
1888 15
1889 11
1890 13
1891 16
1892 17
1893 12
1894 12
1895 21
1896 35
1897 36
1898 21
1899 11
1900 25
1901 40
1902 37
1903 23
1904 22
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1905 35
1906 42
1907 33
1908 22
1909 27
1910 40
1911 43
1912 23
1913 18
1914 35
1915 41
1916 35
1917 22
1918 31
1919 38
1920 40
1921 17
1922 22
1923 29
1924 41
1925 19
1926 12
1927 20
1928 37
1929 28
1930 23
1931 22
1932 36
1933 36
1934 23
1935 28
1936 36
1937 38
1938 39
1939 35
1940 49
1941 55
1942 42
1943 43
1944 56

XV



1945 64

1946 65

1947 53

1948 62

1949 67

1950 82

1951 78

1952 88

1953 100
1954 94

1955 107
1956 105
1957 134
1958 131
1959 135
1960 153
1961 179
1962 165
1963 201
1964 202
1965 214
1966 237
1967 232
1968 242
1969 261
1970 284
1971 286
1972 273
1973 358
1974 361
1975 366
1976 339
1977 417
1978 470
1979 475
1980 513
1981 489
1982 551
1983 584
1984 551

XV



1985 522
1986 787
1987 714
1988 801
1989 722
1990 848
1991 832
1992 869
1993 802
1994 816
1995 1290
1996 965
1997 966
1998 956
1999 944
2000 1007
2001 1056
2002 989
2003 990
2004 1056
2005 1009
2006 1269
2007 892
2008 975
2009 841
2010 1038
2011 943
2012 1011
2013 1009
2014 979
2015 951
2016 1035
2017 1325
2018 1210
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Pfiloha 3: Parametrovy soubor programu blupf90 pro model bez genetickych skupin

# paramST

# single trait BLUP animal model
# rph = sro + animal + e
DATAFILE

uzit.txt

NUMBER_OF_TRAITS

1

NUMBER_OF_EFFECTS

2

OBSERVATION(S)

3

WEIGHT(S)

4

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF_LEVELS TYPE_OF_EFFECT [EFFECT NESTED]
1 1 cross # sro, cross classified fixed effect, rank of variable in data file,
2 46196 cross # animal genetic effect, cross classified random effect,
RANDOM_RESIDUAL VALUES
0.75

RANDOM_GROUP

2

RANDOM_TYPE

add_animal

FILE
pedgen6.txt(CO)VARIANCES
0.25

OPTION saveAscii

OPTION SNP_file genot2
OPTION AlphaBeta 0.8 0.2
OPTION readGlnvert ggmat.txt
HOPTION readA22 A2mat
OPTION conv_crit 1e-17
OPTION maxrounds 2000
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Pfiloha 4: Parametrovy soubor programu blupf90 pro model s genetickymi skupinami

# paramST

# single trait BLUP animal model

# rph =sro + animal + e

DATAFILE

uzit

NUMBER_OF_TRAITS

1

NUMBER_OF_EFFECTS

2

OBSERVATION(S)

3

WEIGHT(S)

4

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF_LEVELS TYPE_OF_EFFECT [EFFECT NESTED]
1 1 cross # sro, cross classified fixed effect, rank of variable in data file,
2 46207 cross # animal genetic effect, cross classified random effect,
RANDOM_RESIDUAL VALUES

0.75

RANDOM_GROUP

2

RANDOM_TYPE

add_animal

FILE

puvodupgll.txt

(CO)VARIANCES

0.25

OPTION saveAscii

OPTION SNP_file genot2

OPTION AlphaBeta 0.8 0.2

OPTION readGlnvert ggmat_convert.txt
HOPTION readA22 A2mat

OPTION conv_crit 1e-17

OPTION maxrounds 2000

Pfiloha 5: Parametrovy soubor programu blupf90 pro model s genetickymi skupinami
# paramST
# single trait BLUP animal model

# rph =sro + animal + e
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DATAFILE

uzit.txt

NUMBER_OF_TRAITS

1

NUMBER_OF_EFFECTS

2

OBSERVATION(S)

3

WEIGHT(S)

4

EFFECTS: POSITIONS_IN_DATAFILE NUMBER_OF_LEVELS TYPE_OF_EFFECT [EFFECT NESTED]
1 1 cross # sro, cross classified fixed effect, rank of variable in data file,
2 46300 cross # animal genetic effect, cross classified random effect,
RANDOM_RESIDUAL VALUES

0.75

RANDOM_GROUP

2

RANDOM_TYPE

add_an_upg

FILE

puvodupg?2.txt

(CO)VARIANCES

0.25

OPTION conv_crit 1e-17

OPTION maxrounds 2000
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