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(1/7) Po co?



Po co ① ?

𝒚 = 𝑴𝒑 + 𝒆

• 𝒑 >>> 𝒚

• większa liczba zmiennych niezależnych (𝒑) niż zależnych (𝒚)

• Bardzo częsty problem bioinformatyczny→ bardzo duża liczba 
zmiennych objaśniających

• np. GWAS → więcej SNP (miliony) niż osobników (setki)

• np. predykcja wartości hodowlanej → więcej osobników do 
predykcji (𝒑) niż osobników z fenotypami (𝒚)
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Po co ① ?

𝒚 = 𝑴𝒑 + 𝒆

• 𝒑 >>> 𝒚

• Estymacja (𝒑) niemożliwa przy pomocy tradycyjnych modeli

• Feature pre-selection

• Shrinkage
― Ridge regression
― Lasso regression
― Mixed models
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Po co ② ?

𝒚 = 𝑴𝒑 + 𝒆

• 𝒑~𝑵(𝟎, 𝑽)

• Znana kowariancja pomiędzy 𝒑

• np. GWAS → kowariancja między genami

• np. predykcja wartości hodowlanej → kowariancja addytywmie
genetyczna między osobnikami 
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(2/7) Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka



Praktyczne zastosowanie modeli mieszanych – predykcja wartości hodowlanej
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Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka

Cechy charakterystyczne danych hodowlanych

• Bardzo duże rozmiary

• Duża dynamika przepływu danych

• Wiele (skorelowanych) zmiennych objaśniających
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Bardzo duże rozmiary danych

Liu et al.



Bardzo duże rozmiary danych

Liu et al.



Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka

Najważniejsze cechy statystyczne i numeryczne

• Modelowanie cech stałych i zmiennych w czasie

• Mieszanka efektów stałych i (wielu) efektów losowych

• Duże rozmiary danych → brak możliwości zastosowania 
standardowych metod estymacji efektów modeli
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Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka

Najważniejsze aspekty obliczeniowe

• Predykcja rutynowa → stabilne, bardzo wydajne 
obliczeniowo oprogramowanie

• Potok (pipeline) wielu programów
― Edycja danych
― Formatowanie danych
― Predykcja / estymacja parametrów modeli
― Formatowanie danych wyjściowych

• Pipeline setup → Bash, Nextflow, UC4, Snakemake

• Edycja danych, estymacja efektów → Fortran, Python, R, SAS

• Estymacja, obliczenia rónoległe → openMP in Fortran
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pipeline
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Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka

Wartość hodowlana

• Podstawowe narzędzie przemysłu hodowlanego

• Definicja popularna: „Jakość genetyczna” osobników

• Definicja genetyczna: sumaryczna wartość addytywnych
efektów wszystkich genów warunkujących daną cechę

• Najważniejsza wielkość pozwalająca na ustalenie 
rankingu zwierząt hodowlanych

• Ludzki ekwiwalent → polygenic risk scores
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Predykcja wartości hodowlanych, a bioinformatyka

Pojęcia

• EBV: Estimated Breeding Value

• PTA: Predicted Transmitting Ability→ ½ EBV

• DRP: Deregressed Proof → EBV poddane deregresji

• GEBV: Genomically Enhanced EBV→ EBV z wykorzystaniem SNP

• PA: Parent Average→ EBV młodego osobnika obliczona na 
podstawie EBV rodziców / ojca i dziadka

• MACE: Multiple Across Country Evaluation →międzynarodowa 
ocena wartości hodowlanej
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(3/7) Teaser



Pierwszy model

Międzynarodowa ocena wartości hodowlanej bydła - schemat

Różne kraje: EBV, dokładność, pochodzenie

EBV, dokładność
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Pierwszy model

Międzynarodowa ocena wartości hodowlanej bydła - model
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• 𝒚𝑖 wektor DRP osobników z kraju i

• 𝝁𝑖 średnia dla kraju i

• 𝒘𝑖 grupa genetyczna i - 𝒘~𝑁 𝟎,𝑨𝒑𝒑 ∙ 𝑔

• 𝒂𝑖 wektor EBV dla kraju i w skali międzynarodowej 𝒂~𝑁 𝟎,𝑨𝒏𝒏 ∙ 𝑔

• 𝒆 wektor błędów losowych

• 𝒁𝑖 macierz wystąpień → przyporządkowuje 𝒚 do 𝒂

• 𝑸 macierz wystąpień → przyporządkowuje 𝒚 do 𝒘



Pierwszy model

Międzynarodowa ocena wartości hodowlanej bydła –
struktura kowariancji

Przykład dla 2 krajów (1 i 2)

• 𝑨 macierz spokrewnień addytywnie genetycznych między osobnikami / grupami genetycznymi

• 𝑮 =
𝒈𝟏𝟏 𝒈𝟏𝟐
𝒈𝟏𝟐 𝒈𝟐𝟐

wartości (ko)wariancji genetycznej 𝑫 macierz (ko)wariancji efektów błędu

𝒂𝟏

𝒂𝟐
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Pierwszy model

Międzynarodowa ocena wartości hodowlanej bydła
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(4/7) Przykładowy projekt



Projekt THETA

A comparison of genomically enhanced breeding values predicted by 
different single-step approaches

𝒚 = 𝑿𝒃 +𝑾𝑮 𝒂 + 𝒆

• 𝒚 fenotypy osobników

• 𝒃 efekty stałe

• 𝒂 efekty losowe = GEBV

― 𝒂 ~ 𝑁 0,𝑯𝑮 ∙ 𝜎𝑎
2

• 𝒆 błąd, 𝒆~ 𝑁 0,𝑫 ∙ 𝜎𝑒
2
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𝒚 = 𝑿𝒃 +𝑾𝑮 𝒂 + 𝒆

• 𝒚 fenotypy osobników

• 𝒃 efekty stałe

• 𝒂 efekty losowe, 𝒂 = 𝒁𝒈 + 𝒖

― 𝒈 efekty SNP

― 𝒖 efekt poligeniczny

• 𝒆 błąd, 𝒆~ 𝑁 0,𝑫 ∙ 𝜎𝑒
2



Projekt THETA

A comparison of genomically enhanced breeding values predicted by 
different single-step approaches
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Projekt THETA

Porównane metody estymacji
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Projekt THETA

Korelacje między GEBV
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Projekt THETA

Liczba wspólnych osobników top-50
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(domowe) Przykłady zastosowania modeli mieszanych
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(domowe) Przykłady zastosowania modeli mieszanych
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(domowe) Przykłady zastosowania modeli mieszanych
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(5/7) Wykłady



Charakterystyka przedmiotu

Wykłady

1. Wykład wstępny
2. Algebra macierzowa
3. Best Linear Unbiased Prediction (BLUP): model jednocechowy z 

pojedynczym efektem losowym
4. Best Linear Unbiased Prediction (BLUP): model wielocechowy
5. Metody redukcji wymiarów modeli wielocechowych BLUP
6. Analiza danych powtarzalnych w czasie
7. Predykcja genomowej wartości hodowlanej
8. Model jednostopniowy
9. Aspekty obliczeń wielkoskalowych
10. - 15. Prezentacje zaliczeniowe
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Charakterystyka przedmiotu
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theta.edu.pl
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Literatura

1. Wykłady – literatura podstawowa

2. Literatura uzupłeniajaca – książki, publikacje
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Literatura
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Literatura
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Literatura
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(7/7) Kontakt



Kontakt

Katedra Genetyki, Kożuchowska 7

Konsultacje
• termin ustalony indywidualnie
• online
• stacjonarne
• Email
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