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1. Ocena dwustopniowa vs ocena jednostopniowa

2. ss SNP-BLUP
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4. Publikacje - egzamin
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Ocena dwustopniowa vs ocena jednostopniowa



Ocena dwustopniowa vs jednostopniowa
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• Model genomowy ograniczony do zgenotypowanej części 
populacji

• Nie może zostać rozszerzony na osobniki niezgenotypowane

• Dwie oceny:

o Osobniki z genotypami → DGV, GEBV

o Osobniki bez genotypów → EBV

• Model jednostopniowy → wspólna ocena wszystkich osobników



Model oceny – ① osobniki zgenotypowane
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• SNP-BLUP

𝒚 = 𝑿𝜷 + 𝒁𝒒𝒒 + 𝒁𝒂𝒂 + 𝒆

— 𝒚 DRP

— 𝜷 efekty stałe

— 𝒒 efekt SNP

— 𝒁𝒒 { -1, 0, 1 }

— 𝒂 resztkowy efekt poligeniczny 

— 𝒁𝒂 { 0, 1 }

— 𝒆 błąd • 𝑫𝑮𝑽 = 𝑿෡𝜷 + 𝒁𝒒ෝ𝒒 + 𝒆



Model oceny – ② osobniki niezgenotypowane
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• BLUP

𝒚 = 𝑿𝜷 + 𝒁𝒂 + 𝒆

— 𝒚 wydajności fenotypowe

— 𝜷 efekty stałe

— 𝒂 wartość hodowlana

— 𝒁 { 0, 1 }

— 𝒆 błąd



model jednostopniowy
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• ssBLUP model

𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒖+ 𝒆

— 𝒚 wydajności fenotypowe

— 𝜷 efekty stałe

— 𝒖 wartości hodowlane

— 𝒖 =
𝒖𝟏
𝒖𝟐

— 𝒆 błąd
→Osobniki niezgenotypowane: 𝒖𝟏 = 𝒂𝟏
→Osobniki zgenotypowane: 𝒖𝟐 = 𝒂𝟐 + 𝒁𝒈

Jednostopniowy model oceny – single step BLUP
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• ssBLUP struktura kowariancji

𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒖+ 𝒆

— 𝒖 ~ 𝑁 𝟎, 𝑨

— 𝑨 =
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑨𝟐𝟐

— 𝑨𝟏𝟏 macierz kowariancji między osobnikami niezgenotypowanymi

— 𝑨𝟏𝟏 obliczona na podstawie spokrewnienia

— 𝑨𝟏𝟏𝝈𝒖
𝟐 = 𝑽𝒂𝒓 𝒖𝟏

Jednostopniowy model oceny – single step BLUP
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• ssBLUP struktura kowariancji

𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒖+ 𝒆

— 𝒖 ~ 𝑁 𝟎, 𝑨

— 𝑨 =
𝑨𝟏𝟏 𝑨𝟏𝟐
𝑨𝟐𝟏 𝑨𝟐𝟐

— 𝑨𝟐𝟐 macierz kowariancji między osobnikami zgenotypowanymi
— 𝑨𝟐𝟐 obliczona na podstawie spokrewnienia oraz genotypów
— 𝑽𝒂𝒓 𝒖𝟐 = 𝑽𝒂𝒓 𝒂𝟐 + 𝑽𝒂𝒓 𝒁𝒈
— 𝑽𝒂𝒓 𝒂𝟐 = 𝑨𝟐𝟐𝝈𝒖

𝟐 ∙ 𝑘
— 𝑽𝒂𝒓 𝒁𝒈 ≈ 𝒁𝑰𝒁𝑻

— 𝑽𝒂𝒓 𝒁𝒈 = 𝒁𝑩𝒁𝑻 𝑩 = 𝑰
𝟏−𝒌

σ
𝒊=𝟏

𝑵𝑺𝑵𝑷 𝒑𝒊𝒒𝒊

Jednostopniowy model oceny – single step BLUP



ss G-BLUP
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• Predykcja tylko wartości hodowlanych

• Brak predykcji efektów SNP bezpośrednio w modelu

• Efekty SNP → backsolving

• Aguilar et al., 2010

• Christensen and Lund, 2010

Jednostopniowy model oceny – ssG-BLUP



Single step G-BLUP
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ss G-BLUP model: 𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒖+ 𝒆

— 𝒚 wydajności fenotypowe

— 𝜷 efekty stałe

— 𝒖 wartości hodowlane

— 𝒖 =
𝒖𝟏
𝒖𝟐

— 𝒆 błąd



Single step G-BLUP
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ss G-BLUP struktura kowariancji 𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒖+ 𝒆

— 𝒖 ~ 𝑁 𝟎,𝑯

— 𝑯 =
𝑨11 𝑨12
𝑨21 𝑨22

+
𝑨12𝑨22

−1 𝑮 − 𝑨22 𝑨22
−1𝑨21 𝑨12𝑨22

−1 𝑮 − 𝑨22

𝑮 − 𝑨22 𝑨22
−1𝑨21 𝑮 − 𝑨22

— 𝑮 macierz spokrewnień genomowych obliczonych na podstawie 
SNP



Single step G-BLUP
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estymacja / predykcja efektów modelu→MME→ 𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒉+ 𝒆

𝑿𝑇𝑿 𝑿𝑇𝑾

𝑾𝑇𝑿 𝑾𝑇𝑾+𝑯−1
𝜎𝑒
2

𝜎𝑢
2

෡𝜷
෡𝒉

=
𝑿𝑇𝒚

𝑾𝑇𝒚

𝑯−1 = 𝑨−1 +
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮−1 − 𝑨22

−1



Single step G-BLUP
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• Uzyskanie 𝑮−1 → Aguilar, Misztal, Legarra, Tsuruta (2011)

• “APY” inverse → Algorithm for Proven and Young animals

• “APY” inverse → aproksymacja 𝑮−1

• “APY” inverse → zależy od podziały zgenotypowanej populacji na
𝑝 – proven i 𝑦 – young 

𝑯−1 = 𝑨−1 +
𝟎 𝟎
𝟎 𝑮−1 − 𝑨22

−1

𝑮 =
𝑮𝑝𝑝 𝑮𝑝𝑦

𝑮𝑝𝑦 𝑮𝑦𝑦
𝑮−1 =

𝑮𝑝𝑝
−𝟏 𝟎

𝟎 𝟎
+

−𝑮𝑝𝑝
−𝟏

𝑰
𝑴−𝟏 −𝑮𝑝𝑝

−𝟏 𝑰



ss SNP-BLUP
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• Predykcja efektów SNP bezpośrednio w modelu

• Znajomość efektów SNP pozwala na obliczenie DGV dla młodych 
osobników poza oficjalnymi terminami oceny

• Liu et al. (2014)

Jednostopniowy model oceny – ssSNP-BLUP



Single step SNP-BLUP
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ss SNP-BLUP włączenie efektów SNP:    𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒉+ 𝒆

• 𝒉 =

𝒖𝟏
𝒖𝟐
𝒈

• 𝒉~𝑵 𝟎,𝑯𝜎𝑢
2

• 𝑯 =
𝑲𝑮𝑲′ +𝑫 𝑲𝑮 𝑲𝒁𝑩

𝑮𝑲′ 𝑮 𝒁𝑩
𝑩𝒁′𝑲′ 𝑩𝒁′ 𝑩

– wartości hodowlane osobników niezgenotypowanych

– wartości hodowlane osobników zgenotypowanych

– efekty SNP

𝑮 m. spokrewnień genomowych

𝑲 = 𝑨12𝑨22
−1

𝑩 m. diagonalna ~ frekwencje alleli



Single step SNP-BLUP
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estymacja / predykcja efektów modelu→MME→ 𝒚 = 𝑿𝜷 +𝑾𝒉+ 𝒆

𝑿𝑇𝑿 𝑿𝑇𝑾

𝑾𝑇𝑿 𝑾𝑇𝑾+𝑯−1
𝜎𝑒
2

𝜎𝑢
2

෡𝜷
෡𝒉

=
𝑿𝑇𝒚

𝑾𝑇𝒚

𝑯−1 =

𝑨11 𝑨12 𝟎

𝑨21 𝑨22 +
1

𝑘
− 1 𝑨22

−𝟏 −
1

𝑘
𝑨22
−𝟏𝒁

𝟎 −
1

𝑘
𝒁𝑇𝑨22

−1 𝑩−1
1

1 − 𝑘
+
1

𝑘
𝒁𝑇𝑨22

−1𝒁



1. Ocena dwustopniowa vs ocena jednostopniowa

2. ss SNP-BLUP

3. ss G-BLUP

4. publikacje → egzamin

1. Na czym polega ocena jednostopniowa ?

2. Czym się różni ss SNP-BLUP od ss G-BLUP ?

3. Co to jest APY ? 

4. Czy ss SNP-BLUP można zastosować do RR-TDM?



przykłady z literatury
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Korelacje pomiędzy wartościami hodowlanymi z różnych modeli



doi.org/10.3168/jds.2011-4874

Korelacje pomiędzy wartościami hodowlanymi z różnych modeli



Dokładność predyktorów wartości hodowlanej z różnych modeli 
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doi.org/10.1371/journal.pone.0223352

Dokładność predyktorów wartości hodowlanej z różnych modeli 



1. Ocena dwustopniowa vs ocena jednostopniowa

2. ss SNP-BLUP

3. ss G-BLUP


