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Wielocechowymodel BLUP

• selekcja osobników→ na podstawie wielu cech

• mBLUP (multivariate Best Linear Unbiased Prediction)

→Henderson and Quaas (1976)

→najlepszametoda jednoczesnej predykcjiwartości
hodowlanej dla kilku cech

→wykorzystuje informację o korelacji pomiędzy cechami

→ korelacje genetyczne

→ korelacje efektów błędu



Wielocechowymodel BLUP
• Cecha 1

■ 𝒚𝟏 = 𝑿𝟏𝒃𝟏 + 𝒁𝟏𝒂𝟏 + 𝒆𝟏

• Cecha 2

■ 𝒚𝟐 = 𝑿𝟐𝒃𝟐 + 𝒁𝟐𝒂𝟐 + 𝒆𝟐

• Bi-variate model

■
𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏
𝒂𝟐

+
𝒆𝟏
𝒆𝟐



Wielocechowymodel BLUP

■
𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏
𝒂𝟐

+
𝒆𝟏
𝒆𝟐

obserwacje fenotypowe cechy i

estymatory efektów stałych cechy i

predyktory wartości hodowlanej cechy i

predyktory efektów błędu cechy i

macierz wystąpień dla klas efektów stałych

• 𝒚𝒊

• 𝒃𝒊

• 𝒂𝒊

• 𝒆𝒊

• 𝑿𝒊

• 𝒁𝒊 macierz wystąpień dla klas efektów losowych



Wielocechowymodel BLUP

■
𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏
𝒂𝟐

+
𝒆𝟏
𝒆𝟐

• 𝑣𝑎𝑟 𝒂𝒊 = 𝑨𝜎2 = 𝑨𝑔𝑎𝑖 𝑖𝑖

• 𝑐𝑜𝑣 𝒂𝟏,𝒂𝟐 = 𝑨𝜎𝑎1,2 = 𝑨𝑔12

• 𝑣𝑎𝑟 𝒆𝒊 = 𝑰𝜎2 = 𝑰𝑟
𝑒𝑖 𝑖𝑖

• 𝑐𝑜𝑣 𝒆𝟏, 𝒆𝟐 = 𝑰𝜎𝑒1,2 = 𝑰𝑟12



Wielocechowymodel BLUP

■
𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏
𝒂𝟐

+
𝒆𝟏
𝒆𝟐

𝟎■ 𝑮 =
𝑔11

𝑔21

𝑔12

𝑔22
𝟎𝑹 =

𝑟11

𝑟21

𝑟12

𝑟22

𝒂𝟏

𝒆𝟏
𝒆𝟐

■ 𝒗𝒂𝒓
𝒂𝟐 =

𝑔11𝑨
𝑔21𝑨
𝟎
𝟎

𝑔12𝑨
𝑔22𝑨
𝟎
𝟎

𝑟11𝑰
𝑟21𝑰

𝟎 𝟎
𝟎 𝟎

𝑟12𝑰
𝑟22𝑰



Wielocechowymodel BLUP

■ 𝑿𝑇𝑹−1𝑿
𝒁𝑇𝑹−1𝑿

𝑿𝑇𝑹−1𝒁
𝒁𝑇𝑹−1𝒁 + 𝑨−𝟏𝑮−𝟏

𝒃
𝒂

=
𝑿𝑇𝑹−1𝒚

𝒁𝑇𝑹−1𝒚

■ 𝑿 =
𝑿𝟏 𝟎
𝟎 𝑿𝟐

𝒁 =
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒃 =
𝒃𝟏
𝒃𝟐

𝒂 =
𝒂𝟏
𝒂𝟐

−𝟏■ 𝑮𝟎 =
𝑔11

𝑔21

𝑔12

𝑔22
𝑹−𝟏 =
𝟎

𝑟11

𝑟21
𝑟12

𝑟22
𝟏𝟏𝑹 = 𝑰𝑟11

=

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝟏 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝟐𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁 𝟏 𝟏𝑿

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝟐𝑿
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿𝟐 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁 𝟏 𝟏𝒁

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁 𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21
𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐 𝟏 𝟐𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 + 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐



Identycznemacierzewystąpień
Dane

𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏 𝒆𝟏
𝒂𝟐

+ 𝒆𝟐
Model

LHS

𝑿𝑻 = 𝑿𝑻 =
𝟏 𝟐

1 0 0 1 1
0 1 1 0 0

Macierz wystąpień

𝒚𝑻 = 𝒚𝑻
𝟏 𝟐𝒚

𝑻 = 4.5 2.9 3.9 3.5 5.0 6.8 5.0 6.0 6.0 7.5



Identycznemacierzewystąpień

𝟎𝑮 =
𝑔11

𝑔21

𝑔12

𝑔22
=

20 18
18 40

𝟎𝑹 =
𝑟11

𝑟21

𝑟12

𝑟22
=

40 11
11 30

𝒂𝟏

𝒆𝟏
𝒗𝒂𝒓

𝒂𝟐 =

𝒆𝟐

𝑔11𝑨
𝑔21𝑨
𝟎
𝟎

𝑔12𝑨
𝑔22𝑨
𝟎
𝟎

𝑟11𝑰
𝑟21𝑰

𝟎 𝟎
𝟎 𝟎

𝑟12𝑰
=

𝑟22𝑰

𝑔11𝑨
𝑔21𝑨
𝟎
𝟎

𝑔12𝑨
𝑔22𝑨

𝑹11𝟎
𝟎 𝑹21

𝟎 𝟎
𝟎 𝟎

𝑹12

𝑹22

Struktura kowariancji



Identycznemacierzewystąpień

𝑮−1 =
0

𝑔11

𝑔21

𝑔12

𝑔22 =
0.084

−0.038
−0.038
0.042

0𝑹
−1 = 𝑟11

𝑟21
𝑟12

𝑟22 =
0.028

−0.010
−0.010
0.037

=

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿
𝟏 𝟏 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏 𝟏𝑿

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿𝟏 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿𝟐 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁𝟏 𝟏 𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21
𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐 𝟏 𝟐𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 + 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐



Identycznemacierzewystąpień
Rozwiązania

model jedno vs wielocechowy

• Podobne różnice dla płci

• Małe różnice dla PWG→wysoka
odziedziczalność 0.57

• Większe różnice dla WWG→ niższa 
odziedziczalność



Identycznemacierzewystąpień

𝑿𝑇𝑿

𝒁𝑇𝑿 𝑎

𝑿𝑇𝒁

𝒁𝑇𝒁 + 𝑨−𝟏𝜎2

−1

=
𝐶11

𝐶21
𝐶12

𝐶22

Dokładność predykcji wartości hodowlanej

=

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝟏

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟏 𝟐

𝟐𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁
𝟏 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁
𝟐 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝟏

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟏 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿 𝟏

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿
𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁
𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁
𝟐 𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1
𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚
𝟏 𝟏

+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚
𝟏 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚
𝟐 𝟏

+ 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚
𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚
𝟏 𝟏

+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚
𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚
𝟐 𝟏

+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚
𝟐 𝟐



𝑖1 − 𝑐22 𝑒𝜎
2

𝑎𝜎
2

Identycznemacierzewystąpień
Dokładność predykcji wartości hodowlanej

• Podobna dokładność dla PWG→wyższa h2

• Wzrost dokładności dla WWG→ niższa h2

• Dodatkowa informacja z G i R0



Brakujące rekordy danych

Brakujące dane dla PWG→ osobniki 4 i 9

Dane



Brakujące rekordy danych

𝒚𝟏
𝒚𝟐

=
𝑿𝟏 𝟎 𝒃𝟏
𝟎 𝑿𝟐 𝒃𝟐

+
𝒁𝟏 𝟎
𝟎 𝒁𝟐

𝒂𝟏 𝒆𝟏
𝒂𝟐

+ 𝒆𝟐

𝑿1 =

10
01
01
10
10
01

𝑿2 =

00
01
01
10
10
00



Brakujące rekordy danych

• Różne macierze kowariancji błędu 𝑹11 = 𝑰𝑟11

- osobniki z brakującymi danymi→ odwrotność wartości wariancji

𝒐𝑹
−𝟏 =

1

40
−0.010

−0.010 0.037
- osobniki z pełnymi danymi→ element odwróconej macierzy𝑹𝒐

𝒐𝑹
−𝟏 = 0.028

−0.010
−0.010
0.037

=

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏 𝟏 𝟐 𝟏 𝟏 𝟏𝑿

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐
𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐
𝟐 𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟏 𝟏 𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿
𝟐 𝟏 𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁𝟏 𝟏 𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21
𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐 𝟏 𝟐𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 + 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐



Brakujące rekordy danych

𝑟𝑚
11

1

40 𝑜= 𝑟11 = 0.028

Zależnie od osobnika 𝑹𝟏𝟏 zawiera na przekątnej 𝑟11 lub 𝑟11
𝑚 𝑜

=

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿
𝟏 𝟏 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏 𝟏𝑿

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿𝟏 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿𝟐 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁𝟏 𝟏 𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21
𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐 𝟏 𝟐𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 + 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐



Brakujące rekordy danych

Rozwiązania model jedno vs wielocechowy

• Różnice w estymatorach płci dla PWG

• Różnice w wartościach hodowlanych
PWG dla osobników 4 i 9 (brakujące
rekordy PWG)

→ model jednocechowy: informacja od 
krewnych

→ model wielocechowy: informacja od 
krewnych + G + R



Różne wartości efektu stałego HYS (herd-year-season_of_calving) dla 
cech FAT1 i FAT2

Różnemacierzewystąpień
Dane

𝟏𝑿
𝑻 =

1 1 0 1 0
0 0 1 0 1 𝟐𝑿

𝑻=
1 0 1 1 0
0 1 0 0 1



Różnemacierzewystąpień

𝑿𝟏 ≠ 𝑿𝟐 𝒁𝟏 = 𝒁𝟐Macierz wystąpień

=

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿
𝟏 𝟏 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁
𝟏 𝟏 𝟏𝑿

𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁 𝟐

𝑿𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁
𝟐 𝟏 𝟐𝑿

𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝑿𝟏 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝑿𝟏 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟐𝟏𝑿𝟐 𝟏 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝑿𝟐 𝟐

𝒁𝑻𝑹𝟏𝟏𝒁𝟏 𝟏 𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟐𝒁𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒁𝟏

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔11

+ 𝑨−𝟏𝑔21
𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟐𝒁𝟐

+

+

+ 𝑨−𝟏𝑔12

+ 𝑨−𝟏𝑔22

−1

𝟏𝑿
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚 𝟏 𝟏+ 𝑿𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝑿
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝑿𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐

𝟏𝒁
𝑻𝑹𝟏𝟏𝒚𝟏 𝟏+ 𝒁𝑻𝑹𝟏𝟐𝒚 𝟐

𝟐𝒁
𝑻𝑹𝟐𝟏𝒚 𝟏 𝟐+ 𝒁𝑻𝑹𝟐𝟐𝒚 𝟐



Różnemacierzewystąpień

Rozwiązania

𝑮𝟎 =
35 28

𝑹𝟎 =

28 30

65 27
27 70

𝐹𝐴𝑇1ℎ2 35
= 100

𝐹𝐴𝑇2ℎ2 30
= 100



MACE
Multiple-trait Across Country Evaluation

• Model wielocechowy stosowany w przemyśle hodowlanym bydła
mlecznego (Schaeffer, 1994)

• Ocena wartości hodowlanej buhajów w różnych krajach

• Interbull

• „Cecha” = kraj

• www.interbull.org/ib/maceev_archive

http://www.interbull.org/


MACE

• 𝒚𝒊
• 𝝁𝒊
• 𝒘𝒊

• 𝒂𝒊
• 𝒆𝒊
• 𝑸𝒊

• 𝒁𝒊

DRP buhaja w kraju i

średnia dla kraju i

efekt grupy genetycznej dla kraju i 

wartość hodowlana buhaja w kraju i 

predyktory efektów błędu dla kraju i

macierz wystąpień dla klas fantom parents

macierz wystąpień dla wartości hodowlanych

MACE model dla pojedynczej cechy np. wydajność mleka w kraju i

𝒚𝒊 = 𝝁𝒊 + 𝒁𝒊𝑸𝒘𝒊 + 𝒁𝒊𝒂𝒊 + 𝒆𝒊



MACE

MACE model dla pojedynczej cechy dla krajów 1 i 2

𝑣𝑎𝑟

𝒘𝟏

𝒘𝟐

𝒂𝟏
𝒂𝟐
𝒆𝟏
𝒆𝟐

=

𝑔11𝑨𝑝
𝑔12𝑨𝑝

𝟎
𝟎

𝑔12𝑨𝑝
𝑔22𝑨𝑝

𝑔11𝑨𝑝𝑎 𝑔12𝑨𝑝𝑎
𝑔12𝑨𝑝𝑎 𝑔22𝑨𝑝𝑎

𝟎
𝟎

𝑔11𝑨𝑝𝑎
𝑔12𝑨𝑝𝑎
𝑔11𝑨𝑎
𝑔12𝑨𝑎
𝟎
𝟎

𝑔12𝑨𝑝𝑎
𝑔22𝑨𝑝𝑎
𝑔12𝑨𝑎
𝑔22𝑨𝑎
𝟎
𝟎

𝑒1

𝟎
𝟎
𝟎
𝟎

𝑫1𝜎2

𝟎
𝟎
𝟎
𝟎
𝟎

2
𝟎 𝑫2𝜎𝑒2

• 𝑨𝒑

• 𝑨𝒂

• 𝑨𝒑𝒂

• 𝑫𝒊

• 𝑒𝒊𝜎𝟐

macierz spokrewnień pomiędzy grupami genetycznymi

macierz spokrewnień pomiędzy buhajami 

macierz spokrewnień pomiędzy w i a 

macierz diagonalna z 𝟏Τ𝑬𝑫𝑪 dla kraju i 

wariancja błędu dla kraju



MACE

𝑖𝐸𝐷𝐶 =

𝑘=1

𝜆𝑟𝑘

4 − 𝑟𝑘 1 + 𝑟𝑑𝑘

• 𝑘 k-ta córka buhaja i

•

2

𝜆 = 4−ℎ

ℎ2

𝑛𝑘ℎ2

1+ 𝑛𝑘−1 𝑟

dokładność wydajności matki córki k 

liczba laktacji córki k

• 𝑟𝑘 dokładność wydajności córki k: 𝑟𝑘 =

• 𝑟𝑑𝑘
• 𝑛𝑘
• ℎ2 odziedziczalność cechy, 𝑟 powtarzalność (między laktacjami)

Effective Daughter Contributions
𝑁



MACE

MACE przykładowe dane



MACE

MACE przykładowa struktura spokrewnienia



MACE

MACE przykładowe wyniki dla krajów 1 i 2



MACE

www.interbull.org/ib/maceev_archive

http://www.interbull.org/


MACE

G0 dla rasy BSW



MACE

Liczba wspólnych buhajów dla rasy BSW



MACE



MACE



Dziękuję za uwagę


