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I Ocena konwencjonalna vs. ocena genomowa

* (Ocena konwencjonalna =2 wydajnosci + spokrewnienie
* Niedoktadna dla mtodych buhajéw — mata liczba cérek /

brak corek

 Ocena genomowa —> genotypy SNP

* Przyspieszenie oceny + wzrost doktadnosci oceny wartosci

hodowlanej dla mtodych buhajow




Genotypy SNP

[Header]
BSGT Version 3.2.32

Processing Date 11/24/2008 10:14 AM

Content BovineSNP50_A.bpm

Num SNPs 54001

Total SNPs 54001

Num Samples 32

Total Samples 1054

[Data]

SNP Name Sample ID GCScore SNP Index Allelel - AB Allele2 - AB Chr Position  GT Score
ARS-BFGL-BAC-10172 4408169492 K 0.883 1B B 14 4736993 0.849
ARS-BFGL-BAC-1020 4408169492 K 0.899 2B B 14 6339014 0.8626
ARS-BFGL-BAC-10245 4408169492 K 0.6582 3B B 14 30073020 0.71
ARS-BFGL-BAC-10345 4408169492 K 0.9092 4A B 14 4497877 0.8721
ARS-BFGL-BAC-10365 4408169492_K 0.8021 5B B 14 25140301 0.833
ARS-BFGL-BAC-10375 4408169492 K 0.8858 6A B 14 4983527 0.8513
ARS-BFGL-BAC-10591 4408169492 K 0.867 7A B 14 15446975 0.8363
ARS-BFGL-BAC-10793 4408169492 K 0.8722 8B B 14 27452258 0.8403
ARS-BFGL-BAC-10867 4408169492 K 0.9316 9A B 14 32700054 0.8949
ARS-BFGL-BAC-10919 4408169492 K 0.7805 10A B 14 29520816 0.778
ARS-BFGL-BAC-10952 4408169492_K 0.9314 11B B 10 19315327 0.8947
ARS-BFGL-BAC-10960 4408169492 K 0.6543 12B B 10 21056606 0.7079
ARS-BFGL-BAC-10975 4408169492 K 0.8622 13A B 10 21682679 0.8358
ARS-BFGL-BAC-10986 4408169492 K 0.8687 14A B 10 25897020 0.8376
ARS-BFGL-BAC-10993 4408169492 K 0.8146 15A B 10 80403647 0.7993
ARS-BFGL-BAC-11000 4408169492 K 0.9135 16A A 10 81191638 0.8762



Predykcja genomowej wartosci hodowlanej

@ estymacja efektéw SNP > SNP-BLUP




Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

* QOcena efektéw SNP (o zbior referencyjny / treningowy)
* Osobniki posiadajgce warosci hodowlane i genotypy SNP

* SNP-BLUP

y=Xp+Z,q+Zsa+e




Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

* QOcena efektow SNP (o zbidr referencyjny)
y=Xp+Z,q+Z,a+e
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Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

* QOcena efektow SNP (5 zbior referencyjny)
y=Xp+Z,q+Z,a+e

— a resztowy efekt poligeniczny a ~ N (0, A)
Ay A Qe
— A=|%i ai aijj|lwo?
Qi Ajp Qi
— w {0, 0.05,0.10, itp. }
— Z; €{0,1}




Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

* QOcena efektdw SNP (o zbior referencyjny)
y=Xp+Z,q+Zsa+e
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Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

* QOcena efektow SNP (g zbior referencyjny)

" XTR1X X"R7Z, X"RZ, g1 [XRy]
Z,/)R-'X Z,/R'Z,+ G Z,/)R"1Z, H =|Z,"R™ 1y
ZaTR_lx ZaTR—lzq ZaTR_lza + A_l_ _ZaTR‘ly_

— iteration on data with residual update
— Legarra i Misztal, 2008




Predykcja genomowej wartosci hodowlanej

@ estymacja efektéw SNP - G-BLUP




Model predykcji efektow SNP — zbior referencyjny

e G-BLUP
y=Xp+Zg+e

— y DRP
— p efekty state

— g DGV g~ N(0,G) - efektosobnika

T
— G = £z — VanRaden, 2008

N
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— Z macierz wystapler'\
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Obliczanie bezposredniej wartosci hodowlanej

 (QOcena efektow osobnikow (g zbior referencyjny)

XTR-1X XTR-1Z Bl _[X"Rly
ZTR1X ZTR1Z + 6—1] [g] ~ [ZTR- 1y

 Obliczenie efektow SNP = Liu et al. 2014

ZA g
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Predykcja genomowej wartosci hodowlanej

@




Obliczanie bezposredniej wartosci hodowlanej— zbior testowy

* Obliczanie bezposredniej wartosci hodowlanej

e Zrédto informacji = SNP

* DGV

* Direct Genomic Value

* Zbior testowy =2 Wszystkie ' i @ posiadajgce genotypy SNP
DGV =XB+Z,G+e




Obliczanie bezposredniej wartosci hodowlanej

 Aproksymacja doktadnosci genomowej wartosci hodowlanej

y = bo+bid + e

— vy DRP

— by wyraz wolny

— b, wspotczynnik regres;ji
— d DGV

— e bfad R2 = doktadno$¢ DGV

Jednakowa doktadnosc dla kazdego osobnika




Obliczanie genomowej wartosci hodowlane;

* Obliczanie kombinowanej wartosci hodowlanej
e Zrddta informacji = SNP i EBV

e GEBV

* Genomically enhanced breeding value

— d zbior referencyjny
e _

r Vo 1 DGV
GEBV — [VDGV FEBV]|: DGV pGv VEBy
YpovVepy Vigy EBV

— J'i @ zbior testowy

——1r —_
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Rutynowa ocena genomowej wartosci
hodowlanej w Polsce




Wyniki oceny rutynowej

Rutynowa ocena genomowa —2 Instytut Zootechniki

ML[kg]l  ML[kgl powt.  Tk[kg]  Ti[kg] powt. % Ttpowt.  Bl[lkg]  Bl[kg] powt. %Blpowt. IP[ka] LA[kg]l LA[kg] powt.
1 EEEE«%%EE% 1280 ﬁlﬁg 0.88 rigf:?E 0.87 rﬁgg 0.87 I‘-?EE:‘SE 0.84 ;&é‘é 0.84 147.3 5;%;3 0.62 'Eé&l 0.62
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8 EEEE%&: 306238 :13;::?5 0.94 ,&E 'C3E 0.94 ﬁg’é 0.94 r:,: E:BE 0.93 ,ﬁég 0.93 146.1 gf 0.89 _Eé?.r& 0.89
9 gggsggﬁmws ;EQCZE 0.91 M%EE 0.90 rﬁig% 0.90 rﬁ& 0.89 r‘fﬁgé 0.89 67.8 %55;3 0.85 %g& 0.85
LU 1791 44.7 -0.30 42.2 -0.18 85.8 -0.02

10 uszamows L 0.89 oyl 0.89 hyyd 0.89 v 0.86 py 0.86 1202 50 0.74 e 0.74
11 E%E%E%mgsm ;11?:% 0.86 ;E'cje 0.86 Pﬁgg 0.86 :::E:SE 0.82 " .I:E 0.82 135.3 Eééf 0.53 ‘)E'gj 0.53
13 E‘%%%%igam Mhce 0.86 e 0.87 e 0.87 ez 0.82 e 0.82 1529 240 0.50 o0e 0.50
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Wyniki oceny rutynowej

Rutynowa ocena genomowa —2 Instytut Zootechniki

Ocena wartosci hodowlanej buhajow

Cala™
Wyniki oceny Metody oceny Réownania konwersji Publikacje m

Buhaj BROKAT MLEK - wyniki oceny wartosci hodowlanej - ocena 2022/3 (grudzien 2022, data publikacji oceny: 07.12.2022)

BUHAJ INDEKS I PODINDEKSY
Nazwa BROKAT MLEK Indeks PF 135
Numer PLODS5391463182 . .
Numer miedzynarodowy POLM0O0S5391463182 Egﬂ:lr:g:tz E‘r:ll‘dr:;(:\;];;“? 152
Eata uu;d;e:1ia 50019—05—31 < | Podindeks ramy ciala 129
asa odmiana . ; -
o= Podindeks sity mlecznosci 115
Ojciec BRAVENESS Podindeks nég i racic 114
Numer ojca US003014562366 Podindeks wymienia 116
Numer miedzynarodowy ojca B40MO03014562366 Podindeks ptodnosci 103

WARTOSCI HODOWLANE

Cechy produkcyjne

Typ oceny Wartosc hodowlana Powtarzalnoss ﬁ!l zba corek Liczba obor \
Wydajnosé mleka [kg] GMACE 1744 0.74 0 0
Wydajnosc tuszczu [kog] GMACE 30.9 0.69 0 0
% tluszczu GMACE -0.43 0.69 0 0
Wydajnosc biatka [kg] GMACE 371 0.72 0 0
% bialka GMACE -0.21 0.72 0 0
Indeks produkcyjny [kg) GMACE 105.2
Wydajnosc laktozy [kg] GPI 73.1 0.72 o] 0
% laktoza GPI -0.10 0.72 k 0 0 )




Genomowa ocena rutynowa - serwer

 Baza danych genotypow w IZ
* Dedykowany serwer obliczeniowy |Z

* Oprogramowanie

— bash shell

— Fortran

— SAS, Python, R
— Findhap
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Genomowa ocena rutynowa — baza danych SNP

Liczba zgenotypowanych osobnikéw 04/2021

120 552

EuroGen LD 13674

GeneSeek HD 76883

GeneSeek LD 8762

[llumina LD 6909

[llumina 54Kv1 54001 Illumina 54Kv2 54609 Illumina 54Kv3 53218



Genomowa ocena rutynowa — baza danych SNP

* tatwy, szybki eksport/import danych dla populacji referencyjnej
* tatwy, szybki eksport/import danych dla mtodych osobnikdéw
 Rutynowy backup

* Automatyczna imputacja: wszystkie chipy = 50K

e Statystyki podsumowujgce jakos¢ genotypowania i imputacji

* Weryfikacja pochodzenia = SNP + standardy ICAR

e Porownywanie genotypow




Genomowa ocena rutynowa — nowe cechy

* wydajnosc laktozy,

* body conformation score
 temperament

e szybkosc¢ oddawania mleka

* fatwos¢ wycielen (direct & maternal)

* Indeks poronien (direct & maternal)
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Genomowa ocena rutynowa — populacja referencyjna
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Liczba osobnikéw referencyjnych 04/2021
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Genomowa ocena rutynowa — populacja testowa
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Liczba osobnikow testowych 04/2021
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Genomowa ocena rutynowa — populacja testowa

Doktadnos¢ predyktoréow 04/2021
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Genomowa ocena rutynowa — obliczenia rutynowe

 (Ocena rutynowa wszystkich buhajow

O O O O O O

6 razy w roku

Przygotowanie i weryfikacja danych

O
O

Przygotowanie danych do Interbull

0

0

iczanie efektow SNP
iczanie DGV, GEBV, dokfadnosci

Przygotowanie plikow wynikowych dla hodowcow



Genomowa ocena rutynowa — obliczenia rutynowe

 QOceny dodatkowe dla mtodych buhajow
o ,hazyczenie”
o Przygotowanie i weryfikacja danych
o Obliczanie DGV, GEBV, doktadnosci
o rzyeetowanicdenyeh-de-tatersut

o Przygotowanie plikow wynikowych dla hodowcow




Genomowa ocena rutynowa — obliczenia nierutynowe

* Modyfikacje modelu oceny
 Walidacja Interbull
* Selekcjagenomowa dla nowych cech

e Badania naukowe




Genomowa ocena rutynowa

CPU:
* Estymacja efektéw SNP = ~ 21 min. — 3 godz. / cecha
* Petnaocena -2 do 10 godz. / cecha




Ocena genomowej wartosci hodowlane na swiecie




Selekcja genomowa na swiecie - kraje

 Australia « Wiochy
 Belgia * Japonia

e (Czechy * Nowa Zelandia
e Kanada * Norwegia

* kraje skandynawskie  Polska

* Francja * Stowienia

* Niemcy + Austria * Hiszpania

* Wielka Brytania * Szwajcaria

* Wegry * USA

e J|rlandia e Holandia



Selekcja genomowa na swiecie - rasy

* Holsztynsko-Fryzyjska
* Jersey

* Brown swiss

* Red

* Montbéliarde

* Normande

* Simmental

* @Guernsey




