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Seznam casto pouzivanych zkratek

GEPH — genomicka plemennd hodnota

M — mezidobi — interval mezi dvéma otelenimi

PD — JAL —interval mezi prvni a posledni (UspéSnou) inseminaci u jalovic)
PD — KR —interval mezi prvni prvni a posledni (Uspésnou) inseminaci u krav
PH — plemenna hodnota

rGEPH — relativni genomicka plemenna hodnota

SNP — single nucleotide polymorphism, jednobodova mutace DNA

SP —servis perioda — interval od oteleni po zabfeznuti

ssGBLUP — single step genomic best linear unbiased prediction — jednokrokova genomickd nejlepsi linearni
nestranna predpovéd

VI —vék pfi prvni inseminaci u jalovic

VO — vék pfi prvnim oteleni

I. Cil

Cilem predklddané metodiky je popsat postup genomického hodnoceni vybranych vlastnosti plodnosti u
dojeného skotu s pouzitim jednoznakovych modell a jednokrokové metody predpovédi GEPH ssGBLUP, kterou
fada chovatelsky vyspélych zemi zavadi do svého hodnoceni. Vybranymi vlastnostmi jsou vék pfi prvni
inseminaci, vék pri prvnim oteleni, servis perioda, mezidobi, pocet dnii mezi prvni a posledni inseminaci u jalovic
a pocet dndi mezi prvni a posledni inseminaci u krav. Tyto vlastnosti nebyly doposud v CR hodnoceny.

II. Vlastni popis metodiky

Uvod

MIlécna uZitkovost skotu se za posledni 30 let ztrojndsobila. Ruku v ruce s tim jde bohuzel i vyrazné zhorseni
parametrd plodnosti. Je celosvétové prokazano, Ze mezi mlécnou uZitkovosti a plodnosti existuji negativni
genetické korelace (Abe et al., 2009, Yamazaki et al., 2014), takZe selekci zvitat na vyssi dojivost se zaroven
zhorsuje genetické zaloZeni zvifat pro reprodukci, pficemzZ plodnost je pro veskerou Zivocisnou produkci
vlastnost limitujici. Bez patficného zohlednéni plodnosti zvifat resp. jejich PH a GEPH pro vlastnosti
plodnosti tak dochazi a bude dochazet k dal$imu zhor$ovani plodnosti. V CR je v sou¢asné dobé hodnocena
u holstynského skotu pouze Uspésnost zapousténi — zabreznuti po provedené inseminaci (Plemdat, 2016),
coz je pomérné komplikovana vlastnost, ktera vsak plodnost zvifat podchycuje pouze z ¢asti. Nezohlednuje
napriklad rychlost rekonvalescence krav po porodu. V Slechtitelském programu holstynského skotu jsou
délka mezidobi a vék pfi prvnim oteleni uvedeny jako jedny z hlavnich hledisek chovného cile, avsak
genetické hodnoceni pro tyto vlastnosti neprobiha. V zahrani¢i je hodnocena rada dalSich vlastnosti
(Kadarmideen et al., 2000; Jamrozik et al., 2005; Liu et al., 2008; Guo et al., 2014), z nichz byly vybrany
vlastnosti podle podminek v CR a dostupnych tdajil v databazich.

Priklady ¢lenskych statl organizace Interbull, ve kterych se hodnoti zde prezentované vlastnosti:
VI - Holandsko

M — Italie, Irsko, Australie, Spojené kralovstvi, Holansko, Novy Zéland, Norsko, JAR

SP — Kanada, Désnko, Finsko, Svédsko, Némecko, Rakousko, Polsko, Spanélsko

PD-KR — Kanada, Dénsko, Finsko, Svédsko, Francie, Némecko, Rakousko, Svycarsko, Holandsko
PD-JAL — Némecko, Rakousko



Popis datovych soubort

Pro odhad genetickych parametr(i a predpovéd GEPH dodala Ceskomoravska spole¢nost chovatel(, a. s.
nasledujici soubory:

Kmrt67 — soubor s provedenymi inseminacemi

Kgnp41u-kgnp49u — soubor s genotypy zvirat

Kgn008 — rodokmen krav

Kgn009 — rodokmen byki

Soubor s provedenymi inseminacemi - Kmrt67

Soubor Kmrt67 obsahuje zaznamy o provedenych inseminacich u mlééného i masného skotu v CR. Z tohoto
souboru byly na zakladé dostupnych udaji dopocitany hodnoty pro zkoumané vlastnosti.

Soubor obsahuje zaznamy v nasledujici podobé:
- Krava
- Datum provedené inseminace
- Technik — inseminacni technik provadéjici inseminaci
- Poradiinseminace
- Byk—linie a registr byka pouZitého pfi inseminaci
- Chov
- Vysledek inseminace — oznaceni vysledku zapousténi 0-9
- Krava/jalovice — oznaceni, zdali se jedna o inseminaci jalovice, nebo kravy
- Servis perioda — pocet dnl od oteleni do Uspésného zapusténi
- Datum posledniho oteleni krav
- Poradilaktace
- Plemeno — alfanumerické vyjadfeni plemenné pfislusnosti

Rodokmenové soubory

Oba rodokmenové soubory (pro byky i krdvy) maji shodnou strukturu. Ze souborl byly pouzity prvé tri
sloupce ze zaznam{, které obsahuji alfanumerické oznaceni jedince, jeho otce a matku, pokud jsou znami.
Pro setfidéni zvifat od nejmladsich po nejstarsi byl nacten rok narozeni. Ostatni sloupce nejsou pro potieby
predpovédi GEPH pouzity.

Soubory s genotypy Kgnp

Soubory s genotypy obsahuji pro kazdého jedince az 54 609 fadk(, kde kazdy radek odpovida jednomu SNP
pro konkrétniho jedince. Néktefi jedinci se v jednotlivych souborech opakuji, jelikoz ¢ast genotypu byla
ziskdna mezinarodni vyménnou. Soubory obsahuji genotypy krav i byk( v nasledujici podobé:

- Jedinec

- Alfanumerické oznaceni SNP
- Cislo SNP (1-54 609)

- Alela1-A,B, nebo chybégjici
- Alela 2 — A,B, nebo chybéjici
- GCskore

- GT skore



Soubory s udaji zSNP Cipl jsou spojeny do jednoho a podrobeny kontrole a vybéru udajl pro tvorbu
genomické matice pribuznosti. Prvnim krokem je pfevedeni genotypl na Cetnosti ,druhych” alel (0O, 1, 2),
pricemz kterd alela je zvolena jako ,,druha“ nehraje roli.

Lokusy, ve kterych chybi genotyp, jsou vytazeny. Pro dalsi zpracovani je potfeba vyradit zmnozené vzorky
bykl. Ze souboru sgenotypy jsou vyfazeny vzorky zvifat, kterd maji méné nez 90 % spravné
ogenotypovanych lokusU. Dale byly vyfazeny ty lokusy, jejichZz genotyp chybi u vice, nez 5 % zvifat a lokusy,
u kterych je Cetnost jedné z alel nizSi nez 5 %. VSechny zbylé SNP jsou precislované od jedné.

Modelové rovnice pro predpovéd GEPH

Pro jednotlivé vlastnosti byly navrzeny modelové rovnice tak, aby zahrnuté efekty co nejlépe podchycovaly
proménlivost dané vlastnosti. Jednotlivé efekty a soubory jsou pfipraveny v programu SAS (pfipadné jiném
programu pro praci s databazemi). V pfiloze je uveden ptiklad programu pro pfipravu vsech datovych
souborll potfebnych pro predpovéd GEPH v programu SAS. PouZity jsou uzitkovosti zaznamenané v roce
2005 a pozdéji. V Tab. 1 jsou uvedeny rozpéti pro jednotlivé vlastnosti. UZitkovosti mimo uvedené hodnoty
jsou z predpovédi vyrazeny.

1) Pro vék pfi prvni inseminaci a vék pfi prvnim oteleni ma modelova rovnice nasledujici tvar:

Y=SRON+A+E

2) Modelova rovnice pro pocet dnl mezi prvni a posledni inseminaci u jalovic:

Y = SRON + VEK + VEK2 + A + E

3) Modelova rovnice pro servis periodu, mezidobi a pocet dnli mezi prvni a posledni (Uspésnou) inseminaci u krav:

Y = SRON + SRMO + L + PP + VEK + VEK2+ A + PE + E

Kde:

Y je vvhodnocovana vlastnost

SRON je sdruZzeny efekt stada, roku a obdobi narozeni (tfimési¢ni) jako pevny efekt
SRMO je sdruZeny efekt stada, roku a mésice posledniho oteleni jako nahodny efekt
A je ndhodny efekt jedince (GEPH)

E je residuum

L je poradi laktace

PP je prlibéh posledniho porodu

VEK je vék pfi prvni provedené inseminaci u jalovic a vék pfi prvnim oteleni u krav
PE je trvalé prostredi jedince

SRON - jedna se o efekt, ve kterém jsou sdruzeny vSechny plemenice, které se narodily ve stejném stadé,
roce a stejném obdobi a jsou tak ovlivnény stejnymi podminkami pti narozeni. V kazdém SRON jsou vzdy
minimalné dvé uZitkovosti, dvou plemenic po dvou neptibuznych otcich, aby byla zajisténa odhadnutelnost
efektu SRON. UzZitkovosti, které tuto podminku neplni, jsou z pfedpovédi GEPH vyrazeny.

SRMO - jednd se o nahodny efekt, ve kterém jsou sdruzeny vSechny kravy, které se naposled otelily pred
zjiSténim uZitkovosti ve stejném stadu, roku a mésici a jejich uzitkovost je ovlivnéna stejnymi
prostfedkovymi podminkami.



A - je nahodny efekt jedince, vtomto pfipadé jeho GEPH. Jednotlivé Urovné (jedinci) tohoto efektu jsou
v soustavé rovnic propojeny kombinovanou matici pribuznosti (H), zahrnujici genomické (G) a
rodokmenové informace (A).

E - v modelové rovnici predstavuje nahodné a nevysvétlitelné prostiedové odchylky (residuum), kterymi je
ovlivnéna uZitkovost jedince. Pocet Urovni efektu odpovida poctu uzitkovosti.

L - predstavuje pevny efekt laktace, na které byla uzitkovost zaznamendna. Pouzity jsou zaznamy z prvnich
deseti laktaci.

PP — pevny efekt pribéhu posledniho porodu pfed zaznamendanim uzitkovosti. Efekt ma ¢tyti drovni kde 1
znamena snadni porod, 2 porod s pomoci max. dvou osob, 3 znamena tézky porod s pomoci vice osob,
veterinafe nebo cisafsky fez a 9 je nezaznamenany pribéh porodu. UZitkovosti s nezaznamenanym, nebo
chybnym pribéhem posledniho porodu jsou z predpovédi GEPH vyrazeny.

VEK — jedna se o regresi na v&k v mésicich. U krav jsou zahrnuty uZitkovosti krav, které se poprvé otelily ve
véku 650-1100 dnu. U jalovic jsou zahrnuty uZitkovosti jalovic, které byly poprvé inseminovany ve véku 380-
820 dnd.

PE — predstavuje nahodny efekt trvalého prostredi jedince, kde vsechny uZitkovosti jednoho jedince jsou
spojeny jednim trvalym prostfedim. Pocet Urovni odpovida poctu krav s uzitkovosti.

Tab. 1 Rozpéti hodnot pro jednotlivé vlastnosti

Vlastnost Minimum (dny) Maximum (dny)
Vi 380 820
VO 650 1100
SP 20 220
M 300 500
PD-JAL 0 100
PD-KR 0 150

VI — vék pfi prvni inseminaci u jalovic, VO — vék pfi prvnim oteleni, SP — servis perioda, M — Mezidobi, PD-JAL — pocet dn(i mezi
prvni a posledni (UspéSnou) inseminaci u jalovic, PD-KR — pocet dnli mezi prvni a posledni (Uspésnou) inseminaci u krav

Priprava rodokmenového souboru

Postup sestavovani rodokmenového souboru je shodny pro vSechny vlastnosti. Pfi sestavovani se vychazi
od jedincl s uZitkovosti a genotypovanych jedinc, ktefi tvofi prvni generaci. K tomu jsou pridany Ctyfi
generace predk(. Cely rodokmen je setfidén od nejstarSich zvifat po nejmladsi, precislovan od jedné a
vloZzen do samostatného souboru spolu s rokem narozeni. Je vytvoren ciselnik zvifat obsahujici pivodni a
nové Cislo jedince.

Konecny rodokmenovy soubor ma ctyfi sloupce:

- Jedinec

- Otec

- Matka

- Rok narozeni

Predpovéd GEPH
Pro predpovéd PH a GEPH je potifeby dosadit genetické parametry odhadnuté pro



danou vlastnost. Odhadnuté genetické parametry, které jsou zadavany do
parametrovych soubort, a koeficient dédivosti jsou uvedeny v Tab. 1.

Tab. 1 Genetické parametry pro pfedpovéd’

o’ SRMO 02A GZEP GZE h?
VI 92,32 1501,87 0,058
VO 114,3 3 556,09 0,031
SP 84,69 128,39 170,09 3117,47 0,038
M 89,17 108,91 181,08 2 935,45 0,034
PD-JAL 18,14 1715,57 0,01
PD-KR 62,23 74,63 104,99 2 816,67 0,025

VI - vék pti prvni inseminaci u jalovic, VO — vék pfi prvnim oteleni, SP — servis perioda, M — Mezidobi, PD-JAL
— pocet dnli mezi prvni a posledni (GspéSnou) inseminaci u jalovic, PD-KR — pocet dnd mezi prvni a posledni
(Uspésnou) inseminaci u krav, o’ srom — rozptyl efektu stada roku mésice oteleni, O'ZA— aditivné geneticky

2 . v .. . 2 . . P 2. OT)
rozptyl, o”gp— rozptyl trvalého prostredi jedince, o°¢ je residudini rozptyl, h” je dédivost

Statisticky model pro vlastnosti bez trvalého prostredi kravy:

Y=XB+Zu+e

Statisticky model pro vlastnosti, u kterych je zohlednéno trvalé prostredi kravy:

Y=X;B+X,s+Zu+ Wpe +e

Kde:
Y je vektor uzitkovosti
X je matice pfifazujici pevné efekty k jednotlivym uZitkovostem
X, je matice pfirazujici uzitkovosti k jednotlivym SRMO
Z je matice pfirazujici namérené uzitkovosti jedinclim
B je vektor feseni pro pevné efekty
u je vektor GEPH
pe je vektor feSeni pro trvalé prostredi jedince
e je residuum

Soustava rovnic pro vlastnosti bez trvalého prostredi krdvy v maticové podobé ma nasledujici tvar:

X1'Xq X{'Z “B] _[X{'Y
Z'’X; Z'Z+ a,H 1]llu 7'Y




Pro vlastnosti s trvalym prostiedim:

[X1'Xq X1'X; Xi'Z X3'W 1r B X,'Y
X2,X1 XZIXZ + (Xll XZIZ XZIW s | _ XZIY
7’X, Z'X, Z'Z + o, H1 Z'W ulfzy
wW'X; WX, \'/ W'W + o1/ P& Lw'y

Kde:
o4 je pomér rozptylu SRMO a residualniho rozptylu
o, je pomér aditivné genetického a residualniho rozptylu
03 je pomér rozptylu trvalého prostredi jedince a residudlniho rozptylu

Kombinovand matice pfibuznosti H vznikne slou¢enim rodomenové matice pribuznosti A a genomické
matice pfibuznosti G (Misztal et al., 2009, Pribyl et al., 2014), které je pfifazena vaha w 0,8.

0 0

H1=A14+ _ _
0 w(G1-A3DH

Genomicka matice pribuznosti je tvorena na zakladé odchylek genotyp( jedincd (T) (VanRaden, 2008; Forni
et al.,, 2011) od prdmérnych alelovych Cdetnosti populace (Q). Diagondlni prvky matice G jsou
standardizovany na pramér diagondlnich prvkd matice Ay
a mimodiagonalni prvky matice G jsou standardizovany na priamér mimo diagonalnich prvk( matice A,, :

- -Q)
trace ((T —Q)(T - Q)’)
n

G

Pro vlastni predpovéd GEPH jsou pouzity programy DMU (Madsen et Jensen, 2013), nebo BLUPF90 (Misztal
et al., 2015). Oba programy pracuji s parametrovym souborem, ktery je potfeba vytvofit. Pfesna podoba
potfebnych parametrovych soubor(l se odviji od vlastnosti, ktera je hodnocena a navodu pro dany program.

Zpracovani plemennych hodnot

Vystupy z programid DMU a BLUPF90 jsou po vypoctu umistény do adresare, ve kterém je umistény
parametrovy soubor. Popisy soubor(l s feSenim jsou uvedeny v ndvodech pouzitych programa. Vysledky
jsou zpracovany v programu SAS (ptipadné jiném programu vhodném pro praci s databazemi). Jednotlivé
nahodné efekty jsou precislovany zpét na origindlni Cisla jedincl a vyhodnoceny. GEPH vyjadfuji geneticky
potencial zvifete pro zkraceni (minusové GEPH), nebo prodlouZeni (plusové GEPH) intervalu konkrétni
vlastnosti.

Pro lepsi prezentaci vysledk( jsou GEPH prevadény na relativni GEPH (rGEPH), kde priamérna hodnota je
100 a smérodatna odchylka GEPH je 12, v souladu s ostatnimi vlastnostmi hodnocenymi u holStynského
skotu. Pfi pfepoctu GEPH na rGEPH se zaroven provadi bazovani rGEPH na roc¢nik narozeni 2005. GEPH na
rGEPH jsou prepocteny tak, Ze ¢im wvyssSi je zkraceni intervalu dané vlastnosti, tim vyssi je hodnota
predpovézené rGEPH, podobné, jako je tomu u PH pro pocet somatickych bunék v mléce:
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GEPH — %
rGEPH = 100 — [ 2005 . 12

Kde:
GEPH je genomicka plemenna hodnota hodnoceného jedince
X2005 j€ primérna GEPH zvifat narozenych v roce 2005

s je smérodatna odchylka GEPH celého souboru zvifat

I11. Srovnani ,novosti postupii“

Plodnost je limitujici a ekonomicky vyznamnou vlastnosti. V Ceské republice je jedinou hodnocenou
vlastnosti plodnosti Uspésnost zapousténi u krav a jalovic. V zahraniéi je standardem celd fada dalSich
vlastnosti, které lépe podchycuji tak slozZitou uZitkovou vlastnost, kterou plodnost je. V chovném cili
holStynského skotu jsou uvedeny pozadavky na vék pfi prvnim oteleni a délku mezidobi, avSak tyto
vlastnosti nejsou geneticky hodnoceny a neni tak moiné u téchto vlastnosti provadét efektivni a
ekonomicky opodstatnénou selekci. Tato metodika zavadi hodnoceni téchto a dalSich vlastnosti.

Pfedpovéd GEPH namisto PH prinasi zpfesnéni odhadu genetického zaloZeni zvifat, zvlasté u mladych bykd,
coz urychluje geneticky pokrok a pfinasi Uspory ve Slechténi. VétSina chovatelsky vyspélych zemi
predpovidd GEPH, nebo na jejich zavedeni pracuje. V Ceské republice se pro predpovéd GEPH pouziva
jednokrokovd metoda ssGBLUP, u které je presnéjsi predpovéd genetického zaloZeni genotypovanych i
negenotypovanych zvifat, coZ jiné metody predpovédi GEPH neumoZiuji.

IV. Popis uplatnéni Certifikované metodiky

Organizaci zodpovédnou za genetické hodnoceni hospodarskych zvifat v CR a uzivatelem této metodiky je
Ceskomoravskd spoleénost chovateld, a. s. Vysledky genetického hodnoceni jsou vyuZivany $lechtitelskymi
spole¢nostmi a chovateli.

V. Ekonomické aspekty

Predpokladané ekonomické pfinosy pro uZivatele se pohybuji na drovni 0 K¢ ve formé hospodarského
vysledku v prlbéhu nasledujicich péti let v dlsledku ocekdvané delsi odezvy na Slechténi. V souladu s
doporucenim Rady vlady pro vyzkum uZivatel metodiky nevytvari témito ¢innostmi zisk, poskytuje Siroké
chovatelské verejnosti jednotny servis a zabezpecuje co nejobjektivnéjsi vyhodnoceni celostatnich databazi.
Timto vytvari podklady pro zvysSeni kvality plemendrské prace chovatell a zakladni predpoklady pro
ekonomické prinosy pro jednotlivé chovatele.
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Prilohy - program pro pripravu datovych soubori

/* Priprava souboru pro odhag genetickych parametru, predpoved PH a GEPH*/
/*SROnar=SRO1*/

/*SROot=SR0O2*/

/*SROins=SRO3*/

/*SROnar_jal=SRO4*/

/*SR0Oins_jal=SRO5*/

%let pohlavil=2; /*; 2,1 - kravy, 3,1- kravy + jalovice, 3,3 - jalovice */

%let pohlavi2=1;

%let minpocins=0; /* minimalni pocet insminaci na byka*/
%let minpocuzkr=0; /* minimalni pocet uzitkovosti u kravy*/
%let minpocuzjal=0; /*minimalni pocet uzitkovosti u jalovic*/

%let minsro1=2; /* minimalni pocet zvirat uvnitr SRO1 */
%let minsro2=0; /* minimalni pocet zvirat uvnitr SRO2 */
%let minsro3=0; /* minimalni pocet zvirat uvnitr SRO3 */
%let minsro4=0; /* minimalni pocet zvirat uvnitr SRO4 */
%let minsro5=0; /* minimalni pocet zvirat uvnitr SRO5 */

%let minot1=2; /* minimalni pocet otcu uvnitr SRO narozeni*/

%let minot2=0; /* minimalni pocet otcu uvnitr SRO pro oteleni */

%let minot3=0; /* minimalni pocet otcu uvnitr SRO pro inseminaci */

%let minot4=0; /* minimalni pocet otcu uvnitr SRO pro narozeni jalovic */
%let minot5=0; /* minimalni pocet otcu uvnitr SRO pro inseminaci jalovic */

%let minbyk1=0; /* minimalni pocet byku uvnitr SRO narozeni*/

%let minbyk2=0; /*minimalni pocet byku uvnitr SRO pro oteleni */

%let minbyk3=0; /* minimalni pocet byku uvnitr SRO pro inseminaci */

%let minbyk4=0; /*minimalni pocet byku uvnitr SRO pro narozeni jalovic */
%let minbyk5=0; /*minimalni pocet byku uvnitr SRO pro inseminaci jalovic */

%let minpocstad=2; /*minimalni pocet stad na byka*/

%let pocgen=4; /*pocet generaci skutecnych (ne PPG) predku (min 2), pocet iteraci odpovida poctu pridanych
generaci predku*/

ods graphics off;
%let vstup=/home/pesek/Dis_prog/vstup;
%let vystup=/home/pesek/Dis_prog/vystupl;

%let pomoc=/home/pesek/Dis_prog/pomoc;

proc printto print="&vystup/stat_zpr.txt";
proc printto log = "&vystup/log_zpr.Ist";

Data vstup_kr;
format byk Schar14.;

infile "&vstup/insem_dop_kr.txt";

input krava $1-14 roknar 15-18 mesnar 19-20 dennar 21-22 vekotmes 23-24 vekotdny 25-26 porlak 27-28 rokot 29-32
mesot 33-34 rokz 35-38 mesz 39-40 denz 41-42 tech 43-45 pi 46-47 chov 48-57 B 58 insit 59-61 sp 62-64 mezd 65-68
byk $ 69-74 ncj 75-84 pp 86;

if rokz<2005 then delete; /*uzitkovosti od roku*/
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if sp>220 then delete; /*maximalni delka servis periody*/

if sp<20 then delete; /*minimalni delka servis periody*/

if mezd<300 and mezd ne 0 then delete; /*minimalni delka mezidobi*/
if mezd>500 then delete; /*maximalni delka mezidobi*/

if insit<10 then delete; /*minimlani delka inseminaéniho intervalu*/
if insit>300 then delete; /*maximalni delka inseminaéniho intervalu*/
if pi>10 then delete; /*maximalni poradi inseminace*/

if porlak>10 then delete; /*maximalni poradi laktace*/

if vekotmes=0 then delete;

p=1; /*pohlavi=krava*/

vekot=vekotmes*30.4+vekotdny; /*prepocet veku oteleni*/

proc means; title "Vstup kravy";

run;
L s Dopocitani poctu dnu mezi prvni a posledni inseminaci u krav.............cccc.c..... */
Data pocd;
set vstup_kr;
keep porlak ncj insit b pi sp;
run;
proc iml;

use pocd; read all into A;
pocp=nrow(A);

do i= 2 to pocp;

if Ali,6]=A[i-1,6] then do; /* pokud je stejny jedinec*/
if Afi,1]=A[i-1,1] then do; /*pokud je stejne poradi laktace*/

Ali,4]=A[i-1,4];
end;
end;
end;

create pocd2 from A;
append from A;

Data pocd;
set pocd2;
rename coll=porlak col2=pi col3=B col4=prvins col5=sp col6=ncj;
run;

Data vstup_kr;
merge vstup_kr pocd;
if sp>0 then prvins=sp-prvins; /*interval mezi prvni a posledni inseminaci*/
if pi=1 and b=9 then prvins=0; /*zabreznuti na prvni inseminaci=0 dnu mezi prvni a posledni inseminaci*/
if abs(prvins)<5 and prvins ne . then prvins=0; /*vynulovani pri malem rozdilu*/
if b<9 then prvins=".";
run;

Data vstup_kr2;
set vstup_kr;
if b=0 then delete;
proc freq; tables prvins; title "Rozdeleni cetnosti poctu dnu mezi prvni a posledni inseminaci";
run;

proc means,
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run;
/**********************************Nacitani UthkOVOSt|Ja|0V|C********************************/
Data vstup_jal;

format byk Schar14.;

infile "&vstup/insem_dop_jal.txt";

input krava $1-14 roknar 15-18 mesnar 19-20 dennar 21-22 vekz 23-25 rokz 26-29 mesz 30-31 denz 32-33
tech 34-36 pi 37-38 chov 39-48 B 49 byk $ 50-55 ncj 56-66;

if rokz<2005 then delete; /*Vyber uzitkovosti od roku*/
p=3; /*3=jalovice*/

proc means; title "Vstup jalovice";

proc sort data=vstup_jal; by krava pi;

run;

Data insit_jal;
set vstup_jal;
keep ncj pi B vekz;
proc sort; by ncj pi;
Data insit_jal_prv;
set insit_jal; by ncj; if first.ncj;
rename vekz=vekzl;
drop b;
Data insit_jal_pos;
set insit_jal; by ncj; if last.ncj;
rename vekz=vekz2;
Data insit_jal_spoj;
merge insit_jal_prv insit_jal_pos; by ncj;
if b<9 then delete;
prvins=vekz2-vekz1; /*dopocitani intervalu*/

proc sort; by ncj pi;
Data insit_jal_spoj;
merge vstup_jal insit_jal_spoj; by ncj pi;
drop vekz1 vekz2;
if pi=1 and b=9 then prvins=0; /*zabreznuti na prvni inseminaci=0*/
if abs(prvins)<5 and prvins ne . then prvins=0; /*Oprava chybnych*/

/**********************************Vytvoreni SRO u kravijalovic*******************************/

Data SROot; /*SRO oteleni*/
set vstup_kr;
format SRO2 Schar16.;
if mesot=12 or mesot=1 or mesot=2 then obdot=1;
if mesot=3 or mesot=4 or mesot=>5 then obdot=2;
if mesot=6 or mesot=7 or mesot=8 then obdot=3;
if mesot=9 or mesot=10 or mesot=11 then obdot=4;

SRO2=chov*1000000+rokot*100+mesot;

Data SRQins; /*SRO provedene inseminace u krav*/
set SROot;
format SRO3 Scharl6.;
if mesz=12 or mesz=1 or mesz=2 then obdz=1;
if mesz=3 or mesz=4 or mesz=5 then obdz=2;
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if mesz=6 or mesz=7 or mesz=8 then obdz=3;
if mesz=9 or mesz=10 or mesz=11 then obdz=4;

SRO3=chov*1000000+rokz*100+mesz;
proc sort; by krava;

Data SROnar; /*SRO narozeni*/
set SRQOins;
format SRO1 Schar16.;
if mesnar=12 or mesnar=1 or mesnar=2 then obdnar=1;
if mesnar=3 or mesnar=4 or mesnar=>5 then obdnar=2;
if mesnar=6 or mesnar=7 or mesnar=8 then obdnar=3;
if mesnar=9 or mesnar=10 or mesnar=11 then obdnar=4;

SRO1=chov*1000000+roknar*100+obdnar;

proc sort; by krava;

Data SRQins_jal; /*SRO provedene inseminace u jalovic*/
set insit_jal_spoj;
format SRO5 Scharl6.;
if mesz=12 or mesz=1 or mesz=2 then obdz=1;
if mesz=3 or mesz=4 or mesz=5 then obdz=2;
if mesz=6 or mesz=7 or mesz=8 then obdz=3;
if mesz=9 or mesz=10 or mesz=11 then obdz=4;

SRO5=chov*1000000+rokz*100+mesz;
proc sort; by krava;
run;
Data SROnar_jal; /*SRO narozeni jalovic*/
set SROins_jal;
format SRO4 Scharl6.;
if mesnar=12 or mesnar=1 or mesnar=2 then obdnar=1;
if mesnar=3 or mesnar=4 or mesnar=>5 then obdnar=2;
if mesnar=6 or mesnar=7 or mesnar=8 then obdnar=3;
if mesnar=9 or mesnar=10 or mesnar=11 then obdnar=4;

SR0O4=chov*1000000+roknar*100+obdnar;

Data SRO;
set SROnar SROnar_jal; /*spojeni krav a jalovic*/
if chov=. then delete;
proc sort; by krava;

Data otec; /*prirazeni otce kravy pro SRO */
format otec Schar14.;
infile "&vstup/kgn008.txt";
input krava $ 1-14 otec $ 16-21;
proc sort; by krava;

Proc datasets nolist; delete vstup_kr vstup_jal pocd vstup_kr2 insit_jal insit_jal_prv insit_jal_pos insit_jal_spoj SROot
SROins SROnar_jal SROnar SROnar_jal;
Data prvot;

merge SRO otec (in=a) ; by krava; if a;
if p=. then delete;
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if p=1 and vekotmes=. then delete; /*vyhozeni krav bez znameho veku oteleni*/
vekot=vekotmes *30.44+vekotdny;

vekot=round(vekot,1);

if p=1 and vekot<650 then delete; /*dolni hranice pro vek pfi prvnim oteleni*/
if p=1 and vekot>1100 then delete; /*horni hranice pro vek pfi prvnim oteleni*/
drop vekotmes vekotdny;

run;

proc sort; by krava;

Data prec;
set prvot /*ncj*/; by krava;
if b=9 then b=1000; /*uprava meritka*/
if b>0 and b<9 then delete; /*vyrazeni zaznamu s jinym vysledkem nez jalova/brezi*/

/************************************Vyber ZaViSIe promenne*********************************/

Zavprom=vekot; /*zavisle promenna*/

/*if zavprom=0 or zavprom= . then delete; if pp=. or pp>3 or pp=0 then delete;*/ /*vyhozeni radku pro insit, sp,
mezd*/;

if zavprom= . then delete; /*pro pocet dnu mezi prvni a posledni inseminaci a vek zapusteni*/

if zavprom<650 then delete; if zavprom>1500 then delete; /*pro vek pt¥i prvnim oteleni*/

if porlak>1 then delete;

if porlak=". then delete;

proc means; title "Vybrana promenna";

/**************************************Osetreni CetnOSti pozorovani****************************/

%macro Oset;

%do op=1 %to 20; /*Pocet opakovani vsech kriterii*/

Data prec;
set prec;
if p=1 then Inskr=compress(krava||"1");
if p=3 then Inskr=compress(krava| |"3");
proc sort; by Inskr;

Data _null_;
keep Inskr p;
file "&pomoc/Inskr.txt";
set prec; by Inskr;
If first.Inskr then do;

poc=0;
end;
If Inskr ne " " then do;
poc+1;

end;
if last.Inskr then put

Inskr $ 1-15 poc 17-20 p 22; run;
Data Inskr;
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infile "&pomoc/Inskr.txt";

input Inskr $ 1-15 pocuz 17-20 p 22;

if p=1 and pocuz<&minpocuzkr then delete;
if p=3 and pocuz<&minpocuzjal then delete;

proc sort; by Inskr;

Data prec;
merge prec (in=aa) Inskr (in=a); by Inskr; if a; if aa;

drop Inskr pocuz;

Data prec;

set prec;

If p=1 then Insbyk=compress(byk| |"1");
If p=3 then Insbyk=compress(byk| |"3");

Proc sort; by Insbyk;

Data _null_;

keep Insbyk;
file "&pomoc/Insbyk.txt";
set prec; by Insbyk;
If first.Insbyk then do;

poc=0;
end;
If Insbyk ne " " then do;
poc+1;
end;

if last.Insbyk then put
Insbyk $ 1-15 poc 17-20; run;

Data Insbyk;

infile "&pomoc/Insbyk.txt";

input Insbyk $ 1-15 pocins 17-20;
if pocins<&minpocins then delete;
proc sort; by Insbyk;

Data prec;
merge prec (in=aa) Insbyk (in=a); by Insbyk; if a; if aa;

drop pocins;

/*proc means; title "Pocet ins na byka&op";*/

Data prec;

set pregc;
bykstad=compress(byk| | chov);

Proc sort; by bykstad;
Data stada;

set prec; by bykstad; if first.bykstad;
proc sort; by byk;

Data _null_;
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keep byk;
file "&pomoc/bykstad.txt";
set stada; by byk;
If first.byk then do;
poc=0;
end;
If byk ne " " then do;
poc+1;

end;

if last.byk then put
byk $ 1-14 poc 17-20; run;
Data bykstad;
infile "&pomoc/bykstad.txt";
input byk S 1-14 poc 17-20;
if poc<&minpocstad then delete;
proc sort; by byk;

proc sort data=prec; by byk;
Data prec;

merge prec (in=aa) bykstad (in=a); by byk; if a; if aa;
drop poc;

Proc datasets nolist; delete bykstad stada;

%do f=1 %to 5; /*iterace pres jednotliva SRO*/

Data prec;

set prec;

sroot&f=compress (SRO&f| | otec);
Proc sort; by SROot&f;
Data SROotec;

set prec; by SROot&f; if first. SROot&f;

keep SRO&f SROot&f otec ;proc sort; by SRO&f;run;

Data _null_;
keep SRO&f;
file "&pomoc/SRO.txt";
set SROotec; by SRO&f;
If first. SRO&f then do;

poc=0;
end;
If SRO&f ne " " then do;
poc+1;
end;

if last.SRO&f then put
SRO&f S 1-16 poc 18-22; run;
Data SRO&f;
infile "&pomoc/SRO.txt";
input SRO&fF S 1-16 pocotSRO&F 18-22;
proc sort; by SRO&f;
proc sort data=prec; by SRO&f;
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Data prec;
merge prec (in=aa) SRO&f (in=a); by SRO&S; if a; if aa;
drop SROot&f;

/*proc means; title "SROotec&op&f";*/
%end;
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Data prec;
set prec;
if SRO1 ne"" and pocotSRO1 < &minotl then delete;
if SRO2 ne " " and pocotSRO2 < &minot2 then delete;
if SRO3 ne"" and pocotSRO3 < &minot3 then delete;
if SRO4 ne " " and pocotSRO4 < &minot4 then delete;
if SRO5 ne " " and pocotSRO5 < &minot5 then delete;

drop pocotSRO1 pocotSRO2 pocotSRO3 pocotSRO4 pocotSROS5;

%do g=1 %to 5; /*iterace pres jednotliva SRO*/

Data prec;
set prec;
srobyk&g=compress (SRO&g| | byk);
Proc sort; by SRObyk&g;
Data SRObyk;
set prec; by SRObyk&g; if first. SRObyk&g;

keep SRO&g SRObyk&g byk ;proc sort; by SRO&g;run;

Data _null_;
keep SRO&g;
file "&pomoc/SRO.txt";
set SRObyk; by SRO&g;
If first.SRO&g then do;

poc=0;
end;
If SRO&g ne " " then do;
poc+1;

end;

if last.SRO&g then put
SRO&g S 1-16 poc 18-22; run;
Data SRO&g;
infile "&pomoc/SRO.txt";
input SRO&g $ 1-16 pocbSRO&g 18-22;
proc sort; by SRO&g;
proc sort data=prec; by SRO&g;

Data prec;
merge prec SRO&g (in=a); by SRO&g; if a;

drop SRObyk&g;
/*proc means; title "SRObyk&op&g";*/
%end;

Data prec;
set prec;
if SRO1 ne " " and pocbSRO1<&minbykl then delete;
if SRO2 ne " " and pocbSRO2<&minbyk2 then delete;
if SRO3 ne " " and pocbSRO3<&minbyk3 then delete;
if SRO4 ne"" and pocbSRO4<&minbyk4 then delete;
if SRO5 ne " " and pocbSRO5<&minbyk5 then delete;
drop pocbSRO1 pocbSRO2 pocbSRO3 pocbSRO4 pocbSRO5;
run;
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%do e=1 %to 10;/*opakovani */
%do i=1 %to 5; /*iterace pres jednotliva SRO*/

proc sort data=prec; by SRO&i;

data _null_;
keep SRO&i;
file "&pomoc/sro.txt";
set prec; by sro&i;
If first.sro&i then do;

poc=0;
end;
If sro&ine" " then do;
poc+1;
end;

if last.sro&i then put
SRO&i $ 1-16 poc 18-22; run;
Data SRO;

infile "&pomoc/sro.txt";

input SRO&i $ 1-16 pocSRO&i 18-22;
if SRO&i="" then delete;

proc sort; by SRO&i;

Data prec;
merge prec SRO ; by SRO&i;

%end;
Data prec;
set prec;
if pocSRO1< &minsrol and p=1 then delete;
if pocSRO2< &minsro2 and p=1 then delete;
if pocSRO3< &minsro3 and p=1 then delete;
if pocSRO4< &minsro4 and p=3 then delete;
if pocSRO5< &minsro5 and p=3 then delete;
drop pocsrol pocsro2 pocsro3 pocsro4 pocsro5;

%end;

%do =1 %to 5; /*iterace pres jednotliva SRO*/
proc sort data=prec; by SRO&I;

Data sro_nc;
set prec; by SRO&I; if first.SRO&l;
if SRO&I=""or SRO&I="0" then delete;
keep SRO&lI;
proc sort; by SRO&l;

Data sro_nc;
set sro_nc;
ncSRO&I=_n_;
Data prec;

22



merge prec sro_nc; by SRO&l;
drop pocSRO&;

proc datasets nolist; delete sro_nc;
%end;

%mend;

%0set;

/*****************************************************************************************/

Data prec;
set prec;
if p > &pohlavil then delete;
if p < &pohlavi2 then delete; /*pouze kravy*/
rename krava=jedinec;
drop ncj;

proc means data=prec; title "Precislovana SRO";
proc sort data=prec; by jedinec p porlak pi;

/********************************Zacatek tVOrby rodokmenu***********************************/

Data genotjed;/*seznam genotypovanych jedincu*/

infile "&vstup/cisgen";
input jedinec $1-14;
proc sort; by jedinec;

Data krava_prv; /*seznam krav */
set prec; by jedinec; if first.jedinec;
proc sort data=prec; by byk;

Data byk_prv; /*seznam byku*/
set prec; by byk; if first.byk;
keep byk;
rename byk=jedinec;
proc sort data=prec; by jedinec porlak pi;

Data rodByk; /*rodokmen byci*/
format jedinec Schar14.;
format otec Scharl4.;

infile "&vstup/kgn009.txt";
input jedinec $ 1-6 otec $ 8-13 matka $ 15-28 zeme 42-44 roknar 46-49;

Data rodKr; /*rodokmen kravy*/
format jedinec Scharl4.;
format otec Scharl4.;
infile "&vstup/kgn008.txt";
input jedinec $ 1-14 otec $ 16-21 matka $ 23-36 zeme 50-52 roknar 54-57 ;

Data rod1;
set rodbyk rodkr;



proc sort; by jedinec;

Data sort; /*roky narozeni pro precislovani od nejstarsich*/
set rod1; keep jedinec roknar;

Data rod2; /*vsichni jedinci jednou, kompletni rodokmen*/
set rod1; by jedinec; if first.jedinec;

proc sort; by jedinec;

Data rod;
set krava_prv byk_prv /*genotjed*/;
keep jedinec;
proc sort; by jedinec;

Data rod;/*rodokmen pro jedince s uzitkovosti + pripousteni byci + genotypovani*/
merge rod (in=a) rod2; by jedinec; if a;

Data rodgensk (keep=jedinec gensko genskma roknar zeme ); /*Tvorba genetickych skupin*/
set rod2;
format gensko Schari14.;
format genskma Schari14.;
gensko=zeme*1000000+roknar /*"0"*/; /* 0-bez genetickych skupin*/
genskma=zeme*1000000+90000+roknar ;

proc sort; by jedinec;

/* Vstupni soubory:
1) rod —seznam vychozich jedincu + otec + matka
2) rod2 - kompletni seznam (rodokmen) - jedinec + otec + matka
3) rodgensk - soubor s genetickymi skupinami - jedinec + geneticka skupina otce + geneticka skupina matky*/

/*Vystupni soubory:
1)rodokfin - soubor s rodokmenem + precislovani jedinci
2) Ciseljed - jedinci + ncj*/

%macro rodok;
%do i=1 %to &pocgen; /*pocet odpovida poctu generaci skutecnych prtedku+1 (1 pro GSK)*/

Data jedinci;
set rod (keep=jedinec);

proc means; title "jedinci &i";

Data otcove;

set rod (keep= otec);

rename otec=jedinec;

proc means; title "otcove &i";
Data matky;

set rod (keep=matka);

rename matka=jedinec;

proc means; title "matky &i";
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proc datasets nolist; delete rod;

Data spojrod1;
set jedinci otcove matky;
if jedinec="0" or jedinec="." or jedinec= " " or jedinec= "00000000000000" or
jedinec="000000"
or jedinec="000000000000" or jedinec="CZ000000000000" or jedinec="" then
delete;
proc sort data=spojrod1;
by jedinec;
proc datasets nolist; delete jedinci otcove matky;

Data spojrod2; /*vektor jedincu, otcu a matek*/
set spojrodl;
by jedinec;

if first.jedinec;
proc means; title "jedinci+otcove+matky &i";

Data rod;
merge spojrod2 (in=a) rod2; by jedinec; if a; /*spojeni s kompletnim rodokmenem*/

%if &i = &pocgen-1 %then %do;
Data rod3; /*vystupni soubor - vystup z posledniho kola pro tvorbu posledni generace*/
set rod;
proc means; title "Vystupni soubor pred pridanim GSK";
%end;

L Prirazovani genetickych skupin nezndmych rodicd  pro posledni generaci a jedince s

Data rod;
merge spojrod2 (in=a) rod3 rodgensk; by jedinec; if a; /*spojeni s rodokmenem z
predchozi iterace*/
proc datasets nolist; delete rod3 rod2;
Data rod;
set rod;
if otec="" or otec="000000" then otec=gensko;
Datarod ;
set rod;
if matka="" or matka="000000000000" or matka= "CZ000000000000" then matka=genskma;
drop genskma gensko;

Data jedinci;
set rod (keep=jedinec);
proc means; title "jedinci gensk";

Data otcove;

set rod (keep= otec);

rename otec=jedinec;

proc means; title "otcove gensk";
Data matky;

set rod (keep=matka);

rename matka=jedinec;

proc means; title "matky gensk";
Data spojrodl;

set jedinci otcove matky;
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if jedinec="0" or jedinec="." or jedinec="" or jedinec="00000000000000" or
jedinec="000000"
or jedinec="000000000000" or jedinec="CZ000000000000" or jedinec="." then
delete;
proc sort data=spojrodi;
by jedinec;
proc datasets nolist; delete jedinci otcove matky;

Data spojrod2; /*vektor jedincu, otcu a matek*/
set spojrodl;
by jedinec;

if first.jedinec;

Data NCJ1;
set spojrod2;
proc sort; by jedinec;
Data NCJ2;
merge NCJ1 (in=a) sort; by jedinec; if a;
proc sort; by roknar jedinec;

Data NCJ3;
set NCJ2;
ncj=_n_;

proc sort; by jedinec;

Data ciseljed;
set ncj3;
sort=0;
file "&vystup/ciselnik_jed";
put jedinec $ 1-14 ncj 15-30;
proc sort; by jedinec;

Data precj;
merge NCJ3 (in=a) rod; by jedinec; if a;

proc sort; by otec;

Data ncj;
set n¢j3;
rename Nncj=nco;
rename jedinec=otec;
proc sort; by otec;
Data precot;
merge precj (in=a) ncj; by otec; if a;
if nco=. then nco=0;
proc sort; by matka;
Data ncj;
set ncj;
rename nco=ncm;
rename otec=matka;
proc sort; by matka;
Data rodokfin; /*hotovy rodokmen*/
merge precot (in=a) ncj; by matka; if a;
if ncm=. then ncm=0;
proc sort; by ncj;
Data rodokfin; /*hotovy precislovany rodokmen*/
set rodokfin;

proc means data=rodokfin; title "Hotovy a precislovany rodokmen";
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proc datasets nolist; delete precj preco ncj;

Data rodok_vystup;
set rodokfin;
if ncj=ncm then ncm=0;
if ncj=nco then nco=0;
if roknar=""then roknar="0";
file "&vystup/rodok";
put ncj 1-8 nco 10-17 ncm 19-26 roknar 28-31;
Proc means; title "Rodok";
Proc sort data=rodokfin; by jedinec;

Data rodok;
infile "&vystup/rodok";

input ncj 1-8 nco 10-17 ncm 19-26 roknar 28-31;
run;

Proc iml;

use rodok; read all into rod;

pocjed=nrow(rod);

do f=1to 100;

do i=1 to pocjed;

jedinec=rod[i,1];
otec=rod[i,2];
matka=rod(i,3];
if matka>0 then do;
matkamatky=rod[matka,3];

if matkamatky=jedinec then do;
rod[matka,3]=0;

rod[i,3]=0;
end;
end;

if otec>0 then do;

matkaotce=rod|[otec,3];
if matkaotce=jedinec then do;
rod[otec,3]=0;
rod[i,3]=0;
end;
end;

rokjedinec=Rod[i,4];

if otec>0 then do;
rokotec=Rod[otec,4];
if rokotec>=rokjedinec then do; rod[i,4]=rokotec+1;
end;

end;

if matka>0 then do;
rokmatka=Rod[matka,4];
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if rokmatka>=rokjedinec then do; rod[i,4]=rokmatka+1;
end;
end;

end;
end;
create rod_oprav from rod;
append from rod;
Data rod_opr;
set rod_oprav;
ncj=coll; nco=col2; ncm=col3; roknar=col4;
file "&vystup/rodok"; /*Prepsani plvodniho rodokmenu doplnenym*/
put ncj 1-8 nco 10-17 ncm 19-26 roknar 28-31;

%mend;
%rodok;

/***************************Precislovani genomicke matice podle nOVéhO cisla**********************/
Proc sort data=rodokfin; by jedinec;
Data sezgenot;
merge genotjed (in=a) rodokfin; by jedinec; if a;
gen=1;
file "&vystup/sezgenot"; /*seznam ncj genotypovanych byku*/
put ncj;

Data Ciselnik;/*vstupni ciselnik genotypovanych jedincu*/
format jedinec Schar14.;

infile "&vstup/cisgen";
input jedinec $1-14 cislo 15-25;

proc sort; by jedinec;

Data spoj_ciselnik; /*prepsani cisla*/
merge ciselnik (in=a) ciseljed; by jedinec; if a;
Data ciselnik_genm;
set spoj_ciselnik;
keep cislo ncj;

Data Genot; /*nacitani genomicke matice pribuznosti*/
format genot best20.;
infile "&vstup/genmat" missover;
input jed1 1-9 jed2 11-19 genot 21-40;
proc sort; by jedl;
Data prejm1;
set ciselnik_genm;
rename cislo=jed1;
rename ncj=ncjl;
proc sort; by jedl;
Data precl;
merge Genot prejm1 (in=a) ; by jed1; if a;
proc sort; by jed2;

Data prejm1;
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set ciselnik_genm;

rename cislo=jed2;

rename ncj=ncj2;

proc sort; by jed2;

proc sort data=precl; by jed2;

Data prec2;
merge precl prejm1 (in=a); by jed2; if a;
proc sort; by jed1 jed2;

Data oprgenot;
set prec2;

file "&vystup/gemat"; /Precislovana genomicka matice podle nového ciselniku*/

put ncjl 1-8 ncj2 15-22 genot 30-50 .8;
Proc means; title "Gemat";

/****************************Precislovani jednotlivych efektu ***********************************/

Proc sort data=prec; by jedinec;
Data ciseljed (keep=jedinec ncj);
set ciseljed;

proc sort data=ciseljed; by jedinec;

A Precislovani uzitkovosti krav..........ccccueevervennenee.

Data precuzitl; /*precislovani uzitkovosti krav*/
merge prec (in=a) ciseljed; by jedinec; if a;
rename ncj=nckr;
rename jedinec=krava;
rename byk=jedinec;

proc sort; by jedinec;

Data precuzit2; /*precislovani uzitkovosti byku*/
merge precuzitl (in=a) ciseljed; by jedinec; if a;
rename ncj=ncbyk;
drop jedinec;

Data prectechl;
set precuzit2;
technik=tech*10000+rokz; /*interakce technik * rok*/
if porlak=. then porlak=0;

proc sort; by technik;
Data prectech?;
set prectechl; by technik; if first.technik;
Data prectech2;
set prectech2;
nctech=_n_;
keep technik nctech;run;
Data prectech?;
merge prectechl prectech2; by technik;
if porlak=. then porlak=0;
nck=nckr; /¥*100+porlak; interakce krava x laktace pro TP*/
proc sort; by nck;
run;

Data precpekr;
set prectech2; by nck; if first.nck;
keep nck p;
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Data precpekr;
set precpekr;
ncpekr=_n_;
proc sort; by nck;

Data precpekr;
merge prectech2 (in=a) precpekr ; by nck; if a;
drop nck;

proc sort; by ncbyk;

Data precbykl;
set precpekr;
bykprec=ncbyk*10000+rokz;
proc sort; by bykprec;
Data precbyk2;
set precbykl; by bykprec; if first.bykprec;
Data precbyk2;
set precbyk2; keep bykprec ncpripbyk;
ncpripbyk=_n_;
proc sort; by bykprec;
Data spojbyk;
merge precbykl (in=a) precbyk2; by bykprec; if a;
keep ncbyk ncpripbyk;
proc sort; by ncbyk;
proc sort data=precpekr; by ncbyk;

Data vystup;
merge precpekr (in=a) spojbyk (in=aa); by ncbyk; if a; if aa;
proc sort; by nckr porlak pi;

/**********************Zapisovani VyStUpU UZitkOVOSi podle Vlastnosti****************************/
Data vystup;
set vystup;
insit2=insit*insit;
vekins=vekot+insit; /*dopocitani veku pfi provadene insminaci*/
vekins2=vekins*vekins;
vekot2=vekot*vekot; /*vek pri 1. oteleni*/

file "&vystup/uzit_vse";
put ncsrol 1-6 ncsro2 8-13 ncsro3 15-20 ncsrod 22-27 ncsro5 29-34 p 36 vekot 38-41 vekot2 43-50
vekins 52-56 vekins2 58-67 /*u krav
insit 69-72 insit2 74-82 porlak 84-85 pi 87-88 vekz 90-93 /*u jalovic*/ nckr 95-101 /*nc kravy podle
rodokmenu*/
ncpekr 103-108 /*ncpe od 1 po laktacich*/ ncbyk 110-116 /*nc byka podle rodokmenu*/ ncpripbyk
118-122 /*nc byka od 1*/ nctech 124-127 zavprom 129-135 mesz 137-138 mesot 140-141 pp 143;

proc means; title "vystup";
run;
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