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I. Cil metodiky

Cilem metodiky bylo vypracovat kompletni algoritmus vcetné¢ pocitaovych programili pro
zpracovani soubori dat a ndslednou analyzu genetické propojenosti mezi prostiedimi
reprezentovanymi jednotlivymi tdrovnémi efektu stdda-roku-obdobi pro plemena Ceské bilé
uslechtilé a Ceska landrase.

Il. Vlastni popis metodiky
IL.1. Uvod

Uzitkovost zvifat je podminéna genetickou hodnotou zvitat a jeji interakci s podminkami prostiedi.
Pii selekci obvykle vybirdme zvitata, jejichZ uZzitkovost se realizovala v rozdilnych podminkach
prostfedi anebo na zakladé informaci o uzitkovosti ptibuznych z rozdilnych podminek prostiedi.
Genetické hodnoceni populaci prasat chovanych v Ceské republice se od roku 1998 provadi na
zékladé¢ metody BLUP - Animal model. BLUP - Animal model umoZznuje odhadnout vliv (efekt)
rozdilnych prosttedi na uZitkovost, tento efekt prostredi odd€lit od uzitkovosti a nasledné
piedpovédét plemennou hodnotu zvitat. Efekty prostredi jsou vSak odhadnutelné pouze v piipadé,
kdyz existuje genetickd propojenost mezi prostfedimi (Kennedy a Trus, 1993). Pokud se geneticky
efekt zvitat prekryvd s efekty prostfedi (napt. urcité skupiny zvitat jsou chovdny pouze v jednom
chovu a nemaji Zadné piibuzenské vztahy se zviraty v jinych chovech), dochdzi ke zkresleni odhadu
efektu prostfedi na uzitkovost i ke zkresleni plemennych hodnot. Plemenné hodnoty zvitat bez
ptibuzenskych vztahii (nebo s velmi nizkou mirou piibuznosti) mezi riznymi prostiedimi jsou tedy
porovnatelné pouze s plemennymi hodnotami zvitat z téhoZ prostfedi a nelze je pouZzit pfi selekci na
urovni populace. Colleau (2002) navrhuje provadéni monitoringu genetickych vztahli mezi
prostfedimi s cilem ur¢eni vlivu drovné téchto vztahli na aktudlni genetické parametry sledované
populace. Bylo vyvinuto nékolik metod a postupli hodnoceni genetickych vztahli mezi prostredimi
(Fernando a kol. 1983; Banos a Cady 1988, Foulley a kol. 1992; Lewis a kol. 1999; Mathur a kol.
2002; Fouilloux a kol. 2008). Kennedy a Trus (1993) navrhli jako nejvhodnégj$i metodu méfeni
propojenosti ukazatel PEVD, vyjadiujici primérny rozdil varianci chyb piedpovédi plemennych
hodnot zvifat z rozdilnych prostfedi. Vzhledem k tomu, Ze tento ukazatel neni moZzné u velkych
rozsahll dat pouzivanych v odhadu plemenné hodnoty vypocitat, navrhli metodu Genetic Drift
Variance (GDV), kterd v simulovaném pokusu vykdzala vysokou korelaci 0.924 s ukazatelem
PEVD. Metoda GDV je pouzitelnd v rutinnim hodnoceni propojenosti faktort stad-rokii-obdobi, tak
jak jsou definovany v genetickém hodnoceni prasat. Pro vypocet kritéria propojenosti touto
metodou jsme vyvinuli programy v programovacim jazyce Fortran90.

Technickd pozndmka:

Vsechny programy, které byly vyvinuty, budou poskytmuty jako spustitelné programy pro operacni
systéem LINUX a také jako zdrojovy kod. Programy jsou napsdny v jazyku FORTRAN90. Doporuceny
kompildtor pro LINUX je gfortran, nebo kompildtor INTEL FORTRAN. Celkovy prehled technického
postupu pri vypoctu genetické propojenosti je pro ndzornost uveden v tabulce 1.



I1.2. Popis metody Genetic Drift Variance (GDV)
Kritérium propojenosti GDV (Kennedy a Trus, 1993) je ziskdno z matice:
S =XZAZX,

kde X je incidencni matici pro zvitata uvniti faktord prostiedi, Z je jednotkovou incidenc¢ni matici
pro zvitata a A je matici ptibuznosti mezi zvitaty. Matice S vyjadfuje sumu piibuznosti mezi zvitaty
uvnitt a mezi faktory prostiedi.

Z matice S je vypocitdna matice primérné pribuznosti zvitat pro faktory prostiedi (P) tak, Ze

e diagondlni prvky matice P vyjadiuji primé&rnou piibuznost zvifat uvnitt faktoru prostiedi i
S..
Pi =T N7
b))
kde s;; jsou diagondlni prvky maticc o a r; jo po€et zdznamu uvnitt prostiedi i.

¢ mimodiagondlni prvky matice P vyjadfuji primeérnou piibuznost zvifat mezi faktory
prostredii aj Sy

kde s;; jsou diagondlni prvky matice S a n jsou pocty pozorovani uvniti prostiedi i a j.
Kritérium propojenosti mezi dvéma faktory prostiedi i a j je vypocteno jako:
GDVij = pii + pjj - 2pij

kde p;; a pj; jsou diagondlni prvky a p;; pfisluSné mimodiagondlni prvky matice P.

11.3. Popis algoritmu vypoctu propojenosti programem CONRATE
Vypocet matice A

K vypoctu matice koeficientli piibuznosti a inbreedingu A jsme vyuzili metodu podle Malécota
(1948). Vychozim souborem je soubor rodokmenti (PEDI), v némz jsou zvitata setiidéna od predkt

vvvvvv

v rodokmenu. Pro kazdé zvite je na fadku uvedeno Cislo zvitete, ¢islo otce a ¢islo matky. VSechna
¢isla jsou ve formatu I8 (celé Cislo o maximalni délce 8 znaki). U nezndmého otce a/nebo matky se
uvadi -1. Pii vypoctu prvkl matice piibuznosti A se postupuje od predki k potomktim (tj. od 1 do
n):

1)  Pro kazdé zvite m se dosadi a,, = 1 + 0,5 * agy,
kde prvek a,, je koeficient pfibuznosti mezi rodici zvitete m.

2)  Pro kazdou kombinaci zvitat m an (m=1, ...., m = n; n=m+1, ...., m = n, kde n je pocCet zvitat
v souboru PEDI) se dosadi a,,, = 0,5%* (Gmsn + Aman),

kde a,, je koeficient ptibuznosti mezi zvifetem m a otcem zvitete n a

aman je koeficient ptibuznosti mezi zvitetem m a matkou zvitete n.



Vypocet propojenosti mezi faktory prostiredi

Prostfedi je v genetickém hodnoceni prasat reprezentovano faktorem stddo-rok-obdobi (SRO).
Urovné tohoto faktoru jsou formovany programem HYSFORM u reprodukénich znaki piednostné
dle Ctvrtleti a dale dle poctu pozorovani, u produkcénich znaki piednostné mésicné a dale dle poctu
pozorovini (napf. Wolf a Zdkovd, 2004). Vychozim datovym souborem pro vypodet propojenosti
mezi SRO je soubor zdznami pro piislusSny hodnoceny znak (DATA). V tomto souboru je pro kazdé
meéfeni znaku na fadku uveden faktor SRO a ¢islo zvitete, u kterého byla uzitkovost v daném SRO
meéfena. Faktor SRO je vyjadien Cislem chovu, rokem a meésicem nebo ¢islem chovu, rokem
a &tvrtletim. SRO a &fslo zvifete jsou oddéleny mezerou. Cislo zvifete odpovida &islu zvitete
v souboru PEDI. Soubor DATA musi byt setfidén vzestupné podle ¢isla SRO. Propojenost mezi
SRO je vypocitana v néasledujicich krocich:

1)  Provede se ptecislovani jednotlivych drovni SRO od 1 do A, kde & je pocet SRO v souboru
DATA a vypocité se pocet kombinaci SRO jako

_hx(h+1)
2

k

2)  Pro kazdou kombinaci zdznami i a j (i=1, .... , i = nd; j=i+1, ...., j = nd, kde nd je pocet
zéznamu v souboru DATA) se podle Cisla zvitete zdznamu i a ¢isla zvitete zdznamu j vypocita
pozice prvku matice A, kterd odpovida zvifatim i a j a zjiStény koeficient pfibuznosti (a;j) se
pficte k prvku matice S, odpovidajici pfislu§né kombinaci SRO zdznamil i a j (s;)

3)  Pro kazdou kombinaci zdznami i a j (i=1, .... , i = nd; j=i+1, ...., j = nd, kde nd je pocet
zdznamu v souboru DATA) se provede inkrementace prvku matice N odpovidajici piislusné
kombinaci SRO (n;))

4)  Pro kazdou kombinaci SRO i a j se vypocita ukazatel propojenosti jako

s. 5. S

) o y
GDVy =14 2X—
Ny My 1

5)  Pro kazdé SRO se vypocita primernd propojenost se vSemi ostatnimi SRO

Uvedené algoritmy vypoctu matice koeficientli piibuznosti a inbreedingu A a vypoctu matice
propojenosti mezi SRO jsou zpracovany v programu CONRATE.

11.4. Piiprava dat

Pro piipravu soubort uzitkovosti DATA a souboru piibuznosti PEDI (viz kapitola II.3) byl vyvinut
program CDP. Zikladem je program CHECKDATPED, ktery byl doplnén o mozZnost vybirat z
rodokmenu volitelny pocet generaci predki zvifat ze souboru uzitkovosti a o ptecislovani zvitat v
souboru uZzitkovosti i v souboru rodokmenu. Vychozimi soubory pro CDP jsou soubory uzitkovosti
pouzivané v genetickém hodnoceni (mphmO8b, mphmO8I) a soubor matice piibuznosti mphmO5.
Vzhledem k tomu, Ze pro posouzeni propojenosti aktudlni populace prasat jsou vyznamng&jsi



aktudlni vztahy mezi datovymi zdznamy neZ vztahy historické, doporuc¢ujeme ze soubort mphmO8b
a mphmO8I vybrat aktudlni zdznamy (napt. pro reprodukéni uzitkovost SRO klouzave za posledni 2
roky a pro reprodukcni data SRO klouzavé za posledni rok). Piiprava soubort DATA a PEDI pro
program CONRATE z téchto vychozich souborti zahrnuje:

1) Vybér minimalniho poctu generaci predka zvitat s uzitkovosti
2) Priprava souboru piibuznosti tak, jak je popsano v kapitole I1.3 (soubor PEDI)

3) Precislovani zvitat v souboru uzitkovosti a setfidéni souboru uzitkovosti tak, jak je popsano
v kapitole I1.3 (soubor DATA)

Pro zjednoduseni manipulace s daty, byl cely proces kontroly dat a rodokment, jejich piecislovani a
setfidéni (program CDP) a samotny vypocet propojenosti (program CONRATE) zautomatizovan a
je mozné ho spustit v jednom kroku. Chovani programu miiZe uzivatel ovlivnit prostfednictvim
parametrického souboru. Ten obsahuje zdkladni vstupni parametry spolu s jejich kratkym popisem a
zékladnimi informacemi o nutnych piedpokladech potiebnych ke zdarnému pribéhu programu.
Parametricky soubor obsahuje dvé sekce: sekci pro piipravu a kontrolu dat a sekci pro vypocet
propojenosti. V parametrickém souboru je nutné zadat:

e Vybér, zda ma probéhnout piiprava a kontrola data a rodokment

¢ Jméno vychoziho souboru dat

¢ Jméno vychoziho souboru rodokment

e Definice oznaceni nezndmého zvifete v rodokmenu

¢ Formét souboru rodokmenti (dle popisu v parametrickém souboru)

e Celkovou délku fddku v datovém souboru

¢ Formdt datového souboru (dle popisu v parametrickém souboru)

e Délku ¢isla zvifete

e Pocet generaci predki zvitat z datového souboru, které maji byt zahrnuty do vypoctu
koeficienti ptibuznosti

Vsechny popsané hodnoty jsou vstupnimi parametry pro program CDP. Nasleduji parametry pro
program CONRATE. Prvni dva jsou nacteny, pouze kdyz neni provedena piiprava a kontrola dat a
rodokmene. Ostatni jsou nacitany vzdy.

¢ Jméno predptipraveného souboru rodokmenti
® Jméno piedpfipraveného souboru dat
® Vyber, zda tisknout koeficienty pfibuznosti a inbreedingu z matice A
¢ Jméno souboru s koeficienty inbreedingu
¢ Jméno souboru koeficientl ptibuznosti
¢ Jméno souboru s origindlnim a novymi Cisly zvitat
Vyhodou daného postupu je, Ze uZivatel ma moznost zaddvat ndzvy souborti libovolné a také, Ze

neni nutné zasahovat do zdrojového kédu programu a ten se nemusi pokazdé cely znovu
kompilovat.



Tab. 1 Priklad technického postupu pripravy dat a rodokment pro vypocet propojenosti

Soubor/program ‘ Ceska landrase ‘ Ceské bilé uslechtilé
Vychozi soubor uzitkovosti ‘ mphmO8I.txt ‘ mphmO8b.txt
Vychozi soubor rodokmenu ‘ mphmO05 ‘ mphmO05

Ttidéni datovych soubort podle
stada, roku, meésice a dne testu
nebo vrhu

sort -n -k 1.11, 1.25 -0 sort -n -k 1.11, 1.25 -0
mphmO8ls mphmO8I.txt mphmO8bs mphmO8b.txt

Jméno tfidéného souboru

(vstupni soubor pro HY SFORM) mphm03ls mphmO8bs

Program na tvorbu efekti SRO

(HYSFORM) hys02la.out hys02bu.out

Vysledné soubory po tvorbé
efekti SRO

Pozn. vySe uvedend ¢ast technického postupu se kryje s ptipravou dat a rodokmenu pro odhad
plemenné hodnoty a je zde uvedena pouze pro tplnost — neni soucasti feSeni této metodiky.

mphmO8I mphmO8b

Vstupni soubory uZitkovosti pro

CDP mphmO8] mphmO8b
Vstupni soubor rodokmenu pro

CDP mphmO05

Spuste;m programu pro vypocet conrate param. xt
propojenosti

Vystupni soubory programu:

Soubor s detailnimi informacemi

o propojenosti mezi zvitaty SRO J/output/detail.txt

Soubor s kritériem propojenosti
mezi SRO

Soubor pramérné propojenosti
SRO se vSemi ostatnimi SRO

Joutput/gdv.txt

Joutput/gdv_av.txt

Pomocné soubory:

Soubor informaci o béhu Jinfofinfo.lst

programu CONRATE

Adresét informaci o béhu edp info
programu CDP P

Soubor koeficientl inbreedingu dle parametrického souboru

Soubor koeficientd piibuznosti

C dle parametrického souboru
mez1 zviraty

Soubor precislovani chovii (SRO) Jinfo/renHrds.txt

Soubor pocatecnich indexi zvitat

L . Jinfo/rowa
v matici ptibuznosti

Soubor pocatecnich indext pro

SRO v maticich chovi Jinfo/rowh




I1.5. Piiklad parametrického souboru pro program CDP a CONRATE

FH A R R R R A
#PARAMETER file for program ConRate - calculation of Connectedness rates #

#DO NOT CHANGE STRUCTURE OF THIS FILE #
#DO NOT ADD/REMOVE LINES OR # IN THIS FILE #
#Lines start with # are comments #
S i A
#H## PARAMS FOR CHECK DATA PEDIGREE - START #H##

#Check data and pedigree files(yes/no)? Join Anim ID in data file with pedigree,
renumber/reorder anim ID, select anim sire dam from pedigree...

yes

#Type name of original data file (loaded only if 'yes' is written, therwise it
will be ignored)

data

#Type name of original pedigree file (loaded only if 'yes

' is written, therwise

it will be ignored)

pedi

#Write unknown animal identification

000000000

#Write format of pedigree file, see description bellow
3A9T11I3

#Write total line length of data file, see description bellow

A21

#Write format of data file, see description bellow

A9-1X-Al11l

#Write format of animal identification in data file, see description bellow

A9

#Number of generations of ancestors for animals from datafile which have to been

chosen from original pedigree file

5

### PARAMS FOR CHECK DATA PEDIGREE - END ###
#name of checked pedigree file

rnb_pedi

#name of checked file with data

rnb_data

#print relationships coeff for animals from renumf?(yes/no) (no=rapidly increase
computation time)

no

#output file of inbreeding

inbreed

#output file name with A matrix (F>0)

matrix

#file with renumbering of animals and print coef. (0 or 1)

rnb_anim

IMPORTANT NOTES:

#In this version is not possible to compute more than 65536 animals!

#in this version only block format of file is allowed (no separators)
#length of renumbered animal ID was set to 8

#all animal,sire and dam ID had to have same length

#the pedigree file line must consist of: animal ID, sire ID, dam ID, year

10



#data file line must consist of: animal ID, management unit ID(herd, HYS)
#all ID should not exceed 14 characters

#the maximum number of lines in pedigree was set to 30milions

#the maximum number of lines in data was set to 20milions

#the maximum number of generations was set to 50000

G
#H######H### FORMAT DESCRIPTION ############H#H##HHHHH#H

G

All formats and line lengths had to be written according to FORTRAN FORMAT STYLE
(visit e.g.: http://www.fortran.com/F77_std/rjcnf0001-sh-13.html) .

The short description follows:

Basic formats:

An-character variable where n specify length of wvariable

In-integer variable where n specify length of variable

Fn.d-float variable where n specify length of wvariable and d is number of
decimal digits

Tn-change position from actual to n-th position in the line

nX-move n positions forward from actual position

EXAMPLES:
Animals ID should be specifyied as A (character) and had to have same length,

year as I(integer)

1.

pedigree file consists from animal sire dam with length 9 characters and year
with 4 charakters without spaces between them:

0000000030000000020000000011994

A9RA9R9T4

or complex

3A914

2.

Same before but year is part of animal ID (first four characters of each animal
ID). The change position paramter 'T' will be used to move position to first
character and then read year

199400003199300002199300001

3A9T1I4

3.

The data file consist of animal ID (9 characters) one space and HYS effect (10
characters). IMPORTANT NOTE: USE DASH (-) TO SEPARATE VARIABLES, WHEN YOU USE

'X'" FORMAT, IT IS BECAUSE FORTRAN. IS NOT ABLE TO DETERMINE END OF PREVIOUS
VARIABLE AND START OF ACTUAL VARIABLE

000000003 1010205597

A9-1X-A10

11



I1.A. Piiloha

Soucésti metodiky jsou tyto pocitacové soubory:
CDP
CONRATE
Vystupy z programu CONRATE
Parametricky soubor (param.txt)
Soubor s funkcemi pro program CONRATE (fnct.f90)

lll. Srovnani novosti postupt

Zakladnim ptedpokladem moderniho Slechténi zvitat je predpovéd’ plemennych hodnot. Snahou je
predpovidat plemenné hodnoty tak, aby byly plemenné hodnoty zvifat zrtznych chovi
porovnatelné. To je do znacné miry zdvislé na dostateCné genetické provazanosti hodnocenych
chovli, resp. drovni efektu stdda-roku-obdobi. Vlivem nedostatecné genetické provazanosti
prostiedi dochédzi ke zkresleni plemennych hodnot a tim ke sniZeni pfesnosti selekce. Zavedeni
pravidelného monitoringu genetické propojenosti je wuzitecnym a dualezitym kontrolnim
mechanizmem zvoleného schématu testace zvitat. Vyhodnocenim propojenosti mezi SRO je mozné
vytipovat chovy s obecné nizkou propojenosti SRO a na zdklad¢ analyzy zplsobu pfipafovani
(pouziti kancii z inseminace nebo z pfirozené plemenitby, pfipafovani dostatecného poctu kancti),
sestavovani testaCnich skupin (vice otcli testovanych zvitat, zvySeni poctu testovanych zvitat
v SRO) apod. stanovit spolu s chovatelem postup, ktery povede ke zlepSeni propojenosti mezi SRO.

IV. Popis uplatnéni metodiky

Predkladdna metodika tvoii zdklad pro pravidelnou kontrolu dosahované urovné genetické
propojenosti mezi hodnocenymi stady v systému genetického hodnoceni prasat v Ceské republice.
Vypocet genetické propojenosti bude provadén dle potieb Svazu chovatelt prasat, z.s.

V. Ekonomickeé aspekty

Vyuzitim ptedkladané metodiky bude mozné vytipovat chovy s obecné nizkou propojenosti SRO.
Na zdklad€ analyzy pfi¢in nizké propojenosti bude mozné stanovit s chovatelem postup, ktery
povede ke zlepSeni propojenosti mezi SRO a tim k vySSi pfesnosti selekce zvifat. Nédklady na
zavedeni metodiky jsou minimdlni, veSkeré programy pro vypocet genetické propojenosti byly
vyvinuty v rdmci feSeni projektu NAZV QJ1310109 a jsou distribuovany zdarma.
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