E-learningové ucéebné texty - MODUL 2 Vseobecna zootechnika a Srachtenie HZ

Oblasti aplikacie najcastejsie pouzivanych zakladnych a zlozitejSich Statistickych meté6d
1. Hodnotenie rastu a vyvoja hospodarskych zvierat
2. Hodnotenie mliekovej uzitkovosti
3. Hodnotenie masovej uzitkovosti
4. Hodnotenie zoviajsku zvierat a zostavovanie exteriérovych profilov
5. Hodnotenie reprodukénych ukazovatefov aplodnosti.
6. Hodnotenie produkcie viny a produkcie vajec
7. Hodnotenie vykonnostnej a Sportovej ¢innosti zvierat
8. Hodnotenie dlhovekosti a prezitelnosti zvierat.
9. Analyza zdrojov premenlivosti jednotlivy znakov a vlastnosti.
10. Vypocet genetického zisku
11. Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby
12. Odhad genetickych parametrov a plemennych hodnét
13. Vypocet selekénych indexov

Pri vSetkych uvednych oblastiach sa intenzivne vyuzivaju zakladné nastroje popisnej
a interferencnej Statistiky. Tyka sa to hlavne hodnotenia jednotlivych skupin uZzitkovych,
exteriérovych a reprodukénych vlastnosti hospodarskych zvierat.

Pri niektorych vlastnostiach je ale zvyrazneny déraz na podmienku dodrZania normalneho
rozdelenie poCetnosti zaznamov a preto je potrebné prvotne uskutoCnit’ frekvenéné a distribu¢né
analyzy jednotlivych znakov.

V pripade nedodrZania podmienky normality udajov je nutné navrhnut postup (resp.
postupy rieSenia) tohto problému. V praxi je €asto vyuzivana transformacia (normalizacia udajov)
v pripade uvedeného javu. Ako priklad uvadzame rutinne uskuto¢fiovanu logaritmicku
transformaciu po¢tu somatickych buniek v kravskom mlieku v ramci kontroly mliekovej uzZitkovosti
hovadzieho dobytka a vyuzivanie novo vytvoreného ukazovatela (skére za somatické bunky).

Pri oblasti hodnotenia rastu a vyvoja zvierat a pri laktaénych krivkach krav sa intenzivnejSie
vyuzivaju narocnejSie korelatné a nelinearne regresné analyzy. Oblast hodnotenia dlhovekosti
a prezittelnosti zvierat ma zasa S$pecifické pozZiadavky na analyzy prezitefnosti a analyzy
hazardnych modelov.

Oblasti 9-13, ktoré patria viacej do problematiky Slachtenia hospodarskych zvierat vyuzivaju
okrem zakladnych Statistickych metdd aj pomerne pokrodilejSie a zlozitejSie metédy analyz rozptylu
v roznych formach a typoch linearnych a zmieSanych modelov.

Prave v tejto oblasti sa nevyhnutne pouzivaju, okrem zakladnych Statistickych pristupov,
pristupy a metddy zohladriujuce geneticko-biologicku podstatu problému. Zabudovanie genetickych
efektov a hlavne zohladnenie rodokmeriovych informécii zvierat vo forme matic aditivne genetickej
podobnosti (resp. vyuzitie markérovych, genomickych informacii) je preto nevyhnutné. Pre uvedené
analyzy existuje pomerne velké mnozstvo Specifickych programovych aplikacii a systémov, ktoré
su intenzivne vyuzivané pre rutinné, vyvojové a vyskumné &innosti.
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Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby hospodarskych zvierat
Hodnotenie pribuznost v priamom rade
Hodnotenie pribuznost’ v boénom rade
Hodnotenie pribuzenskej plemenitby

Vzorové udaje 2.1 (zdroj: Databaza Udajov projektu KEGA)
Vzorové udaje 2.2 (zdroj: SAS/STAT® 15.2 User’s Guide, opraveny chybny zaznam, Candrak, 2021)

Aplikacia programu SAS (SAS Enterprise Quide) - procedura INBREED
Praktické pouzitie programu SAS (SAS Enterprise Guide)
1. tloha (SAS) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)
Vysledky ulohy 1 (Pedigree 1 - bez zohladnenia pribuzenskej plemenitby)
Vysledky ulohy 1 (Pedigree 2 - so zohladnenim pribuzenskej plemenitby)

2. uloha (SAS) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)
Vysledky ulohy 2

Aplikacia programu CFC
Praktické pouzitie programu CFC

3. tloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)
Vysledky ulohy 3

4. uloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)
Vysledky ulohy 4

5. uloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (anglicky plnokrvnik)
Vysledky ulohy 5

Aplikacia programu R
Praktické pouzitie programu R (R Studio)
6. uloha (program R) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)
Vysledky ulohy 6 (Pedigreemm)
Vysledky ulohy 6 (GeneticsPed)

7. uloha (program R) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)
Vysledky ulohy 7 (GeneticsPed)
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Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby hospodarskych zvierat

Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby je mozné uskuto&nit’ viacerymi spbésobmi.
Zakladny spbsob hodnotenia je klasické (rodokmenové) hodnotenie pri kitorom vyuzivame
hlavne zakladné Wrightove koeficienty hodnotenia pribuznosti a pribuzenskej plemenitby.

Dalsim spdsobom hodnotenia je zostavenie matice aditivnej genetickej podobnosti.
Matica aditivnej genetickej pribuznosti ma nezastupitelné miesto hlavne pri odhade plemennych
hodnét na zaklade animal modelov so zohladnenim pribuzenskych vztahov medzi zvieratami.
Klasické hodnotenie a hodnotenie na zaklade matice aditivnej pribuznosti predstavuje
odhadovanu geneticki podobnost’ medzi jedincami (nezohfadruje nahodny mendelisticky
vyber). V pripade velkého poctu jedincov je v priemere pribuznost a pribuzenska plemenitba
odhadnuta velmi spofahlivo, ¢o ale nemusi platit' individualne pri konkrétnych jedincoch.

Novou, modernou, moznostou hodnotenia pribuznosti a pribuzenskej plemenitby je vyuzitie
najnovsich genomickych informacii na zaklade polymorfizmu jednoduchych dusikatych baz. Maticu
aditivnej genetickej pribuznosti nahradza matica genomickej pribuznosti.

Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby na zaklade matice genomickej
pribuznosti predstavuje skutoCne realizovani genetickii podobnost’ medzi jedincami
(zohfadneny nahodny mendelisticky vyber). Realizovana geneticka podobnost’ je ale priamo zavisla
od mnozstva genomickych informacii, ktoré su pri hodnoteni zvierat pouzité. Uvedeny postup sa
zaCina intenzivne pouzivat v poslednom obdobi, ale je pomerne finanéne naro¢ny, pretoze
potrebujeme genotypovat hodnotené jedince. Nejedna sa prvotne o vypoétovy proces ako to je
v pripade klasického hodnotenia, ale sa jedna o genomické testovanie zvierat a az nasledne sa
vypoctovo uskutoéni zostavenie genomickej matice pribuznosti.

Hodnotenie pribuznost’ v priamom rade

Jedince su pribuzné v priamom rade ak existuje priamy vztah medzi predkom a potomkom.

Pri praktickom hodnoteni sa sleduje priamy rad v rozsahu 4-6 generacii. Koeficient pribuznosti
v priamom rade Rao sa vypocita nasledovne:

_ (1+Fa)

RAo - 0,5n . m

n predstavuje pocet Usekov (generacii) medzi dvoma hodnotenymi jedincami v priamom rade, F, je
koeficient pribuzenskej plemenitby predka, Fg je koeficient pribuzenskej plemenitby potomka.
Koeficient pribuzenskej plemenitby F, a Fy sa vyuziju iba v pripade, Zze predok, alebo
potomok vznikli pribuzenskou plemenitbou. Typickymi pribuznymi jedincami v priamom rade su
otec-syn, otec-dcéra, matka-syn, matka-dcéra, stary otec-vnuk, stary otec-vnucka a podobne.

Hodnotenie pribuznost’ v boénom rade

Jedince su pribuzné v bonom rade ak existuje aspon jeden spolo¢ny predok v rodokmeni
otca a v rodokmeni matky. Na spolo¢ného predka su z dévodu jeho spravneho urcenia kladené
nasledovné poziadavky: spoloCny predok sa musi nachadzat v rodokmeni otca aj v rodokmeni
matky, spolocny predok musi byt jednoznacne urCeny v rodokmeni otca a v rodokmeni matky
(jednoznacna identifikdcia hospodarskych zvierat, dodrzané pravidla oznaCovania zvierat),
spolo¢né predok musi vytvarat r6znych potomkov.

Koeficient pribuznosti v bo€nom rade Rxv sa vypocita podla vzorca:

_X0,5"*N2 (14F,)
J(A+Fy) . (1+Fy)

Rxy

n1, n2 predstavuju pocCet usekov (generacii) od spolocného predka po hodnotenych
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jedincov, F, je koeficient pribuzenskej plemenitby spoloéného predka, Fx a Fy su koeficienty
pribuzenskej plemenitby jedincov X a Y. Pribuznymi jedincami v boénom rade su uplni surodenci
(maju spoloénych oboch rodi¢ov), neuplni surodenci (spoloény iba jeden rodi€), bratranec
a sesternica a dalSi.

Hodnotenie pribuzenskej plemenitby

Zakladom hodnotenia pribuzenskej plemenitby podla rodokmerovych informacii je vypocet
koeficienta pribuzenskej plemenitby Fx. Koeficient pribuzenskej plemenitby sa vypocita podla
nasledovného vzorca:

Fx=X0,5"*"241 (1 +F,)

n1, n2 predstavuju pocet usekov (generacii) od spoloéného predka po rodi€ov hodnoteného
jedinca, F, je koeficient pribuzenskej plemenitby spolocného predka. V pripade, ze jedinec vznikol
pribuzenskou plemenitbou tak plati velmi jednoduchy vztah medzi koeficientom pribuzenskej
plemenitby (Fx) a koeficientom pribuznosti jeho rodi¢ov (Rxv):

R
Fx= % alebo Rxy = 2. Fx

Aplikacia programu SAS (SAS Enterprise Quide) - procediura INBREED

Procedura INBREED sluzi na vypocet koeficientov pribuznosti a pribuzenskej plemenitby v
ramci rodokmenovych informacii domacich a hospodarskych zvierat. Moze byt ale vyuzita pri
hodnoteni pribuznosti a pribuzenskych vztahov a v ramci analyzy humannych rodokmenovych
informacii. Pomocou uvedenej procedury mbéZzeme analyzovat pomerne rozsiahle rodokmeriové
informacie, ¢o je v pripade hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemnitby poCetnejSich populacii
hospodarskych zvierat mimoriadne dolezité.

Analyzy pomocou tejto metdédy je mozné uskutoChiovat za predpokladu, Ze vSetky
hodnotené jedince patria bud do rovnakej generacie, alebo existuje aj druhé nastavenie analyzy,
kedy sa cela populacia zvierat rozdeluje na neprekryvajuce sa generacie a procedura analyzuje
kazdu generaciu samostatne za predpokladu, Ze rodi€ia jedincov su€asnej generacie su definovani
v predchadzajucej generacii.

Vyuzitie procedury umoznuje uskutocnit vypocty aj podla pohlavia jedincov, v pripade, Ze je
zname a tiez umoznuje simulovat mozZnosti naslednych selektivnych pareni vybratych jedincov.
Vyber naslednych selektivnych pareni sluzi ako uZitoCny nastroj moznej eliminacie neziaducej
pribuzenskej plemenitby.

Vypocet koeficientov koeficientov pribuzenskej plemenitby (Fx) a kovariaCnych koeficientov
(koeficientov pribuznosti, Rxy) je uskutoCneny na zaklade vztahov, ktoré odvodili a publikovali
Falconer a Mackay (1996) a Kempthorne (1957).

Ak sa koeficient pribuznosti neda vypocitat’ z jednotlivych redokmenovych informacii méze
sa mu priradit poCiatoéna hodnota. Pociato¢na hodnota je Standardne nastavena na hodnotu O.
Pokial si nam ale zname celopopuladné priemerné hodnoty koeficientov pribuznosti resp.
koeficientov pribuzenskej plemenitby, v nejakej skupine zvierat, méZzeme prave tieto pouzit pre
takyto pripad. Analyzy hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby sa stava presnejSou
a objektivnejSou.

Procedura INBREED v ramci programu SAS resp. SAS Enterprise Quide sa pouziva ako
prikazovy program s presne definovanymi parametrami a nastaveniami, ktory je potrebné zostavit
a a nasledne aplikovat.

Podrobny manual pouzitia procedury INBREED

https://documentation.sas.com/doc/en/statug/15.2/statug_inbreed overview.htm



work/Relationship/inbreed.pdf
https://documentation.sas.com/doc/en/statug/15.2/statug_inbreed_overview.htm
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Vzorové udaje 2.1 (zdroj: Databaza Udajov projektu KEGA)

Vzorové udaje 2.1 tvori pévodny jednoduchy rodokmen jedinca A (Pedigree 1) bez
existencie pribuzenskej plemenitby a aktualizovany (opraveny) rodokmen jedinca A s existenciou
pribuzenskej plemenitby (Pedigree 2). Pribuzensku plemenitbu v rodokmeni 2 spdsobuje spolocny
predok M.

Pedigree 1
D
B
M
A
F
C
G
Pedigree 2
D
B
M
A
F
C
M

Vzorové udaje 2.2 (zdroj: SAS/STAT® 15.2 User’s Guide, opraveny chybny zaznam, Candrak, 2021)

Vzorové udaje 2.2 obsahuju rodokmenové informacie (8 oSipanych s evidovanym pohlavim
jedinca).

Swine Sire Dam Sex
2501 2200 3112
3504 2200 2501
3514 2521 3112
3519 2521 2501
2789 3504 3514
3501 2521 3514
3712 3504 3514
3121 2200 3501

IS MM |m|Z|Mm

Vytvorenie vstupnych suborov:

Rodokmenriovych subor udajov pouzity ako vstup do proceduryu INBREED musi obsahovat
pozorovanie pre kazdého jedinca. Pozorovanie musi obsahovat jednu premennua identifikujucu
jedninca a dve premenné identifikujuce rodiCov jedinca (neznami rodi€ia su bez oznacenia, resp.
s prazdnym zaznamom). Volitelne mdZe pozorovanie obsahovat znamy koeficient kovariancie
(pribuznosti), znakovu premennu definujucu pohlavie jedinca a premennu definujucu skupinu
jedincov.
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Praktické pouzitie programu SAS (SAS Enterprise Guide)
1. dloha (SAS) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)
Procedura: Proc INBREED
UskutoCnite hodnotenie pribuzenskych vztahov (vypocitajte koeficienty pribuznosti a

pribuzenskej plemenitby) v ramci rodokmena jedinca A. Zostavte a zobrazite maticu aditivnej
genetickej pribuznosti pre 7 hodnotenych jedincov samostatne bez zohfadnenia pribuzenske;

plemenitby a samostatne so zohladnenim pribuzenskej plemenitby.

Vytvorenie vstupného suboru (Pedigree 1):

Vytvorenie vstupného suboru (Pedigree 2):

data pedigreel; data pedigree?;

input jedinec $ otec $ matka $ pohl $; input jedinec $ otec $ matka $ pohl $;
datalines; datalines;

D..M D..M

M. .F M. .F

F..F F .F

G..M G..M

B DMF BDMF

CFGM CFMM

ABCF ABCF

Zostavenie procedury INBREED (Pedigree 1):

title 'Pedigree 1’;
proc inbreed data=Pedigreel covar matrix ind

Zostavenie procedury INBREED (Pedigree 2):

title ’Pedigree 2’;
proc inbreed data=Pedigreel covar matrix ind

average; average;
var jedinec otec matka; var jedinec otec matka;
run; run;

Vysledky ulohy 1 (Pedigree 1 - bez zohladnenia pribuzenskej plemenitby)

Tab. 2.1a
Covariance Coefficients
jedinec otec matka D M F G B @ A
D 1.0000 .. 0.5000 . 0.2500
M .1 1.0000 .. 0.5000 . 0.2500
F . 1.0000 .. 0.5000 0.2500
G .1 1.0000 .. 0.5000 0.2500
B M 0.5000 0.5000 .. 1.0000 . 0.5000
© F G . 0.5000 0.5000 .. 1.0000 0.5000
A © 0.2500 0.2500 0.2500 0.2500 0.5000 0.5000 1.0000
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Tab. 2.1b

Covariance Coefficients of
Individuals

jedinec otec matka Coefficient

D 1.0000
M 1.0000
F 1.0000
G 1.0000
B M 1.0000
C F G 1.0000
A @ 1.0000

V tabulkach su uvedené hodnoty koeficientov pribuznosti (resp. koeficientov pribuzenskej
plemenitby ak by bola potvrdend). Z vysledkov je zrejmé, Ze v hodnotenom rodokmeriovom subore
(Pedigree 1) nie je ziadny inbrédny jedinec. VSetky diagonalne prvky v prvej tabulke a aj
individualne koeficienty v druhej tabulke maju hodnotu 1. Pociatoéna hodnota Urovne pribuznosti
nebola nastavena apreto medzi niektorymi jedincami nebolo mozné vypocitat koeficienty
pribuznosti.

V pripade, ze by bola nastavena pociato¢na hodnota (priemerna celopopulacna hodnota
koeficienta pribuznosti, ako priklad uvadzame hodnotu 0,05) hodnoty koeficientov sa zmenia.
Zmenené hodnoty uvadzame v tabulkach 2.1c a 2.1d.

Tab. 2.1c
Covariance Coefficients

jedinec otec matka D M F G B © A
D 1.0249 0.0499 0.0499 0.0499 0.5374 0.0499 0.2936
0.0499 1.0249 0.0499 0.0499 0.5374 0.0499 0.2936
0.0499 0.0499 1.0249 0.0499 0.0499 0.5374 0.2936
0.0499 0.0499 0.0499 1.0249 0.0499 0.5374 0.2936
0.5374 0.5374 0.0499 0.0499 1.0249 0.0499 0.5374
F G 0.0499 0.0499 0.5374 0.5374 0.0499 1.0249 0.5374
© 0.2936 0.2936 0.2936 0.2936 0.5374 0.5374 1.0249

> 0 o T2
<

Tab. 2.1d

Covariance Coefficients of
Individuals

jedinec otec matka Coefficient

D 1.0249
M 1.0249
F 1.0249
G 1.0249
B M 1.0249
© F G 1.0249
A C 1.0249
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Vysledky ulohy 1 (Pedigree 2 — so zohladnenim pribuzenskej plemenitby)

Tab. 2.2a
Covariance Coefficients
jedinec otec matka D M F G B C A
D 1.0000 . . . 0.5000 .1 0.2500
M . 1.0000 . . 0.5000 0.5000 0.5000
= .. 1.0000 . . 0.5000 0.2500
G . . 1.0000 . .
B M 0.5000 0.5000 . . 1.0000 0.2500 0.6250
C F M . 0.5000 0.5000 . 0.2500 1.0000 0.6250
A B © 0.2500 0.5000 0.2500 . 0.6250 0.6250 1.1250
Tab. 2.2b
Covariance Coefficients of
Individuals

jedinec otec matka Coefficient

D 1.0000
M 1.0000
F 1.0000
G 1.0000
B M 1.0000
@ F M 1.0000
A Cc 1.1250

Na zaklade analyzy opraveného rodokmeria jedinca A, ktory zachytava pribuzensku
plemenitbu sme zistili, Ze samotny jedinec A vznikol pribuzenskou plemenitbou, pretoze jeho
rodi¢ia maju rovnaku matku (M). Koeficient pribuzenskej plemenitby dosiahol hodnotu 0,125 (v
tabulkach uvadzana hodnota 1,125 od ktorej musime odpocitat hodnotu 1).

2. uloha (SAS) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)
Procedura: Proc INBREED

UskutoCnite hodnotenie pribuzenskej plemenitby na zaklade analyzy zloZitejSich
rodokmeniovych informacii v malej skupine oSipanych. Analyzu dopliite o vypocet selektivnych
pareni niektorych jedincov a vypoCet koeficientov inbridingu vSetkych jedincov. Samostatne
vypocitajte priemerné hodnoty koeficientov pribuzenskej plemenitby podla dvoch kategorii
pohlavia. Navrhované selektivne parenia: 3504 (M) 2521 (M) / 2501(F), 3712(M) / 3121(F).
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Vytvorenie vstupného suboru (Swine):
data Swine;

input Swine_Number $ Sire $ Dam $ Sex $;
datalines;

2501 2200 3112 F

3504 2200 2501 M

3514 2521 3112 F

3519 2521 2501 F

2789 3504 3514 F

3501 2521 3514 F

3712 3504 3514 M

3121 2200 3501 F

Zostavenie procedury INBREED (Swine):
proc inbreed data=Swine ind average;
var Swine_Number Sire Dam;

matings 3504 2521 / 2501,

3712/ 3121;

gender Sex;

run;

Vysledky ulohy 2 (hodnotenie pribuzenskej plemenitby a selektivne priparovanie)

Tab. 2.3a
Inbreeding Coefficients of Individuals

Swine_Number Sire Dam Coefficient

2200
3112
2501 2200 3112 .
3504 2200 2501 0.2500
2521
3514 2521 3112
3519 2521 2501
2789 3504 3514 0.0625
3501 2521 3514 0.2500
3712 3504 3514 0.0625
3121 2200 3501
Tab. 2.3b
Inbreeding
Coefficients of
Matings
Sire Dam Coefficient
3504 2501 0.3750
2521 2501
3712 3121 0.1953
Tab. 2.3c

Averages of Inbreeding Coefficient Matrix

Inbreeding Coancestry

Male X Male
Male X Female
Female X Female

Over Sex

0.0781 0.1719

0.1766
0.0446 0.1983
0.0568 0.1844
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Na zaklade vysledkov analyzy bolo zistené, Ze Styri jedince vznikli na zaklade pribuzenskej
plemenitby. Jedince oznacené ¢islami 3504 a 3501 dosiahli rovnakd hodnotu koeficienta
pribuzenskej plemenitby 0,250, Co predstavuje zvySenie homozygotnosti oproti ich rodiCovskej
generacii o 25 %. DalSie dva jedince 2789 a 3712 dosiahli hodnotu 0,0625.

V ramci mozného selektivneho pripustenia vybratych dvojic jedincov boli pri dvoch zistené
pomerne vysoké hodnoty intenzity pribuzenskej plemenitby (0,3750 a 0,1953). Pri jednej dvaoijici
nebol zisteny vyskyt pribuzenskej plemenitby mozného potomka. Uvedené vysledky je mozné
vyuZzit pri navrhovani skutoéného priparovania jedincov v buducnosti.

Aplikacia programu CFC

Softvérovy balik CFC (Contribution, Inbreeding (F), Coancestry) predstavuje analyticko
Statisticky software na analyzu rodokmenovych informacii a monitorovanie genetickej diverzity
(Sargolzaei, Mehdi & Iwaisaki, H. & Colleau, J.J., 2006). Z dévodu jeho efektivity a rychlosti
vypoctu sa vyuziva hlavne pri hodnoteni pomerne rozsiahlych rodokmenovych zaznamov réznych
druhov hospodarskych zvierat. Vyuzivanie programu je volné pre vyskumné a vzdelavacie ucely.

Program umoziuje analyzovat pribuznost, vypocitat” koeficienty pribuzenskej plemenitby,
koeficienty pribuznosti spolu aj sich rozkladom na zaklade celého rodokmena ana zaklade
jednotlivych predkov hodnotenych jedincov. Ddlezitim prvkom programu je optimalizacia parenia z
dbévodu aby sa dala minimalizovat, alebo monitorovat’ priemerna pribuzenska plemenitba v dalSej
generacii potomkov (Sonesson, Meuwissen, 2000).

Z hladiska monitorovania genetickej diverzity je velmi uzitony vypocet pravdepodobnosti
pbévodu génu (génov). Pri vypocétoch pravdepodobnosti pévodu génov, z hladiska zakladnych
predkov, sa vyuzivaju metodické pustupy (Lacy, 1989, Caballero a Toro, 2000, Sargolzaei, Colleau,
2006).

Vypocet matice aditivnej genetickej pribuznosti je uskutoCneny na zaklade faktorizacie
(Colleau, 2002). V CFC sa na vypocet koeficientov pribuzenskej plemenitby pouziva Colleauov
modifikovany algoritmus (Sargolzaei et al., 2005).

Vypocet koeficientov pribuznosti sa zvy€ajne nevyzaduje ak hodnotime velké populacie
zvierat. Casovo je pomerne naroénej$i a predstavuje aj velky rozsah vysledkov. DéleZitejSie su ale
zakladné popisné Statistiky hodnotenia pribuznosti a pribuzenskej plemenitby. Program umozriuje
velmi rychlo vypoditat' prave tieto Statistiky pribuzenskych vztahov podla jednotlivych definovanych
skupin, alebo za celd hodnotenu populaciu zvierat. Pri vypolte je pouzitda efektivha nepriama
metdda (Colleaua, 2002).

CFC program ponuka aj vela dalSich moznosti: suhrnné informacie informacie o Strukture
rodokmeniov, prekddovanie rodokmenov, kontrola rodokmeriov v pripadné formalnych a logickych
chyb, vyber jednotlivych predkov, alebo potomkov. Zobrazuje cesty, ktoré spajaju rodiCov
jednotlivych inbrednych jedincov az k ich zakladnym spolo€nym predkom.

Vystupy programu je mozné zobrazit, vytlagit alebo velmi jednoducho, vo forme textového
suboru, uloZit.

Vytvorenie vstupnych suborov:

Rodokmeniovych subor udajov, pouzity ako vstup do programu CFC, musi byt vo forme
jednoduchého textového suboru. Hlavicka textového suboru musi obsahovat klucové slova:
Progeny Sire Dam Group F (Potomstvo Otec Matka Skupina F).

Prvé tri stipce su nevyhnutné, ale stipce Group a F su volitelné. Stipce by mézu byt
oddelené medzerami, tabulatormi alebo diarkami. Stipce mobzu mat lubovolné poradie. Identifikacia
jedinca musi byt bez medzier, moze byt Ciselna, znakova resp. kombinovana ale nesmie prekrocit
20 znakowv.
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Rodi¢ s neznamou identifikaciou musi mat oznadgenie ,0“. Stipec skupina je mozné pouzit
volitelne na zoskupenie jednotlivcov, napriklad: rok narodenia, stado, pohlavie, Specificka skupina
jedincov. Hodnota skupiny musi byt celé &islo v rozsahu od 0 do 3000 a bodka (.) pre neznamu
skupinu.

Stipec F je tiez volitelny amozno ho pouzit na vypodet koeficientov pribuzenskej
plemenitby pre novonarodené jedince, alebo pre lubovolny subor jedincov, pri ktorych su dopredu
zname ich koeficienty pribuzenskej plemenitby as su znami ich predkovia. Tato moznost je vhodna
najma pre velké populacie zvierat s velkym potom znamych generacii predkov. Pre jedincov s
neznamou pribuzenskou plemenitbou je pouzity v tomto pripade znak (.).

Praktické pouzitie programu CFC
3. uloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)

UskutoCnite rodokmerfiovl analyzu jedinca A na zaklade dvoch vzorovych rodokmeriov
(Pedigree 1, Pedigree 2). Charakterizujte rodokmenovu Strukturu jedincov, vypocitajte individualne

a priemerné koeficienty (priemerné koeficienty v triedeni podla pohlavia jedincov a spolu).
Vypocitajte pravdepodobnost pdvodu géenov zakladnych predkov.

Tab. 2.4a
Vytvorenie vstupného suboru (Ped01.pdg): Vytvorenie vstupného suboru (Ped02.pdg):
I group 1 samec group 2 samica I'group 1 samec group 2 samica
Progeny Sire  Dam  Group Progeny Sire  Dam  Group
D 0 0 1 D 0 0 1
M 0 0 2 M 0 0 2
F 0 0 1 F 0 0 1
G 0 0 2 G 0 0 2
B D M 1 B D M 1
C F G 2 C F M 2
A B C 1 A B C 1
Vysledky ulohy 3
Hodnotenie pribuznosti:
Tab. 2.4b
Pedigree 1 Pedigree 2
Between all individuals. Between all individuals.
Relationships in the range of 0.001 - 1 are shown. Relationships in the range of 0.001 - 1 are shown.
Individual ID Individual ID  Relationship coefficient | Individual ID Individual ID Relationship coefficient
B D 0.5 B D 0.5
B M 0.5 B M 0.5
C F 0.5 C M 0.5
C G 0.5 C F 0.5
A D 0.25 C B 0.25
A M 0.25 A D 0.235702
A F 0.25 A M 0.471405
A G 0.25 A F 0.235702
A B 0.5 A B 0.589256
A C 0.5 A C 0.589256
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Hodnotenie pribuzenskej plemenitby:

Tab. 2.4c

Pedigree 1 Pedigree 2
No. of individuals in total 7 No. of individuals in total 7
No. of inbreds 0 No. of inbreds 1
No. of evaluated individuals 7 No. of evaluated individuals 7
No. of inbreds in evaluated 0 No. of inbreds in evaluated 1
List of inbreds in evaluated individuals List of inbreds in evaluated individuals

No. of dis. gen. Longest ancestral
There is no inbred in evaluated individuals. Individual F equiv. path

A 0.125 2 2

Vysledky hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby su identické ako v pripade
rieSenia ulohy 1 pomocou programu SAS. Obsahuju ale navySe popis detailnej rodokmeriovej
Struktury hodnotenych jedincov so Statistikami hodnotenia a vysledkami pravdepodobnosti pévodu
genov podla skupin definovaného pohlavia jedincov.

Tab. 2.4d
Rodokmenova Struktura: Rodokmenova Struktuira:
Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 1): Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 1):
Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 2): Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 2):

Priemerny koeficient pribuzenskej plemenitby vSetkych hodnotenych jedincov dosiahol
hodnotu 0,0178571. Priemerny koeficient pribuzenskej plemenitby samcov dosiahol hodnotu
0,03125. V skupine samic nebola zistena Zziadna pribuzenska plemenitba. Najvaési prispevok
pbvodu génov (0,03125) na priemerny koeficient pribuzenskej plemenitby bol zisteny pri zakladnom
predkovi (samica) M.

4. uloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)

Uskutocnite detailni rodokmenova analyzu a posudte navrhované selektivne parenia dvojic
jedincov v male skupine oSipanych. Selektivne parenie: 3504 (1) 2521 (1) / 2501(2), 3712(1) /

3121(2).
Vytvorenie vstupného suboru (Swine.pdg): Selektivne parenie:
I group 1 samec group 2 samica 3504 3521 / 2501
Progeny Sire  Dam  Group 3712 /3121

2200 0 0

3112 0 0

2521 0 0

2501 2200 3112
3504 2200 2501
3514 2521 3112
3519 2521 2501
2789 3504 3514
3501 2521 3514
3712 3504 3514
3121 2200 3501

NEFENNNNEFENEDNPRP
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Vysledky ulohy 4

Hodnotenie pribuznosti:

Tab. 2.5a

Between all individuals.
Relationships in the range of 0.001 - 1 are shown.
Individual ID Individual ID  Relationship coefficient | 3712 2521 0.242536

---------- 3712 3112 0.363803
2501 2200 0.5 3712 2501 0.485071
2501 3112 0.5 3712 3504 0.596559
3504 2200 0.67082 3712 3514 0.545705
3504 3112 0.223607 3712 3519 0.363803
3504 2501 0.67082 3712 2789 0.588235
3514 2521 0.5 3501 2521 0.67082
3514 3112 0.5 3501 3112 0.223607
3514 2501 0.25 3501 2501 0.111803
3514 3504 0.111803 3501 3504 0.05
3519 2200 0.25 3501 3514 0.67082
3519 2521 0.5 3501 3519 0.391312
3519 3112 0.25 3501 2789 0.352512
3519 2501 0.5 3501 3712 0.352512
3519 3504 0.33541 3121 2200 0.5
3519 3514 0.375 3121 2521 0.375
2789 2200 0.363803 3121 3112 0.125
2789 2521 0.242536 3121 2501 0.3125
2789 3112 0.363803 3121 3504 0.363361
2789 2501 0.485071 3121 3514 0.375
2789 3504 0.596559 3121 3519 0.34375
2789 3514 0.545705 3121 2789 0.378962
2789 3519 0.363803 3121 3712 0.378962
3712 2200 0.363803 3121 3501 0.559017

V ramci hodnotenie pribuznosti mame vypocitani geneticki podobnost (koeficienty
pribuznosti) medzi vSetkymi hodnotenymi jedincami navzajom.

Hodnotenie pribuzenskej plemenitby a selektivne parenie:

Tab. 2.5b

No. of individuals in total 11 Selektivne parenie:
No. of inbreds 4 3504 3521/ 2501
No. of evaluated individuals 11 3712 /3121
No. of inbreds in evaluated 4
List of inbreds in evaluated individuals List of inbreds in evaluated individuals

No. of dis. gen. Longest ancestral No. of dis. gen. Longest ancestral
Individual F equiv. path Individual F equiv. path
3504 0.25 15 2 3504 /2501 0.375 2.25 3
2789 0.0625 2.25 3 3521 /2501 0.195313 3 4
3712 0.0625 2.25 3 3712 /3121
3501 0.25 15 2

Hodnotenie pribuzenskej plemenitby poskytuje aj pohlad na najvzdialenejSie generacie
predkov, ktory sposobili existenciu pribuzenskej plemenitby. Program automaticky dopifia dalsie
genracie predkov pokial su zaznamenané v inych Castiach rodokmenovych informacii hodnotenych
jedincov. Vo vzorovom priklade bola automaticky doplnena a vyuzita pri selektivnom pareni jednej
dvojice jedincov dokonca az 4. generacia predkov.



E-learningové ucéebné texty - MODUL 2

Podrobné vysledky rodokmenovej analyzy a pravdepodobnosti pévodu génov skupiny

oSipanych uvadzame v tabulke 2.5c.

V$eobecna zootechnika a SFachtenie HZ

Tab. 2.5¢

Rodokmenova Struktura:

Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 1):

Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 2):

5. uloha (CFC) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (anglicky plnokrvnik)

Uskutocnite detailnu rodokmeriovu analyzu a vypocitajte hodnotu koeficienta pribuzenske;j

plemenitby anglického plnokrvnika: AT THE THRESHOLD narodeného v roku 1981.

AT THE THRESHOLD (&) (USA) ch. H, 1981 {9-b} DP =2-3-18-1-0 (24) DI = 1.40 CD = 0.25 - 18 Starts, 9 Wins, 2 Places, 5 Shows Career Earnings: $695,930

MENOW (USA) PHARAMOND (GB) br. 1925
TOM FOOL (USA) b. 1935 ALCIBIADES (USA) ch. 1927 *
b. 1949 [IC] GAGA (USA) BULL DOG (FR) br. 1927 [B]
BUCKPASSER (USA) b. 1942 ALPOISE (USA) b. 1937
dkby/br. 1963 [C] WAR ADMIRAL (USA) MAN O' WAR (USA) ch. 1917 [S]
BUSANDA (USA)* br. 1934 [C] BRUSHUP (USA) b. 1929
blk. 1947 BUSINESSLIKE (USA) BLUE LARKSPUR (USA) br. 1926 [C]
NORCLIFFE (CAN) br. 1939 LA TROIENNE (FR) b. 1926 *
br. 1973 NEARCTIC (CAN) NEARCO (ITY) br. 1935 [BC]
NORTHERN DANCER (CAN) br. 1954 LADY ANGELA (GB) ch. 1944
b. 1961 [BC] NATALMA (USA)* NATIVE DANCER (USA) gr. 1950 [IC]
DRAMA SCHOOL (CAN) b. 1957 ALMAHMOUD (USA) ch. 1947 *
ch. 1966 STALINO (GB) STARDUST (GB) ch. 1937
STALINA (IRE) br. 1942 INKLING (IRE) r. 1932
br. 1949 BOSCABELL (GB) FAIRFORD (GB) - 1934
br. 1940 HELLENIZE (GB) . 1931
ST GERMANS (GB) SWYNFORD (GB) r. 1907 [C]
THE RHYMER (USA) b. 1921 HAMOAZE (GB) b. 1911 *
ch. 1938 RHYTHMIC (USA) ROYAL MINSTREL (GB) gr. 1925
VERTEX (USA) ch. 1931 RINKEY (USA) b. 1921
ch. 1954 CASE ACE (USA) TEDDY (FR) b. 1913 [S]
KANACE (USA) b. 1934 SWEETHEART (USA) ch. 1920 *
gr. 1945 KANLAST (USA) KANTAR (FR) b. 1925
WINVER (USA) gr. 1940 LAST LIGHT (USA) r. 1934
ch. 1972 PRINCEQUILLO (IRE) PRINCE ROSE (GB) . 1928 [C]
PRINCE JOHN (USA) b. 1940 [IS] COSQUILLA (GB) . 1933
ch. 1953 [C] NOT AFRAID (USA)* COUNT FLEET (USA) r. 1940 [C]
WINDSOR LADY (USA) br. 1948 BANISH FEAR (USA) br. 1932 ¥
ch. 1961 ORESTES (GB) DONATELLO (FR) ch. 1934 [P]
JUNE FETE (USA) b. 1941 ORISON (GB) b. 1923
ch. 1951 MARKET DAY (USA) JOHNSTOWN (USA) b. 1936
b. 1946 EASY DAY (USA) b. 1930
Zdroj rodokmena: https://www.pedigreequery.com/at+the+threshold (databaza rodokmenovych

informacii koni plemena anglicky plnokrvnik)

Pre ucely spresnenia analyzy boli rodokmenové informacie zakladného 5 generacného
rodokmena roz8irené do 8. generacie predkov. Ukazka Casti vstupného suboru potrebného pre
program CFC (10 jedincov):

Tab. 2.5d
Progeny Dam Group
POLYMELUS MAIDMARIAN 1
BROMUS CHEERY 2
CHAUCER CANTERBURYPILGRIM 1
SERENISSIMA GONDOLETTE 2
PHARAMOND SELENE 1
LADYCICERO STECLAIREII 2
ROIHERODE ROXELANE 1
ULTIMUS RUNNINGSTREAM 1
MANDYHAMILTON MYSWEETHEART 2
REGALROMAN LADYCICERC 2

Poznamka: Group 1 - Zrebec, Group - 2 kobyla
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Vysledky ulohy 5

Podrobné vysledky rodokmenovej analyzy anglického pinokrvnika AT THE THRESHOLD
uvadzame v tabulke 2.6.

Tab. 2.5e
Hodnotenie pribuznosti: Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 1):
Hodnotenie pribuzenskej plemenitby: Pravdepodobnost pévodu génov (skupina 2):
Rodokmeriova Struktura:

Koeficent pribuzenskej plemenitby anglického plnokrvnika AT THE THRESHOLD dosiahol
hodnotu 0,00896215 (0,9 %), o nepredstavuje pri danom plemene realny problém. Priemerny
pocet generacii pri hodnoteni pribuzenskej plemenitby dosiahol hodnotu 8,354. NajvzdialenejSou

generaciou, ktora bola automaticky doplnena, bola 12. generacia predkov vramci jednej vetvy
rodokmena kona.
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Aplikacia programu R

Program R poskytuje pomerne vela metodickych moznosti analyzy rodokmenovych udajov
rézneho typu azamerania. NajCastejSie je mozné podfa vytvorenych programovych balikov
a kniznic uskutoCnit tradicné, ale aj moderné (geneticky, genomicky) orientované podrobné
rodokmenové analyzy vybratych jedincov, skupin, plemien, alebo celych populacii hospodarskych
a domacich zvierat. Analyzy rodokmenovych udajov su velmi Casto vyuzivané a integrované
vramci genetického hodnotenia hospodarskych zvierat réznych ukazovatefov a znakov
ekonomického vyznamu. NajCastejSie su sucastou zmieSanych linearnych modelov vyuzivanych pri
odhadoch genetickych parametrov a plemennych hodnét zvierat.

Specidlne baliky programu R umoznuju tak isto velmi efektivne vytvarat, kontrolovat
a narabat so samotnymi rodokmenovymi informaciami. Systém umozfiuje import a export rdznych
typov rodokmeriovych informacii a ich uchovavanie v efektivnom tvare.

Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby je mozné uskutoénit pomocou
jednoduchych funkcii, alebo pomocou ucelenych programovych balikov. Ako priklad uvadzame
programovy balik GeneticsPed (Pedigree and genetic relationship functions), ktory obsahuje
ucelené viaceré metddy a funkcie tradi€ného hodnotenia pribuznosti a pribuzenskej plemenitby
spolu s moznostou tvorby a praktickych operacii s rodokmermi hodnotenych jedincov.

Programovy balik obsahuje aj pomerne velké mnozstvo vzorovych rodokmeriovych udajov
vychadzajucich z prac najvyznamnejSich tvorcov metodik a postupov hodnotenia pribuznosti
zvierat, ktoré su dobrou poméckou pri aplikaciach a analyzach vlastnych udajov (Falconer, Mackay,
1996, Mrode, 2005).

Podobne sa pouziva aj programovy balik ggroups (Pedigree and Genetic Groups)
pomocou ktorého mézeme vypocitat matice aditivnych a dominantnych genetickych vztahov.
Obsahuje funkcie na kontrolu a spracovanie rodokmeriov, vypocCet koeficientov pribuzenskej
plemenitby (Meuwissen, Luo, 1992), ako aj funkcie na vypocet matic prispevkov genetickych
skupin (Quaas,1988). Pre vypocet genetickych skupin existuju vypoctovo optimalizované funkcie,
ktoré sa vyuzivaju hlavne pri rozsiahlych rodokmeriovych informaciach.

Hodnotenie pribuznosti, pribuzenskej plemenitby a heterozygotnosti na zaklade genetickych
markerov (mikrosatelity, SNP markery) je mozné uskutoCnit pomocou programového balika
inbreedR (Analysing Inbreeding Based on Genetic Markers).

Programovy balik umoziuje vypocitat korelacie medzi heterozygotnostou (h) a odolnostou
(W), €o zohladhuje suCasny vplyv urovne pribuzenskej plemenitby (f) pri oboch. Korelacia
heterozygotnosti a odolnosti (HFC, Heterozygosity-Fitness Correlation) je su¢inom dvoch korelacii,
ktoré mozno popisat rovnicou: r(W, h) = r(W, f) . r(h, f).

Zakladom hodnotenia inbridingu (pribuzenskej plemenitby) na zaklade genetickych
markerov je tzv. g2 Statistika, ktorda odhaduje korelaciu heterozygotnosti medzi markermi, ktoru
nazyvame nerovnovaha identity (1D, identity disequilibrium), (Slate et. al., 2004, Szulkin, M., Bierne,
N., David, P., 2010).
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6. uloha (program R) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.1)

V tabulkach 2.6a a2.6b uvadzame zadania ulohy 6 s vyuZitim programovych balikov
Pedigreemm a GeneticsPed. Pre potreby analyzy vzorovych rodokmenov v programe R boli
rodokmenové udaje ulozené v excelovskom subore databazy projektu KEGA (subor_Mrode.xlIsx).
Z uvedeného suboru sa priamo importuju podfa jednotlivych pracovnych harkov do systému
programu R resp. moznost ich vyuZitia pomocou aplikacie R Studio.

Tab. 2.6a
library(pedigreemm) # Harok Pedigree1 library(pedigreemm) # Harok Pedigree2
ped <- pedigree(sire = ¢c(NA,NA,NA,NA,1,3,5), ped <- pedigree(sire = ¢c(NA,NA,NA,NA,1,3,5),
dam = c(NA,NA,NA,NA,2,4,6), label= 1:7) dam = c(NA,NA,NANA,2,2,6), label= 1:7)
getA(ped) getA(ped)
ped <- pedigree(sire = ¢(NA,NA,NA,NA,1,3,5), ped <- pedigree(sire = c(NA,NA,NA,NA,1,3,5),
dam = c(NA,NA,NA,NA,2,4,6), label= 1:7) dam = c(NA,NA,NANA,2,2,6), label= 1:7)
inbreeding(ped) inbreeding(ped)

Tab. 2.6b

library(GeneticsPed)  # Harok Pedigreel
subor_Mrode$dtB <- as.Date(subor_Mrode$dtB)
subor_Mrode <- Pedigree(x=subor_Mrode,
subject="sub", ascendant=c("fat", "mot"),
ascendantSex=c("M", "F"), family="fam", sex="sex",
generation="gen", dtBirth="dtB")

(A <- relationshipAdditive(subor_Mrode))
fractions(A)

solve(A)

inverseAdditive(subor_Mrode)
relationshipAdditive(subor_Mrode)
inbreeding(x=subor_Mrode)

library(GeneticsPed) # Harok Pedigree2
subor_Mrode$dtB <- as.Date(subor_Mrode$dtB)
subor_Mrode <- Pedigree(x=subor_Mrode,
subject="sub", ascendant=c("fat", "mot"),
ascendantSex=c("M", "F"), family="fam", sex="sex",
generation="gen", dtBirth="dtB")

(A <- relationshipAdditive(subor_Mrode))
fractions(A)

solve(A)

inverseAdditive(subor_Mrode)
relationshipAdditive(subor_Mrode)
inbreeding(x=subor_Mrode)

Pri pouziti programovych balikov su uvadzané vysledky v jednoduchej textovej forme, ktoru

je mozné ale nasledne vyuzitit v prezentacnej
programu SAS a programu CFC.

Vysledky ulohy 6 (Pedigreemm)

Tab.

forme ako to bolo v pripade analyz v prostredi

2.6¢C

7 x 7 sparse Matrix of class "dsCMatrix"
1 2 3 456 7

11.00. . 05. 0.25
2. 100. . 05. 025
3. . 100. . 050.25
4. . . 1.00. 050.25
5050050. . 1.0. 050
6. . 050050. 1.00.50

70.250.250.250.250.50.51.00
inbreeding(ped)
[1]0000000

7 x 7 sparse Matrix of class "dsCMatrix"
12 34 5 6 7

11.00. . .0.500. 0.250

2. 1.0. .0.5000.5000.500

3. . 1.00.. 0.5000.250

4. . . 1. . .

50.500.5. .1.0000.250 0.625

6. 0.50.50.0.250 1.000 0.625

70.250.50.25. 0.625 0.625 1.125

> inbreeding(ped)

[1] 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.125
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Vysledky ulohy 6 (GeneticsPed)

Tab. 2.6d

relationshipAdditive(subor_Mrode,Harok Pedigreel) | relationshipAdditive(subor_Mrode, Harok Pedigree2)

S1 S2 S3 S4 S5S6 S7 S1 S2 S3S4 S5 S6 S7
S11.00 0.00 0.00 0.00 0.5 0.00.25 S11.000.00.00 00.500 0.000 0.250
S2 0.00 1.00 0.00 0.00 0.5 0.00.25 S2 0.00 1.0 0.00 0 0.500 0.500 0.500
S30.00 0.00 1.00 0.00 0.0 0.50.25 S30.00 0.0 1.00 0 0.000 0.500 0.250
S4 0.00 0.00 0.00 1.00 0.0 0.5 0.25 S4 0.00 0.0 0.00 1 0.000 0.000 0.000
S5 0.50 0.50 0.00 0.00 1.0 0.0 0.50 S5 0.50 0.5 0.00 0 1.000 0.250 0.625
S6 0.00 0.00 0.50 0.50 0.0 1.0 0.50 S6 0.00 0.5 0.50 00.250 1.000 0.625
S7 0.250.250.25 0.25 0.5 0.5 1.00 S7 0.250.50.25 00.625 0.625 1.125
Inbreeding Inbreeding
F 0 O O 0 O0O0 O F 0 0 O O O 00.125

Vysledky uskuto¢nenych analyz su uplne identické s rieSeniami uloh v predchadzajucich
analyzach.

7. uloha (program R) - hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby (vzorové udaje 2.2)

Analyzu hodnotenia pribuznosti a pribuzenskej plemenitby v skupine oSipanych uskutoénite
bez moznosti selektivneho parenia dvojic a s moznostou selektivneho parenia dvojic jedincov
(pouzite programovy balik GeneticsPed v rovnakej forme a zadani pri oboch analyzach). V tabulke
2.7a uvadzame zadanie a nastavenie analyzy.

Tab. 2.7a
library(GeneticsPed)  #Harok Swinel library(GeneticsPed) #Harok Swine2
# bez selektivneho parenia # doplnené tri dvojice selektivheho parenia
subor_Mrode$dtB <- as.Date(subor_Mrode$dtB) subor_Mrode$dtB <- as.Date(subor_Mrode$dtB)
subor_Mrode <- Pedigree(x=subor_Mrode, subor_Mrode <- Pedigree(x=subor_Mrode,
subject="sub", ascendant=c("fat", "mot"), subject="sub", ascendant=c("fat", "mot"),
ascendantSex=c("M", "F"), family="fam", sex="sex", | ascendantSex=c("M", "F"), family="fam", sex="sex",
generation="gen", dtBirth="dtB") generation="gen", dtBirth="dtB")
(A <- relationshipAdditive(subor_Mrode)) (A <- relationshipAdditive(subor_Mrode))
fractions(A) fractions(A)
solve(A) solve(A)
inverseAdditive(subor_Mrode) inverseAdditive(subor_Mrode)
relationshipAdditive(subor_Mrode) relationshipAdditive(subor_Mrode)
inbreeding(x=subor_Mrode) inbreeding(x=subor_Mrode)

Vysledky ulohy 7 (GeneticsPed)

Bez selektiveho parenia boli identifikované 4 inbrédne zvierata (S5, S8, S9 a S10; hodnoty
F = 0.2500, 0.0625, 0.0625, 0.2500).

So selektivnym parenim bolo identifikovanych 6 inbrédnych jedincov. 4 zvierata su identické
ako bez selektivneho parenia ale dve (zviera S13 a zviera S14) patria do skupiny selektivneho
parenia a dosiahli hodnoty F 0.3750000 pre jedinca S13 a 0.1953125 pre jedinca S14, €o
predstavuje pomerne velké riziko problematickej plemenitby. Pri jednej selektivnej dvojici, ktora
vytvara mozného jedinca S7 nebola zistena pribuzenska plemenitba. Tato kombinacia jedincov by
mohla byt pouzita bez rizika negativnych prejavov pribuzenskej plemenitby v rozmnozovani.
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V tabulke 2.7b uvadzame podrobné vysledky oboch analyz.

Tab. 2.7b

bez selektivheho parenia so selektivnym parenim

Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby: Hodnotenie pribuznosti a pribuzenskej plemenitby:



Results/out_swine1.txt
Results/out_swine2.txt
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