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1 CiL METODIKY

Cilem ptedkladané metodiky je navrh postupu odhadu genomické plemenné hodnoty (GEPH) pro
zvyseni odolnosti vuci klinické mastitidé (KM) u holstynského skotu, a to viceznakovym modelem
S pouzitim informaci o exteriéru a mnozstvi somatickych bun¢k v mléce pii pouziti jednokrokové
metody genomického odhadu.

2 VLASTNI POPIS METODIKY

2.1 METODA ODHADU

e Viceznakovy linearni model s opakovatelnosti.
e Genomicky odhad je feSen metodou jednokrokového genomického odhadu.

2.2 MODELOVA ROVNICE

V ramci odhadu bude feSena soustava Sesti rovnic, pro vyskyt klinické mastitidy, hloubku vemene,
zavésny vaz, §itku vemene, hodnoceni vemene jako celkového charakteristiky, laktaéni pramér
somatickych bunék v mléce.

2.2.1 DEFINICE ZAVISLE PROMENNE

2.2.1.1 Klinicka mastitida (KM)

je definovand v hodnotdch 0 nebo 1.

Znak nabyva hodnotu 1:
diagnoza KM se vyskytla v dobé ode dne oteleni do 305. dne laktace.
Pro hodnotu 1 neni ddno omezeni na minimalni délku laktace.

Znak nabyva hodnotu 0:
diagnoza KM se nevyskytla do 305. dne laktace, pokud byla laktace 0 minimalni délce 240 dnt
laktace.

Diagnoéza klinicka mastitida v exportu z Deniku nemoci a 1é¢eni je definovana kody uvedenymi
v Tab. 1.



TAB. 1 DIAGNOZY ODPOVIDAJICI KLINICKE MASTITIDE

Kod diagnozy

Nazev

Popis

1.14.01.02.

Mastitida - klinicka

klinickd = s viditelnymi zménami sekretu
(napft. vlocky nebo vodnaty sekret), prip. i
zménami na vemeni.

Za klinickou mastitidu nelze oznacit pouze
vysoky pocet somatickych bunék zjistény v
ramci kontroly uzitkovosti nebo napf-.
pomoci stajovych testt.

Pro vyhodnocovani: Dalsi pfipad klinické
mastitidy = postizeni jiné ¢tvrti (ptipadné i
ten samy den, nebo ve dnech nasledujicich),
nebo postizeni stejné ¢tvrti po dvoutydennim
odstupu od ptfedchoziho zaznamu (piipadné
série zaznamu) diagnozy/diagnoz spadajicich
pod klinickou mastitidu. Pii uvedeném
odstupu do 14 dni (vCetné) a téze Ctvrti se
technicky jednd o jeden a ten samy piipad
klinické mastitidy.

1.14.01.02.01.

Akutni kataralni mastitida

zanét mlécné zlazy se smyslovymi zménami
mléka (sekret mléku podobny), pfi trvani
ptiznaki klinické mastitidy do 14 dni.

1.14.01.02.01.01.

Lehka mastitida - akutni

pouze zmény mléka, bez priznaka zdnétu na
vemeni, sekret mléku podobny (napf. S
vlockami) - pfi trvani pfiznakt klinické
mastitidy do 14 dni.

1.14.01.02.01.02.

Stfedné tézka (katarélni)
mastitida - akutni

zietelné pfiznaky zanétu i na vemeni, sekret
mléku podobny (napft. s vlo¢kami) - pii
trvani ptiznakl klinické mastitidy do 14 dni.

1.14.01.02.01.03.

Teézka kataralni mastitida -
akutni

zietelné ptiznaky zanétu na vemeni a
naruSeni_celkového zdravotniho stavu
(zvySena télesna teplota, pfip. nechutenstvi
apod.), sekret mléku podobny (napf. s
vlockami) - pfi trvani pfiznakt klinické
mastitidy do 14 dni.

1.14.01.02.02.

Chronicka kataralni mastitida

zanét mlécné zlazy se smyslovymi zmé&nami
mléka (sekret mléku podobny), kdy
ptedchozi ptipad klinické mastitidy zjiStény
pted vice jak 2 tydny neskoncil (mléko
nebylo po dobu 8 dnti bez smyslovych
zmén).




Teézka mastitida

silny zanét mlécné zlazy s celkovymi
priznaky (zvySena télesna teplota/horecka u
kravy, nechutenstvi apod.) = t€zka;
parenchymat6zni = sekret mléku nepodobny

mastitida

1.14.01.02.03. (parenchymat6zni) - vétSinou sérovity; vyrazné piiznaky i na
vemeni (silny, bolestivy otok postizené
Ctvrti, zvySena teplota); Mastitis acuta
gravis; Systémova mastitida.
114.01.02.04. Zvlastni (parenchymat6zni)

1.14.01.02.04.01. |Hemoragicka mastitida

zanét mlécné zlazy s piimesi krve v sekretu

Nekroticka (gangren6zni)

1.14.01.02.04.02. mastitida

zanét mlécné zlazy s nekrozou tkdné a
pfimési hnilobné tkdn€ v sekretu

1.14.01.02.04.03. | Hnisava mastitida

(purulentni - apostematdzni mastitida) - zanét
mlécné zlazy, kdy sekretem je hnis a kdy
dochazi k tvorbé abscest

Nehnisava intersticialni

1.14.01.02.04.04. mastitida

nehnisavy zanét pojivové tkan€ mlééné zlazy

1.14.01.02.04.05. | Granulomatozni mastitida

zanét mlécné zlazy s granulomatozni
degradaci tkané

2.2.1.2 Znaky exteriéru:

Jsou definované podle pravidel pouzivanych pii odhadu plemennych hodnot.

Znaky v bodech:

Hloubka vemene
Sifka vemene
Zavésny vaz

Doporuceni: Pti vlastni ptipravé doporucujeme sjednotit bodové hladiny 1 a 2 pfipadné 8 a 9 na
zéklad¢ cetnosti vyskytu do jedné hladiny obsahujici hodnoceni body 1 a 2; a hladinu zahrnujici
hodnoceni body 8 a 9. Divodem je ¢etnost v jednotlivych hladinach.

Znaky v %:

Vemeno jako souhrnna charakteristika
Doporuceni:

Tvorba hladin rovnomérné podle hodnoceni od nejhtife po nejlépe utvarené vemeno

Hodnoceni vemene do 69 %
Hodnoceni vemene od 70 do 75 %
Hodnoceni vemene od 75 do 80 %
Hodnoceni vemene od 80 do 85 %
Hodnoceni vemene nad 85 %

NN




2.2.1.3 Znaky na zakladé poctu somatickych bunék

Lakta¢ni pramér somatickych bunék v mléce (LpocSB) je hodnota, ktera je vypoctena pro
kazdou dokonc¢enou normovanou laktaci.

LpocSB je pocitan podle vzorce:

Y MESMLK * pocSB
MLK

LpocSB =

YITMESMLK je mési¢ni produkce mléka v kg, ktera se vypocte jako pocet dni od oteleni do
prvniho kontrolniho dne — pfi prvni kontrole nebo poc¢tem dni od minulého kontrolniho dne — a
vynasobi primérnou produkei mléka v kg z kontrolniho dne stavajiciho a minulého. Posledni usek
laktace do dosazeni 305 laktacnich dnti je snizeny o pomérnou ¢ast mléka i o pomérnou cast sumy
mléka vynasobenou pomérnou ¢asti poctu SB.

MLK je produkce mléka (kg) za normovanou laktaci.
n je pocet kontrol.
PocSB = je pocet SB zjisténych rozborem mléka pii kontrolnim dnu v tisicich / ml mléka.

Prvni kontrolni den mize byt proveden nejdiive 6. den po oteleni, ale nejvyse 68. den po oteleni. V
prabéhu laktace mize byt interval mezi daty provadéné kontroly jedenkrat del§i nez 37 dnd, vzdy
vSak musi byt krat§i nez 76 dnl. V pfipad¢ veterinarni uzavérky se postupuje individualné po
dohovoru se zpracovatelem. Ve vSech ostatnich ptipadech je laktace neuznana (ozna¢ena zménou
10). Pro uznani normované laktace musi byt v jejim pribéhu provedeno alespont 5 kontrol véetné
provedenych rozbori na slozky mléka. V ptipadech, kdy neni zjist€no % tuku, bilkovina a laktozy
(vzorek byl pfed rozborem rozbit, vylit nebo jinak znehodnocen), vzdy se doplni hodnoty z
pfedchoziho mésice (pfi znehodnoceni vzorku z prvniho kontrolniho dne je vzorek v sestavé doplnén
az z nasledujiciho mésice). Po zjisténi % tuku, bilkoviny a laktézy v nasledujicim tdobi po udobi,
kdy nebylo mozné hodnoty mléénych slozek zjistit, je vypocten aritmeticky priimér z téchto dvou
udobi a takto stanovena hodnota se dosadi misto piivodné zaznamenané.

*pirevzato ZASADY VEDENI USTREDNI EVIDENCE AUTOMATIZOVANE ZPRACOVANI DAT
KONTROLY UZITKOVOSTI SKOTU posledni aktualizace, Copyright © 2017 CMSCH, a. s
https://www.cmsch.cz/getattachment/Tiskopisy,-dokumenty/Kontrola-uzitkovosti/Metodika-
Zasady-vedeni-UE-Automatizovane-zprac-(1)/Zasady-AZD-KU_202012.pdf.aspx/?lang=cs-CZ

Hodnoceny znak LSSB je skore laktaéniho priméru somatickych bunék v mléce (LpocSB)
vypoctené podle vzorce:

LSSB = logz (LpocSB /100) + 3.

2.2.2 DEFINICE PEVNYCH EFEKTU V MODELU
2.2.2.1 Znak klinicka mastitida (KM); Znak lakta¢ni skdre poctu somatickych bunék
(LSSB)
a. Kombinovany efekt stado, rok a obdobi oteleni

Stado se definuje podle chovatele a staje, ve kterych se pravidelné zadavaji do Deniku nemoci a
1é¢eni udaje o nemocich. Je tieba stanovit zacatek zadavani. Pro dané stado je to prvni ptipad zadani


https://www.cmsch.cz/getattachment/Tiskopisy,-dokumenty/Kontrola-uzitkovosti/Metodika-Zasady-vedeni-UE-Automatizovane-zprac-(1)/Zasady-AZD-KU_202012.pdf.aspx/?lang=cs-CZ
https://www.cmsch.cz/getattachment/Tiskopisy,-dokumenty/Kontrola-uzitkovosti/Metodika-Zasady-vedeni-UE-Automatizovane-zprac-(1)/Zasady-AZD-KU_202012.pdf.aspx/?lang=cs-CZ

nebo pocatek mésice, ve kterém bylo pouzivani Deniku zahdjeno, pfipadné rozmezi dat, ve kterych
k zadavani dochazelo.

Zakladni predpoklad je, zZe prvni laktace zapojené do odhadu plemennych hodnot jsou ty, které
zapocaly po zacatku zadavani, pri ukonceni zaddvani se berou do uivahy laktace zapocaté

V prredchozim mésici.

Rok oteleni se definuje jako kalendarni rok oteleni.

Obdobi oteleni je 3 mésicni obdobi oteleni definované jako leden az biezen, duben az Cerven,
cervenec az zafi, fijen az prosinec.

b. Kombinovany efekt potadi laktace a véku pii oteleni

Poradi laktace se bere do tivahy od prvni do Sesté laktace. Hladiny paté a Sesté laktace se
kombinuji do jedné pro zvyseni Cetnosti. Kazda laktace se kombinuje s hladinou véku pfi oteleni.
Pro vék pfi oteleni se stanovi tfi hladiny podle decilt: prvni hladina vk pfi oteleni rovny a nizsi
nez prvni decil, druha hladina vék mezi prvnim a devatym decilem a tieti hladina vek pfi oteleni
rovny a vyssi nez devaty decil.

2.2.2.2 Exteriérové znaky: celkova charakteristika vemeno, hloubka vemene,
zavésny vaz, Sifrka vemene.
c. Kombinovany efekt stddo, rok a obdobi hodnoceni

Stado se definuje podle chovatele a staje, ve kterych se pravidelné€ zadavaji do Deniku nemoci a
lé¢eni udaje o nemocich. Pokud krava ziskala linearni hodnoceni v jiném stadé nez v tom, kde o ni
byly ziskany udaje o klinické mastitid¢, potom se k linearnimu hodnoceni nepiihlizi.

Rok hodnoceni se definuje jako rok hodnoceni.
Obdobi hodnoceni je 3 méesi¢ni obdobi oteleni definované jako leden az bfezen, duben az cerven,
cervenec az zafi, fijen az prosinec.

d. Pevny efekt bonitéra
Bonitér je kod bonitéra.

e. Kvadratické regrese
I.  V¢&k pfi prvnim oteleni
ii. Pocet dnu laktace pti hodnoceni

Pozn. Tento model je zjednoduseny model pouzivany pti odhadu plemenné hodnoty pro exteriér u
holstynského plemene v CR
https://www.cmsch.cz/CMSCH.cz/media/lib_Plemdat/Popis_exterier.pdf

2.2.3 DEFINICE NAHODNYCH EFEKTU V MODELU
2.2.3.1 Znak klinicka mastitida (KM); Znak laktac¢ni skére poctu somatickych bunék
(LSSB)
a. Efekt permanentniho prostfedi kravy
Je dan poctem krav v datovém souboru, u kterych jsou informace vyskytu KM
b. Efekt jedince
VSichni jedinci zahrnuti do vypoctu.


https://www.cmsch.cz/CMSCH.cz/media/lib_Plemdat/Popis_exterier.pdf

2.2.3.2 Znaky exteriéru
c. Efekt jedince
VSichni jedinci zahrnuti do vypoctu.

2.3 GENETICKE PARAMETRY
Genetické parametry byly odhadnuty pro znaky: vemeno jako celkova charakteristika, hloubka
vemene, zavésny vaz, Sitka vemene, LSSB, KM.

TAB. 2 VARIANCE A KOEFICIENTY DEDIVOSTI, PRIPADNE OPAKOVATELNOSTI PRO ZNAKY ZAHRNUTE
DO MODELU

Vemeno jako Hloubka Zavésny  Sifka LSSB KM

celkova vemene vaz vemene

charakteristika
Aditivni variance 0,1235 0,5381 0,2918 0,1845 0,1594 0,0051
Variance permanentniho prostiedi 0,19153 0,0045
Residudlni variance 0,4319 0,8823 1,2093 0,9525 11,1366 0,1171
Celkem 0,5554 1,4204 1,5011 1,1370 1,4875 0,1267
Koeficient dédivosti 0,22 0,38 0,19 0,16 0,11 0,04
Koeficient opakovatelnosti 0,24 0,08

TAB. 3 GENETICKE KORELACE MEZI ZNAKY ZAHRNUTYMI DO MODELU

Hloubka

vemene Zavésny vaz  Siika vemene LSSB KM
Vemeno jako
celkova 0,88 0,45 0,31 -0,37 -0,30
charakteristika
Hloubka vemene 0,22 -0,07 -0,41 -0,41
Zavésny vaz 0,18 -0,24 -0,30
Sitka vemene 0,17 0,37
LSSB 0,93

2.4 VARIANCNE-KOVARIANCNI MATICE

TAB. 4 REZIDUALNI VARIANCNE-KOVARIANCNI MATICE

Vemeno jako

celkova Hloubka Zavésny Sitka

charakteristika vemene vaz vemene LSSB KM
Vemeno jako celkova 0,4319 02725 02769 0,2048 -0,0564 -0,0203
charakteristika
Hloubka vemene 0,2725 0,8823 0,0759 -0,0873 -0,0407 -0,0186
Zaveésny vaz 0,2769 0,0759 1,2093 10,1689 -0,0364 -0,0145
Sitka vemene 0,2048 -0,0873 0,1689 0,9525 0,0022 -0,0029
LSSB -0,0564 -0,0407 -0,0364 0,0022 1,1366 0,0912
KM -0,0203 -0,0186 -0,0145 -0,0029 10,0912 0,1171
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TAB. 5 VARIANCNE-KOVARIANCNI MATICE PERMANENTNIHO PROSTREDI

Vemeno jako  Hloubka Zavésny  Sitka LSSB KM

celkova vemene  vaz vemene

charakteristika
Vemeno jako celkova 0 0 0 0 0 0
charakteristika
Hloubka vemene 0 0 0 0 0 0
Zaveésny vaz 0 0 0 0 0 0
Sitka vemene 0 0 0 0 0 0
LSSB 0 0 0 0 0,1915 0,0158
KM 0 0 0 0 0,0158 0,0045

TAB. 6 ADITIVNI VARIANCNE-KOVARIANCNI MATICE

Vemeno jako o &
celkova Hloubka Zavésny Siika LSSB KM
. ... vemene vaz vemene

charakteristika
Vemeno jako celkova 0,1235 0,2274 0,0863 0,0467 -0,0523 -0,0075
charakteristika
Hloubka vemene 0,2274 0,5381 0,0869 -0,0210 -0,1188 '0,0214
Zaveésny vaz 0,0863 0,0869 0,2918 0,0415 -0,0524 -0,0116
Sitka vemene 0,0467 -0,0210 10,0415 10,1845 0,0288 0,0114
LSSB -0,0523 -0,1188 -0,0524 10,0288 0,1594 0,0266
KM -0,0075 -0,0214 -0,0116 0,0114 0,0266 0,0051

2.5 GENOMICKA MATICE

Genomicka matice odpovida bézné pouzivané genomické matici k odhadu genomickych plemennych
hodnot pro dalsi znaky v rutinnim odhadu.

2.6 VLASTNIVYPOCET A POUZITY VYPOCETNI SOFTWARE
Vypocet se provede programy programového baliku BLUPF90 (Misztal et al. 2018).

Ptiprava RENUMF90
Vypocet plemennych hodnot BLUP90I0OD?2
Vypocet spolehlivosti PREGSF90 - vypocet diagonalni matice Gdiag

ACCF90GS - vypocet genomickych spolehlivosti

Parametrické soubory jsou v prilohach.

2.7 GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY NA ODOLNOST VUCI KLINICKE

MASTITIDE
Vysledkem jsou genomické plemenné hodnoty pro KM (GEPH KM), odhad pro ndhodny efekt jedince,
pro vSichny jedince zahrnuté do vypoctu. A spolehlivosti téchto hodnot.

VysSe odhadt plemennych hodnot je pfimo imérna vyssi nachylnosti na vyskyt KM u jedince.
Zvitata s nizkou plemennou hodnotou jsou ta, ktera jsou proti klinické mastitid¢ vice odolna.
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Pro lepsi uchopeni slechtitelského postupu jsou plemenné hodnoty predstavovany jako relativni
s tim, ze nizké odhady GEPH KM jsou piepocteny tak, aby byly vyssi nez 100 % a naopak.

Relativni GEPH = - (((GEPH_KM - prumér / smérodatnid odchylka) * 12) - 100),

kde pramér je pfedstavovan praimérem GEPH KM vybrané baze napi. ur¢itého ro¢niku byku
s odpovidajici smérodatnou odchylkou.

2.8 ZPRACOVANI VYSLEDKU
Struktura vysledkovych soubort je popsana v manualu programového baliku BLUPF90 (Manual for

BLUPF90 family of programs) ke staZeni na
http://nce.ads.uga.edu/wiki/lib/exe/fetch.php?media=blupf90 all2.pdf
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2.8.1 ODHAD PLEMENNYCH HODNOT

Vysledkem vystupu je soubor z programu BLUPF90iod2 (nazev vystupniho souboru - solution),
obsahuje oznaceni znaku, efektu, hladiny a vlastni feSeni rovnice (solution). Vystupem pro klinickou
mastitidu je znak (trait) 6, aditivni efekt (effect) 10, oznaceni precislovaného jedince (level) a vlastni
odhad (solution), coz v daném ptipad¢ je odhad plemenné hodnoty.

trait/effect level solution
1 10 142483 -0.05777807
2 10 142483 -0.28899764
3 10 142483 -0.24859375
4 10 142483 0.00266275
5 10 142483 -0.08670167
6 10 142483 -0.01310995
1 10 142484 -0.00140049
2 10 142484 0.00570885
3 10 142484 0.00633314
4 10 142484 -0.01800843
5 10 142484 -0.02531419
6 10 142484 -0.00507609

2.8.2 ODHAD SPOLEHLIVOSTI PLEMENNYCH HODNOT

Vysledkem vystupu je soubor z programu ACCF90GS (nazev vystupniho souboru - sol_and_acc),
obsahuje oznaceni znaku, efektu, hladiny a vlastni feSeni rovnice (solution). Vystupem pro klinickou
mastitidu je znak (trait) 6, aditivni efekt (effect) 10, oznaceni piecislované¢ho jedince (level) a
spolehlivost (rel), coz v daném piipadé je odhad spolehlivosti plemenné hodnoty. Odhad solution,
code je vztaZzen ke znamym €1 nezndmym rodiclim, sire a dam jsou piecislovani rodice a parent-avg
je prumérna spolehlivost rodica.

trait/effect level solution rel solution code sire dam parent-avg

1 10 142483 0.00000000 0.1275 0.00000000 1 135844 166714 0.0892
2 10 142483 0.00000000 0.1370 0.00000000 1 135844 166714 0.0934

3 10 142483 0.00000000 0.0883 0.00000000 1 135844 166714 0.0686
4 10 142483 0.00000000 0.0834 0.00000000 1 135844 166714 0.0664
5 10 142483 0.00000000 0.1085 0.00000000 1 135844 166714 0.0777
6 10 142483 0.00000000 0.1157 0.00000000 1 135844 166714 0.0816
1 10 142484 0.00000000 0.0459 0.00000000 1 166716 166715 0.0058
2 10 142484 0.00000000 0.0511 0.00000000 1 166716 166715 0.0064
3 10 142484 0.00000000 0.0263 0.00000000 1 166716 166715 0.0033
4 10 142484 0.00000000 0.0217 0.00000000 1 166716 166715 0.0027
5 10 142484 0.00000000 0.0226 0.00000000 1 166716 166715 0.0026
6 10 142484 0.00000000 0.0245 0.00000000 1 166716 166715 0.0028

2.8.3 RODOKMENOVY SOUBOR

Soubor z programu RENUMF90 (nazev vystupniho souboru - renadd10.ped), obsahuje
ptekddovany rodokmen se strukturou:

1) precislované cislo zvitete

2) otec

3) matka

4) 3 - pocet znamych rodica
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5) odhad roku narozeni

6) pocet znamych rodic¢d (pro genomicka zvirata +10)
7) pocet zdznamu z datového souboru (records)

8) pocet potomkd jako otec

9) pocet potomkd jako matka

10) pGvodni ¢islo zvifete tj. registracni Cislo

142483 135844 166714 1 O

2 2 203000331894961
142484 166716 166715 1 0 2 1

0
0 203000331899961

o o

2.8.4 SOUBOR GENOMICKYCH JEDINCU

Soubor kgen001duben_XreflD obsahuje seznam genomickych zvitat: prekddované ¢islo zvirete a
registracni ¢islo zvirete.

Priklad:
85070 203000919865021

Byk narozeny v roce 2020, genomicky.

Spolehlivost
1 10 85070 0.00000000 0.5882 0.00000000 1 66830 19942 0.3214
2 10 85070 0.00000000 0.6228 0.00000000 1 66830 19942 0.3381
3 10 85070 0.00000000 0.4730 0.00000000 1 66830 19942 0.2667
4 10 85070 0.00000000 0.4469 0.00000000 1 66830 19942 0.2538
5 10 85070 0.00000000 0.4415 0.00000000 1 66830 19942 0.2467
6 10 85070 0.00000000 0.4597 0.00000000 1 66830 19942 0.2544
Odhad plemennych hodnot

1 10 85070 0.60364671

2 10 85070 1.22194063

3 10 85070 0.46494867

4 10 85070 0.47226472

5 10 85070 -0.43212358

6 10 85070 0.01032110
Rodokmen

85070 66830 19942 1 0 12 0 0 0 203000919865021

3 SROVNANI ,NOVOSTI POSTUPU“

Pro Slechténi na zdravotni stav dojen¢ho skotu je odhad plemenné hodnoty pro vyskyt klinické
mastitidy zasadni. Ma vést ke snizeni vyskytu klinické mastitidy u dojnic zvysenim jejich odolnosti
vuci této nemoci. V predkladané metodice se vyuzivaji krome informaci o vyskytu klinické mastitidy
I informace 0 poctu somatickych bunék v mléce a o vybranych znacich exteriéru. U holstynského
skotu v Ceské republice se doposud §lechti na zdravotni stav vemene nep¥imo pomoci plemennych
hodnot pro poc¢et somatickych bunék a pro exteriérové znaky, znaky linearniho popisu vemene. Tyto
plemenné hodnoty se odhaduji samostatné podle specialnich metodik a vysledné plemenné hodnoty
vstupuji do selekéniho indexu. Pfedkladana metodika piinasi v CR zcela novou metodu, kdy se jedna
0 selekci na pfimy znak, klinickou mastitidu. Jedna se o zcela novy navrh, ktery vychazi z jiz
pouzivanych postupt lechténi v CR a vhodné je dopliiuje. Je dillezitym podkladem pro dal$i vyvoj
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Slechtitelskych postupt holstynského plemene, protoze zdravotni stav hospodarskych zvirat je jednim
z dulezitych faktorii a z toho diivodu je potieba tyto znaky sledovat, vytvaret patficné databaze a
vyhodnocovat plemenné hodnoty pro nemoci. V Ceské republice se v soudasnosti vytvaii systém
odhadu plemennych hodnot pro znaky zdravi u dojeného skotu s konkrétni aplikaci u holstynského
plemene. Pfedkladana metodika zapada do systému $lechténi na odolnost vii¢i nemocem pro dojeny
skot a vyznamné jeho vyvoj podpofi.

4 POPIS UPLATNENI CERTIFIKOVANE METODIKY

Svaz chovateld hol§tynského skotu CR, a.s. je uznanym chovatelskym sdruzenim a nositelem jedné
spole¢né Plemenné knihy holstynského skotu pro celou CR, vydava potvrzeni o pivodu zvifat a
stanovuje chovny cil a standard plemene, stanovuje parametry pro vybér plemennych zvifat a
prosazuje intenzifikaci Slechténi a dosazeni rentability chovu. Rozhodnutim Ministerstva zemédélstvi
CR je Svaz uznanym chovatelskym sdruzenim pro hol$tynské plemeno skotu. Pfedklddana metodika
poskytne informace nutné pro $lechténi holtynského skotu v CR na sniZeni vyskytu klinické
mastitidy u krav.

5 EKONOMICKE ASPEKTY

Ptedpokladdané ekonomické piinosy pro uzivatele se pohybuji na trovni 0 K¢ ve formé hospodarského
vysledku v pritbéhu nasledujicich péti let v diisledku ocekévané delsi odezvy na Slechténi. V souladu
s doporuc¢enim Rady vlady pro vyzkum uzivatel metodiky nevytvafi témito ¢innostmi ptimy zisk.
Vytvarenim podkladd a fizenim Slechtitelské prace dochazi k zvyseni kvality plemenaiské prace u
chovateli holstynského skotu a zlepSuji se tak zakladni pfedpoklady pro ekonomické ptinosy pro
jednotlivé chovatele.
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8 PRILOHA ODHAD GENETICKYCH PARAMETRU

Genetické parametry (Tab. 2) byly odhadnuty na souboru, ktery zahrnoval idaje o hol$tynskych kravach
chovanych ve stadech poskytujicich tidaje o vyskytu nemoci do Deniku nemoci a 1é¢eni. Do vlastniho
vyhodnoceni bylo pouzito 13 794 holstynskych krav (H100), které dosahly 18 570 laktaci s laktacni
incidenci klinické mastitidy (KM) 16,95 %. Otelily se v letech 2017 az 2020. KM byla sledovana po celou
laktaci, kterd musela trvat min. 240 dnfi u laktaci, kde se KM nevyskytla. Pro kazdou kravu byly znamy
hodnoty linedrniho popisu, ktery se zjistuje u prvotelek. U kazdé laktace byla zndma priimérna hodnota
poctu somatickych bunék za laktaci (LpocSB). Byly odhadnuty genetické parametry, koeficienty
dédivosti a genetické korelace mezi znaky. Pouzitd metoda odhadu byl linedrni viceznakovy animal
model. Byly pouzity dva typy modelové rovnice:

Pro klinickou mastitidu (KM) a pro pramérny pocet somatickych bunék za laktaci (LpocSB):

Yijko = 1 + PLveki + HYSj + pex + ao + €ijko,

Yijko - vybrany znak KM byl definovan jako vyskyt onemocnéni KM 0/1 (0 laktace bez vyskytu KM,
1 laktace s vyskytem KM) za laktaci od oteleni do 305 dnii, laktace bez KM musela mit délku nejméné
240 dnii. Zasazena ¢tvrt’ nebyla brana do tivahy. Druhy znak, pro ktery byla pouzita tato rovnice, byl
LpocSB, ktery byl v zajmu dosazeni normalniho rozdéleni transformovan na skore somatickych bunék
za laktaci (LSSB) podle vzorce LSSB =logz(LpocSB /100000) + 3.

u - prumeér, PLveki.potadi laktace kombinované s vékem pii oteleni (9 hladin,); HYS;— pevny efekt
stada (436 hladin, 52 stad, roky 2017-2020); pex je nahodny efekt trvalého prostiedi jedince (13 974
krav), odpovidajici vice laktacim kravy k; a, — nahodny aditivni efekt jedince spojeny s rodokmenem
zahrnujicim 56 498 jedinct; €ijko je ndhodny rezidudlni efekt.

Pro znaky linearniho popisu byl pouzit linearni animal model s modelovou rovnici:

Yijkim = x4 + HDi + Kj + a0 + Bragem + B2agem + P1Sn + P2Sn+ Eijkmno,

Yijim — upravené skore pro znak linearniho popisu u prvotelky: hloubku vemene, Sitku vemene a
zavésny vaz; hladina hodnoceni v % pro znak celkové hodnoceni exteriéru vemene; pocty pozorovani
a rozdeleni hladin viz Tab. 8; u - primeér;, HDi— pevny kombinovany efekt stada a roku a obdobi
hodnoceni (412 hladin); Kj — pevny efekt bonitéra (6 hladin); Biage, f.age — pevna linearni a
kvadraticka regrese na v€k zvifete ve dnech pti prvnim oteleni; B1s, B2S — pevna linearni a kvadraticka
regrese na pocet dnli laktace (DIM) ptfi hodnoceni; a — ndhodny aditivni efekt jedince spojeny
s rodokmenem zahrnujicim 56 498 jedincii; €ijkmno je ndhodny rezidualni efekt.

Zakladni editace a ptiprava datovych soubort, zpracovani vysledki a statistické vyhodnoceni bylo
provedeno programem SAS 9.4. (SAS. 2016). Programovy balik BLUPF90 (Misztal) byl pouzit pro
odhad genetickych parametrti a plemennych hodnot.

Uvedeny soubor byl pouzit pro odhad genetickych parametrti. Ty jsou uvedeny v Tab. 2 Variance a
koeficienty dédivosti, ptipadné opakovatelnosti pro znaky zahrnuté do modelu. Koeficienty dédivosti
jednotlivych znakli odpovidaji publikovanym hodnotam. Nejvyssi dédivost vykazaly znaky
linearniho popisu vemene a nejnizsi pak vyskyt klinické mastitidy. Genetické korelace mezi znaky
zahrnutymi do modelu jsou uvedeny v Tab. 3. Opét odpovidaji hodnotam v literatuie. Znaky vybrané
do modelu jsou stiedné siln¢ (znaky linearniho popisu vemene) a silné¢ (LSSB) korelovany s KM.
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Genetické korelace mezi znaky linearniho popisu a LSSB odpovidaji ve svych hodnotach korelacim
mezi témito znaky a KM. Na zakladé velikosti genetickych korelaci miizeme udélat zavér, ze ani
jeden z vybranych znaki neni plné nahraditelny ostatnimi. Genetické korelace mezi znaky se li$i od
jedné, z cehoz vyplyva, Ze ani jeden z vybranych znaki neni plné nahraditelny ostatnimi.

Pro uvedeny soubor byl proveden odhad genomickych plemennych hodnot a jejich spolehlivosti.
Pouzit byl stejny viceznakovy model a metoda jednokrokového odhadu. Rodokmen zahrnoval 67 078
jedincii a 3 625 genomickych bykii.

Vysledky ukazaly, ze spolehlivost plemennych hodnot pro kravy narozené v letech 2014 az 2018 se
pohybuje okolo 30 % v pruméru (obrazek 3), u byku je tento primér o néco vyssi (obrazek 4).
Spolehlivosti v priméru stoupaji s rokem narozeni zvitat, aby maximum dosahly okolo ro¢niku 2013.
Tento stoupajici trend 1ze vysvétlit stoupajicim mnozstvi informaci, které byly vyuzity pro odhad PH
u zvifat narozenych v daném roce.

TAB. 7: STATISTICKE HODNOTY SKORE VYHODNOCENYCH ZNAKU LINEARNIHO POPISU

Znak Pocet Praimér SD Median Modus Min - Max popis
pozorovani popis

Vemeno jako 13794 79.69 381 80 82

celkova

charakteristika

Hloubka 13794 595 1.24 6 7 1- 9 Mg¢lké

vemene Hluboké

Zaveésny vaz 13 794 566 1.14 6 6 1- Vyduty 9 - Extrémné
hluboky

Sitka vemene 13 794 558 1.30 6 6 1 - Uzké 9 Siroké

TAB. 8: POCTY KRAV PRO SKORE VYHODNOCENYCH ZNAKU LINEARNIHO POPISU A VEMENE

Hloubka  Zavésny Sitka vemene Vemeno jako celkova charakteristika
vemene vaz
Tridy Trida Rozmezi
podle hodnoceni
bodii ve tiidach
1-2 63 169 57 1 Pod 70 % 220
3 314 539 295 2 70 - 75% 1549
4 1351 2165 1782 3 76- 80 % 5548
5 3118 3 566 3815 4 81-85 % 6173
6 3859 3584 4 645 5 Nad 85 % 304
7 3 868 3 097 2613
8-9 1221 674 587
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OBRAZEK 1 ROZLOZENI PROMENNE SKORE SOMATICKYCH BUNEK ZA LAKTACI LSSB
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OBRAZEK 2 ROZLOZENI PROMENNE HODNOCENI VEMENE JAKO CELKOVE CHARAKTERISTIKY
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OBRAZEK 3 ROZLOZENI SPOLEHLIVOSTI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KM PRO KRAVY

PODLE ROKU NAROZENI
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OBRAZEK 4 ROZDELENI SPOLEHLIVOSTI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KM PODLE ROKU
NAROZENI U GENOTYPOVANYCH BYKU
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OBRAZEK 4POKR. ROZDELENI SPOLEHLIVOSTI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KM PODLE
ROKU NAROZENI U GENOTYPOVANYCH BYKU
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OBRAZEK 5 GENETICKE TRENDY PRO KLINICKOU MASTITIDU U KRAV, BYKU A GENOMICKYCH BYKU
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9 PRILOHA GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY

9.1 POPIS POUZITEHO SOUBORU

Genomické plemenné hodnoty byly odhadnuty na souboru, ktery zahrnoval udaje o holstynskych
kravach chovanych ve stadech, které eviduji vyskyt nemoci v Deniku nemoci a 1é¢eni. Do vlastniho
vyhodnoceni bylo pouzito 62 933 holstynskych krav (od H75 vyse), které dosahly 101 261 laktaci
s lakta¢ni incidenci klinické mastitidy (KM) 19.50 %. Otelily se v letech 2017 az 2021. KM byla
sledovéana po celou laktaci, ktera musela trvat min. 240 dni u laktaci, kde se KM nevyskytla, kromé
roku 2021, kde byla tato podminka rozvolnéna, aby se do vypoctu dostala data o mladych
genotypovanych prvotelkach. Hodnoty linearniho popisu byly znamy u 49 886 krav, a to pro hloubku
vemene, zavésny vaz, Sitku vemene a pro vemeno jako celkovou charakteristiku. Primérna hodnota
poctu somatickych bunék za laktaci (LpocSB) byla znama u 65 564 laktaci.

Kravy zastoupené v datovém souboru vykazaly pro pouzité znaky linedrniho popisu nejcastéjsi
hodnoty 6 ¢i 5, a pro vemeno jako celkovou charakteristiku 82 %, jak dotvrzuji Tab. 9 a 10. Také
rozdélen{ Cetnosti LSSB, jak je vidét na obrazku 6 bylo ve prospéch niZsich hodnot.

TAB. 9 STATISTICKE HODNOTY SKORE VYHODNOCENYCH ZNAKU LINEARNIHO POPISU

Znak Pocet Praimér SD Median Modus Min - popis Max - popis
pozorovani

Vemeno 49 886 79,65 3,85 80 82

Hloubka 49 886 59 121 6 6 1 - Hluboké 9 - Mélké

vemene

Zavésny vaz 49 886 5,56 1,30 6 5 1- Vyduty 9 - Extrémné
hluboky

Sitka 49 886 563 115 6 6 1 - Uzké 9 - Siroké

vemene

TAB. 10 POCTY KRAV PRO SKORE VYHODNOCENYCH ZNAKU LINEARNIHO POPISU A VEMENE

Hloubka  Zavésny  Siika vemene Vemeno jako celkova charakteristika
Vemene vaz
Tridy Trida Rozmezi
podle hodnoceni
bodii ve tfidach
1-2 228 570 210 1 Pod 70 % 844
3 1040 2150 1208 2 70 - 75% 5721
4 4 658 7992 6676 3 76- 80 % 19 976
5 11 649 13071 13902 4 81-85 % 22 280
6 14 479 12 948 16 720 5 Nad 85 % 1 065
7 13 654 10 724 8 926
8-9 4178 2431 2 244
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OBRAZEK 6 ROZLOZENI PROMENNE SKORE SOMATICKYCH BUNEK ZA LAKTACI LSSB
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9.2 POPISMETODY VYPOCTU

Byly odhadnuty genomické plemenné hodnoty. Pouzitd metoda odhadu byl linearni viceznakovy
animal model a jednokrokova metoda genomického odhadu (Misztal et al. 2018). Varianéné-
kovarian¢ni matice pouzité pro vypocet byly odhadnuty v ptedchozim vypoctu a jsou uvedeny v Tab.
4 Rezidudlni varian¢né-kovarian¢ni matice, Tab. 5 Varian¢né-kovarianéni matice permanentniho
prostiedi a Tab. 6. Aditivni varian¢né-kovarian¢ni matice.

Ve viceznakovém modelu byly pouzity dva typy modelové rovnice:

Pro klinickou mastitidu (KM) a pro primérny pocet somatickych bunék za laktaci (LpocSB):

Yijko = i + PLveki + HYSj + pex + ao + €ijko,

Yijko - Vybrany znak KM byl definovan jako vyskyt onemocnéni KM 0/1 (0 laktace bez vyskytu KM,
1 laktace s vyskytem KM) za laktaci od oteleni do 305 dnt, laktace bez KM musela mit délku nejméné
240 dni, kromé roku 2021. ZasaZena ¢tvrt’ nebyla brana do uvahy. Druhy znak, pro ktery byla pouZita
tato rovnice, byl LpocSB, ktery byl v zajmu dosazeni normalniho rozdéleni transformovan na skore
somatickych bunék za laktaci (LSSB) podle vzorce LSSB =logz(LpocSB /100000) + 3. viz obrazek 6.
u - prumér, PLveki_poradi laktace kombinované s vékem pfi oteleni (15 hladin,); HYS;— pevny efekt
stada, roku a obdobi oteleni (817 hladin, 85 stad, roky oteleni 2017-2021, 4 obdobi ro¢né rozdélena
po 3 meésicich); pex je nahodny efekt trvalého prostiedi jedince (62 933 krav), odpovidajici vice
laktacim kravy k; ao — nahodny aditivni efekt jedince spojeny s rodokmenem zahrnujicim 172 922
jedinct; €ijko je nahodny rezidualni efekt.

Pro znaky linearniho popisu byl pouzit linearni animal model s modelovou rovnici:

Yijkim = 4 + HDi + Kj + @0 + B1agem + B2agem + P1sn + B2Sn+ Eijkmno,

Yijkim — upravené skoére pro znak linedrniho popisu u prvotelky: hloubku vemene, Sitku vemene a
zaveésny vaz; hladina hodnoceni v % pro znak celkové hodnoceni exteriéru vemene; pocty pozorovani
a rozdéleni hladin viz Tab. 10; u - primeér; HDi— pevny kombinovany efekt stada a roku a obdobi
hodnoceni (1 955 hladin, 83 chovti, roky hodnoceni 2009-2021); Kj — pevny efekt bonitéra (6 hladin);
Biage, B2age — pevna linearni a kvadratickd regrese na vék zvitete pti prvnim oteleni; B1s, B2S — pevna
linedrni a kvadratickd regrese na pocet dnti laktace (DIM) pfi hodnoceni; ai — ndhodny aditivni efekt
jedince spojeny s rodokmenem zahrnujicim 172 922 jedinct; €ijkmno je ndhodny rezidudalni efekt.
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Zakladni editace a priprava datovych soubori, zpracovani vysledkl a statistické vyhodnoceni bylo
provedeno programem SAS 9.4. (SAS. 2016). Programovy balik BLUPF90 (Misztal) byl pouzit pro
odhad genetickych parametrd a plemennych hodnot.

Rodokmen byl slozen z 172 922 jedinct, kde z toho 8 735 bykt a 164 187 krav. Genotypovanych
krav bylo 21 640 a genotypovanych byku 5 154. Pocet generaci v rodokmenu byl 3. Pocet jedinct
bez obou rodi¢u pak 22 202 krav a 1 443 byka. VSechna genotypovana zvifata méla oba dva rodice.

Plemenné zastoupeni bylo nasledujici: Datovy soubor tvotilo 60 156 krav plemene H100 a dalsi do
celkového poctu 62 933 krav byly kiiZzenky s dojnymi plemeny min. H75. Otci téchto krav bylo 1 842
bykt H100, 120 byku R100 a dalsi tfi byli kiizenci plemene R. V rodokmenu bylo zastoupeno zvirat
mezi otci bez rodic¢a: C100 109 a H100 887 bykil; mezi matkami bez rodi¢t: C100 323 a H100 14 367
krav. Celkem bylo v rodokmenu H100 142 126 krav a jalovic, H100 6 889 a R100 601 byka. Mezi
genotypovanymi zvifaty bylo H100 21 116 a R100 311 krav a jalovic; byka H100 4 167, X100 550
a R100 4009.

9.3 ODHADY GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT

Priiméry odhadli genomickych plemennych hodnot pro vybrané skupiny zvirat jsou uvedeny v Tab. 11
veetné percentild. Cim vy33i hodnota GEPH, tim vy$si vyskyt KM. RozloZeni ¢etnosti pro genomické
plemenné hodnoty zviiat bez rodict je uvedeno na Obrazku 7. Priimér genotypovanych byki je nizsi
nez prumeér krav, ktery je naopak vyssi nez primeér celkem. To je v souladu i s genetickymi trendy na
Obrazku 8, kde trend pro kravy stoupa a pro byky klesa. Podle GEPH lze rozlisit zvirata s riznym
genetickym zdkladem pro vyskyt KM.

TAB 11. PRUMERNE GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KLINICKOU MASTITIDU

Smérodatna
Skupina Pocet  Pramér Minimum PR10 PR25 PR75 PR90 Maximum
odchylka
Celkem 172922 0,022 0,050 -0,301 -0,034  -0,006 0,052 0,086 0,329
Jedinci s rodici 148949 0,025 0,053 -0,301 -0,038  -0,008 0,058 0,091 0,329
Byci 7284 0,017 0,065 -0,235 -0,063  -0,024 0,058 0,099 0,253
Kravy 141665 0,026 0,052 -0,301 -0,037  -0,007 0,058 0,091 0,329
Genotypovani
5154 0,019 0,071 -0,235 -0,072  -0,030 0,068 0,110 0,253
byci
Genotypované
21640 0,028 0,078 -0,301 -0,072  -0,025 0,081 0,128 0,329
kravy
Kravy s
62933 0,031 0,053 -0,216 -0,036 -0,004 0,065 0,098 0,307
fenotypy
Genotypované
4641 0,034 0,078 -0,216 -0,066  -0,019 0,087 0,134 0,298
kravy s fenotypy

PR - percentil
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OBRAZEK 7 ROZLOZENI CETNOSTI PRO GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY ZVIRAT S RODICI
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9.4 ODHADY SPOLEHLIVOSTI GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT

Spolehlivosti GEPH pro KM vypoctené viceznakovym modelem jsou uvedeny v Tab. 12. Primér za
vSechny zvifata je 0,32 a nejvyssi hodnoty byly zjistény v praméru u krav s fenotypy (KM 0/1).
Maximalni spolehlivosti byly zjistény u bykt. Pramérmé spolehlivosti plemennych hodnot u byka i
krav stoupaly s rokem narozeni (viz obrazky 9 a 10). U genotypovanych krav s fenotypy (viz obrazek
11) se pruméry spolehlivosti nelisily podle roku narozeni. Na obrazku 12 je ukazano, ze v priméru
maji genomicti byci vyssi primérnou spolehlivost nez negenotypovani. Obrazek 13 ukazuje vyssi
prumér spolehlivosti u krav se sledovanym fenotypem. Celkem bylo nalezeno 7 042 byku se
spolehlivosti nad 0,05, viz Tab. 13. Rozdéleni Cetnosti pro relativni GEPH a spolehlivost jsou
uvedeny na Obrazku 14 a 15. Relativni GEPH je vyjadiena tak, ze hodnoty nad 100 znamenaji
genetické zaloZeni pro nizsi vyskyt klinické mastitidy.

TAB 12. PRUMERNE SPOLEHLIVOSTI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KLINICKOU
MASTITIDU

Smérodatna

Skupina Pocet Primér Minimum PR 10 PR 25 PR75 PR90 Maximum
odchylka
Celkem 172922 0,32 0,181 0,00 0,01 0,18 046 051 095
Jedinci s rodi¢i 148949 0,37 0,142 0,00 0,15 0,28 047 052 095
Byci 7284 0,41 0,194 0,00 0,15 0,28 052 065 095
Kravy 141665 0,36 0,139 0,00 0,15 0,28 047 052 074
g;g"typovam 5154 0,46 0,167 0,01 0,26 0,36 055 068 095
kGr‘?n"typovane 21640 050 0,061 0,19 0,43 0,46 055 058 074
avy
Kravy s fenotypy 62933 0,45 0,066 0,14 0,36 0,41 049 053 074
Genotypovane 4 5 0,56 0,040 0,38 0,50 053 059 061 074

kravy s fenotypy

TAB 13. PRUMERNE SPOLEHLIVOSTI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KM

Pocet Primér Standardni odchylka Minimum 10th Pctl 25th Pctl 75th Pctl 90th Pctl Maximum

RGEPH 7042 100,66 11,474 59,65 86,18 93,35 108,23 115,00 144,71
GEPH 7042 0,02 0,066 -0,23 -0,06 -0,03 0,06 0,10 0,25
Spolehlivost 7 042 0,42 0,182 0,05 0,18 0,30 0,53 0,66 0,95
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OBRAZEK 9 PRUMERNA SPOLEHLIVOST GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT PODLE ROKU
NAROZENI U GENOTYPOVANYCH BYKU

Distribution of spolCM042021multimet by roknar

Cwerall Statistics
Min 0.0119 Mean 0.459546 Max 0.9538 Fooled Std Dev 0.132886

1.00

075

1l

0.25

C o1
O3,
Co 1
[T

Spolehlivost

0.00 ) ' -

Rok narozeni

OBRAZEK 10 PRUMERNA SPOLEHLIVOST GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT PODLE ROKU
NAROZENI U KRAV S DATY (SLEDOVANY FENOTYP)

Distribution of spolCMO04202 1multimet by roknar
Cwerall Statistics

Min 0.1383 Mean 0.449644 Mz 0.7437 Pooled Std Dev 0.064266
0.8

.. 0B T T

o

E

=

S M B F

5 % = [~

=T W E

-

—

=

=

=

[ =1

2 1 1 1 1
0.2 -+ 1 - 1 1
0.0

DataMax| 04452 04250 06554 0.6084 0705 06242 07437 06408 06649 06777 0.6531 0.851 0.5406
DataMin 0.2411 02354 01449 0.2065 01762 013282 0.2028 0.2284 0.2252 02230 0176 01206 0.2194
Mobhs 3 5 a7 426 1240 2562 4S7T0 T256 aFaa 116E0 12391 11434 1290

2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 20186 2017 2018 2019
roknar
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OBRAZEK 11 PRUMERNA SPOLEHLIVOST GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT PODLE
ROKU NAROZENI U GENOTYPOVANYCH KRAV S UZITKOVOSTI

Distribution of spelCM042021multimet by roknar

Cwerall Statistics
Min 0.3801 Mean 0.558426 Max 0.7437 Pooled Std Dev 0.0384498
0.8

0.7
[
=
E E
[ak)
=
[ =N
o7 0.5
0.4 - -
0.3
DataMax o.E0e4 o.705 0.6242 0. 7437 0.54a08 05549 06777 0.6531 0.651 0.54308
DataMin 05005 0.4143 0.5074 o.ga7s 04502 04858 0.4393 o412 0.3201 0.4141
Mobs 2 = 12 17 ar 132 478 1017 2590 352
2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019

Rok narozeni

OBRAZEK 12 PRUMERNA SPOLEHLIVOST GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT BYKU
negenotypovanych (genet=0) a genotypovanych (genet=1) byk narozenych po roku 1990.

Distribution of spolCM042021multimet by genet

Cwerall Statistics
Min [i] Mean 042608 Max 08538 Pooled Std Dev 017143

1.00
0.75
@
=
=  0.50
= O3
[ =5
w
<
0.25
0.00
DataMax 0.9302 0.9538
DataMin o 0.0119
MNobs 1799 4901
0 1

genet
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Obrazek 13 Primérna spolehlivost genomickych plemennych hodnot u krav
s daty (1) a bez dat (0) narozenych po roku 1990.

l Data = 1 krava se sledovanym fenotypem, Udajich o zdravi

Distribution of spolCMO0O42021multimet by uzit_ CMO4202 1 multimet

Dwerall Statistics

Min [n] Mean 0.32628295 Max 07437 Fooled Std Dew 0114512
[* =]
0.6
o
2 | i
= o4
=]
=
(5]
oz
0.0
DataMax o721z 0. 74937
DataMin o 0.1333
Mobs FEOST S2E33
o 1
data

Obrazek 14 RozloZeni Cetnosti pro relativni genomické plemenné hodnoty u
byki se spolehlivosti nad 0,05 (7 042 byki)

Distribution of RGEPH_CMO042021multimet
12

10

Percent
[s7]
|

hll..

an 96 102 108 114 120 126 132 138 144
RGEPH_CMO42021 multimet

. 41‘
6 F2 78 B4

60 5]
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Obrazek 15 RozloZeni Cetnosti spolehlivosti genomickych plemennych hodnot u
byki s minimalni spolehlivosti 0,05 (7 042 bykii)

Perient

0

Distribution of spolCM04202 1multimet

I

0.045 0105 D165 0.225 0.285 0.345 0405 0.465 0.525 0.585 0.645 0.705 0.765 0.825 0.885 0.945
Spolehlivost
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9.5 ROZDILY VE FENOTYPECH PRO DCERY BYKU

Z vySe uvedenych bykti s GEPH se spolehlivosti nad 0,05 byly vytvofeny dvé skupiny podle 10
percentilu a 90 percentilu. Skupina s geneticky danym nizkym vyskytem KM zahrnovala byky s
relativni GEPH nad 115,00, skupina s geneticky danym vysokym vyskytem KM zahrnovala byky s
relativni GEPH pod 86,18. Vybrano bylo 705 a 704 byki pro obé skupiny. Ob¢ skupiny mély
podobnou spolehlivost GEPH viz Tab. 14.

TAB 14. PRUMERNE SPOLEHLIVOSTI GENOMICKYCH PLEMENNYCH HODNOT PRO KM VE TRECH
SKUPINACH VYTVORENYCH PODLE VYSE RELATIVNI GENOMICKE PLEMENNE HODNOTY PRO KM

Skupina podle relativni Pocet Pramér Standardni  Minimum  Maximum
GEPH KM odchylka

pod 86,18

- vysoky vyskyt KM* 705 0,49 0,162 0,07 0,93
86,18 az 115,00 5633 0,41 0,185 0,05 0,95
nad 115,00

nizky viskyt KM 704 0,45 0,160 0,06 0,92

V Tab. 15 jsou pocty diagndz pro KM a dalsi nemoci, které byly zaznamendny u dcer bykt ve skupiné
S genetickym zalozenim pro ,,nizky* a ,,vysoky* vyskyt KM. Vstupni databazi by Denik nemoci a
1éCeni. Jak je ziejmé, dcery mélo podchyceno v této databazi 365 byku s vysokou a 336 s nizkou
relativni GEPH pro vyskyt KM. Vysoka hodnota relativni GEPH znamena, Ze jedince ma genetické
zaloZeni pro nizky vyskyt klinické mastitidy a naopak.

Zatimco spolehlivost GEPH byla v priméru pro obé skupiny podobna, primérma GEPH byla vysoka
pro skupinu s ,,vysokym vyskytem KM a nizka pro skupinu s ,,nizkou vyskyt KM*, coz odpovida
obracené hodnot¢ relativni GEPH pro KM. V Deniku bylo podchyceno 2x vice dcer byktl ze skupiny
vysokého vyskytu, které prokazaly absolutné vice ptipadit KM 1 dalSich uvedenych nemoci, u vSech
nemoci to byl 2x vétsi pocet, coz odpovida 2x vétsSimu poctu dcer; pro KM vsak nalezen 3,32x vétsi
vyskyt. Pokud byla provedena korekce na pocet dcer, pak pfi vyjadieni na 1 dceru byl v priméru u
byka ze skupiny s vy$§im vyskytem opravdu 1,64 x vyssi vyskyt KM nez ve skupiné s nizkym
vyskytem. Jedna se o fenotypové rozdily mezi skupinami S nizkou zaklad¢ genetického odhadu.
Potvrdilo se, Ze plemenné hodnoty pro KM odrazeji fenotypové poméry ve vyskytu KM v populaci.
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TAB 15. VYSKYT KM A DALSICH VYBRANYCH NEMOCI V DATABAZI NEMOCI NA ZAKLADE DENIKU

LECENI PRO SKUPINY BYKU S RELATIVNI GEPH PRO KM PoD 86,18 4 NAD 115,00

Skupina podle rel. pod 86118, nqd 1,15’,00
GEPH Vysoky vyskyt Nizky vyskyt
KM KM
365/324 336/295
Pocet bykt genomickych genomickych
GEPH, primér 0,135+0,03 -0,103+0,03
Spolehlivost,
prumér 0,57+ 0,16 0,54+0,15
Roky narozeni 1993-2019 1994-2019

Poméry mezi pocty dcer dvou skupin byki

Vyjadieni

Pocet dcer 29 285 14 448 2,03 na jednu dceru
Pramér poctu dcer pod nad
na byka 80,23 43,00 86,18 115,00 pomér
Mastitida klinicka 12 120 3 650

3,32 0,41 025 164
Metritida = 4 474 2 096
poporodni zanét
délohy 2,13 0,15 0,15 1,05
Kulhéani 2 337 1067 2,19 0,08 0,07 1,08
Digitalni 1995 964
dermatitida (DD) 2,07 0,07 0,07 1,02
Cysty = Syndrom 1951 836
ovarialnich cyst 2,33 0,07 0,06 1,15
Chodidlovy - 1661 785
Rusterholziiv vied
(RV) 2,12 0,06 0,05 104
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10PRILOHA PARAMETRICKE SOUBORY PRO PROGRAMOVY BALIK
BLUPF90

10.1 ZNAK KLINICKA MASTITIDA - JEDNOZNAKOVY MODEL

*v pripadé, Ze datové soubory budou mit nedostatec¢ny rozsah pro vyuziti viceznakového modelu

*efekt HYS je v nasledujicim parametrickém souboru rozdélen na 2 efekty: chov a slouceny efekt rok a
obdobi oteleni

10.1.1 PARAMETRICKY MODEL PRO RENUMF90
# par pro renum

DATAFILE

data.dt

TRAITS

7

FIELDS PASSED TO OUTPUT

1 # animal

WEIGHT (S)

RESIDUAL VARIANCE
0.1334257

EFFECT

3 cross alpha #chov
EFFECT

4 cross alpha #rok obdobi oteleni
EFFECT

6 cross alpha #vekottr
EFFECT

2 cross num #PE

RANDOM

diagonal

FILE

(CO) VARIANCES
0.8067E-02

EFFECT

1 cross alpha #animal
RANDOM

animal

FILE

rodokmen.rk

FILE POS

12304

SNP_FILE

snpsnpsnp

(CO) VARIANCES
0.45111E-02

OPTION missing -999
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10.1.2 PARAMETRICKY MODEL PRO BLUP9010D2
# BLUPF90 parameter file created by RENF90
DATAFILE
renf90.dat
NUMBER _OF TRAITS
1
NUMBER OF EFFECTS
5
OBSERVATION (S)
1
WEIGHT (S)

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT

NESTED]
2 83 cross
3 15 cross
4 15 cross
5 62933 cross
6 172922 cross
RANDOM RESIDUAL VALUES
0.13343
RANDOM GROUP
4
RANDOM TYPE
diagonal
FILE

(CO) VARIANCES
0.80670E-02
RANDOM GROUP
5
RANDOM TYPE
add animal
FILE
renadd05.ped
(CO) VARIANCES
0.45111E-02
OPTION SNP file snpsnpsnp
OPTION missing -999
OPTION maxrounds 150000
OPTION conv_crit le-14
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10.1.3 PARAMETRICKY MODEL PRO PREGSF90
Odhad spolehlivosti 1. krok - vypocet diagonaly matice G

DATAFILE
renf90.dat

NUMBER OF TRAITS
1

NUMBER_OF EFFECTS
5

OBSERVATION (S)

1
WEIGHT (S)

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT
NESTED]

2 83 cross
3 15 cross
4 15 cross
5 62933 cross
6 172922 cross
RANDOM_RESIDUAL VALUES

0.13343

RANDOM GROUP

4

RANDOM_TYPE

diagonal

FILE

(CO) VARIANCES
0.80670E-02
RANDOM GROUP
5
RANDOM TYPE
add animal
FILE
renadd05.ped
(CO) VARIANCES
0.45111E-02
OPTION SNP file snpsnpsnp
OPTION saveDiagG
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10.1.4 PARAMETRICKY MODEL PRO ACCF90GS
Vypocet spolehlivosti 2. krok

DATAFILE
renf90.dat

NUMBER OF TRAITS
1

NUMBER_OF EFFECTS
5

OBSERVATION (S)

1
WEIGHT (S)

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT

NESTED]
2 83 cross
3 15 cross
4 15 cross
5 62933 cross
6 172922 cross
RANDOM_RESIDUAL VALUES
0.13343
RANDOM GROUP
4
RANDOM_TYPE
diagonal
FILE

(CO) VARIANCES
0.80670E-02
RANDOM GROUP
5
RANDOM TYPE
add animal
FILE
renadd05.ped
(CO) VARIANCES
0.45111E-02
OPTION missing -999
OPTION SNP file snpsnpsnp
OPTION DiagG file DiagG
OPTION missing -999
OPTION anim 5
OPTION pe 4
OPTION type 1.0
OPTION model animal
OPTION parent avg yes
OPTION acc maxrounds 150
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10.2 ZNAK KLINICKA MASTITIDA - VICEZNAKOVY MODEL

Znaky: celkova charakteristika vemene; hloubka vemene; zavésny vaz; sitka vemene; LSSB; KM

10.2.1 PARAMETRICKY SOUBOR PRO RENUMF90

# par pro renum multi
#put lcislol5 2PE 3hys ocomp 4hdcCOMP Sklasif
#ovekottr
#7vekotl 8vekotl 2 9dnyhod 10dnyhod2
#1llvemsk 12hlvsk 13ZVsk 14sirvsk
#15scs
#le6cm
DATAFILE
data.dt
TRAITS
11 12 13 14 15 lé6#vemeno ;hloubka vemene ;zavesny vaz; sirka vemene; Lscs ;KM
FIELDS PASSED TO OUTPUT
1 # animal
WEIGHT (S)

RESIDUAL VARIANCE

0.43188 0.27245 0.27691 0.20482 -0.56434E-01 -0.20295E-01
0.27245 0.88232 0.75856E-01 -0.87276E-01 -0.40711E-01 -0.18574E-01
0.27691 0.75856E-01 1.2093 0.16888 -0.36444E-01 -0.14467E-01
0.20482 -0.87276E-01 0.16888 0.95248 0.22003E-02 -0.28607E-02
-0.56434E-01 -0.40711E-01 -0.36444E-01 0.22003E-02 1.1366 0.91218E-01

-0.20295E-01 -0.18574E-01 -0.14467E-01 -0.28607E-02 0.91218E-01 0.11713
EFFECT
0 000 3 3 cross alpha #hys

EFFECT

4 4 4 4 0 0 cross alpha #hod

EFFECT

55550 0 cross alpha #hodnotitel

EFFECT

0 000 6 6 cross alpha #vek a potradi laktace

EFFECT

777 700 cov #vekotl * vék pfi prvnim oteleni

EFFECT

8 8 88 00 cov #vekotl 2 na druhou * vék pfi prvnim oteleni

EFFECT

9 9 9 900 cov #dnyhod * dny v laktaci pf¥i hodnoceni

EFFECT

10 10 10 10 0 0 cov #dnyhod * dny v laktaci p¥i hodnoceni na druhou

EFFECT

0 000 2 2 cross num #PE

RANDOM

diagonal

(CO) VARIANCES
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.19153 0.15834E-01
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.15834E-01 0.44794E-02

EFFECT

111111 cross alpha #animal

RANDOM

animal

FILE

rodokmen.rk

SNP_FILE

spnspnspn

#PED_DEPTH

#4

(CO) VARIANCES
0.12350 0.22735 0.08627 0.04668 -0.05227 -0.00749

0.22735 0.53808 0.08695 -0.02102 -0.11876 -0.02141

0.08627 0.08695 0.29183 0.04148 -0.05244 -0.01160

0.04668 -0.02102 0.04148 0.18450 0.02880 0.01142

-0.05227 -0.11876 -0.05244 0.02880 0.15941 0.02661

-0.00749 -0.02141 -0.01160 0.01142 0.02661 0.00508

OPTION MISSING -999
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10.2.2 PARAMETRICKY SOUBOR PRO BLUPF9I10OD2

# # BLUPF90 parameter file created by RENF90

DATAFILE
renf90.dat
NUMBER OF TRAITS
6
NUMBER OF EFFECTS
10
OBSERVATION (S)
1 2 3 4 5
WEIGHT (S)
EFFECTS:
o 0 o o 7 7 817
8 8 8 8 0 O 1955
9 9 9 9 0 O 9
0 0 O 010 10 15
11 11 11 11 0 0 1 cov
12 12 12 12 0 0 1 cov
13 13 13 13 0 0 1 cov
14 14 14 14 0 0 1 cov
0 0 0O 0 15 15 62933
16 16 16 16 16 16 172922
RANDOM RESIDUAL VALUES
0.43188 0.27245 0
0.27245 0.88232 0
0.27691 0.75856E-01
0.20482 -0.87276E-01 O
-0.56434E-01 -0.40711E-01 -0
-0.20295E-01 -0.18574E-01 -0
RANDOM GROUP
9
RANDOM TYPE
diagonal
FILE
(CO) VARIANCES
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
RANDOM GROUP
10
RANDOM TYPE
add_animal
FILE
renaddl0.ped
(CO) VARIANCES
0.12350 0.22735 0
0.22735 0.53808 0
0.86270E-01 0.86950E-01 O.
0.46680E-01 -0.21020E-01 O
-0.52270E-01 -0.11876 -0
-0.74900E-02 -0.21410E-01 -0.

OPTION SNP file snpsnpsnp
OPTION missing -999
OPTION maxrounds 150000
OPTION conv_crit le-14

Cross
Cross
Cross
Cross

Cross
Cross

.27691
.75856E-01
1.2093
.16888
.36444E-01
.14467E-01

.0000
.0000
.0000
.0000
.0000
.0000

O OO O oo

.86270E-01
.86950E-01
29183

.41480E-01
.52440E-01
11600E-01

0.
-0.
0.
0.
0.
-0.

O O O O oo

[ocNoNeRoNoNo]

20482
87276E-01
16888
95248
22003E-02
28607E-02

.0000
.0000
.0000
.0000
.0000
.0000

.46680E-01
.21020E-01
.41480E-01
.18450

.28800E-01
.11420E-01

40

-0.
-0.

56434E-01
40711E-01
-0.36444E-01
0.22003E-02
1.1366
0.91218E-01

.0000
.0000
.0000
.0000
0.19153
0.15834E-01

[eNeNeNe)

.52270E-01
-0.11876
-0.52440E-01
.28800E-01
.15941
.26610E-01

-0.
.18574E-01
-0.
-0.
.91218E-01
.11713

[ecNoNoNe)

POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]

20295E-01

14467E-01
28607E-02

.0000
.0000
.0000
.0000

0.15834E-01
0.44794E-02

.74900E-02
-0.
-0.
.11420E-01
.26610E-01
.50800E-02

21410E-01
11600E-01



10.2.3 PARAMETRICKY MODEL PRO PREGSF90
Odhad spolehlivosti 1. krok - vypocet diagonaly matice G

# BLUPF90 parameter file created by RENF90

DATAFILE
renf90.dat

NUMBER_OF_ TRAITS

6

NUMBER OF EFFECTS

10
OBSERVATION (S
1 2

WEIGHT (S)

)
3

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]

o o o o 7 7 8
8 8 8 8 0 0 19
9 9 9 9 0 0
0 0 0 0 10 10
11 11 11 11 0 0 1 cov
12 12 12 12 0 0 1 cov
13 13 13 13 0 0 1 cov
14 14 14 14 0 0 1 cov
0 0 0 0 15 15 629
16 16 16 16 16 16 1729
RANDOM RESIDUAL VALUES
0.43188 0.27245
0.27245 0.88232
0.27691 0.75856E-01
0.20482 -0.87276E-01
-0.56434E-01 -0.40711E-01
-0.20295E-01 -0.18574E-01
RANDOM_GROUP
9
RANDOM TYPE
diagonal
FILE
(CO) VARIANCES
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
0.0000 0.0000
RANDOM_GROUP
10
RANDOM_TYPE
add_animal
FILE
renaddl0.ped
(CO) VARIANCES
0.12350 0.22735
0.22735 0.53808
0.86270E-01 0.86950E-01
0.46680E-01 -0.21020E-01
-0.52270E-01 -0.11876
-0.74900E-02 -0.21410E-01

OPTION SNP_file snpsnpsnp

OPTION saveDiagG

0.

0.
0.

17 cross
55 cross
9 cross
15 cross
33 cross
22 cross
0.27691
0.75856E-01 -0.
1.2093
0.16888
-0.36444E-01 O

.22003E-02

-0.14467E-01 -0.

.0000
.0000
.0000
.0000
.0000
.0000

O O OO oo

.86270E-01
.86950E-01
.29183

.41480E-01
.52440E-01
.11600E-01

0
0
0
0
-0

-0

O OO O oo

O O OO oo

.46680E-01
.21020E-01
.41480E-01

20482

87276E-01

16888
95248

28607E-02

.0000
.0000
.0000
.0000
.0000
.0000

.18450

.28800E-01
.11420E-01

41

-0.56434E-01
-0.40711E-01
-0.36444E-01
0.22003E-02
1.1366
0.91218E-01

0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.19153
0.15834E-01

-0.52270E-01

-0.11876

-0.52440E-01
0.28800E-01
0.15941
0.26610E-01

-0.20295E-01
-0.18574E-01
-0.14467E-01
-0.28607E-02
0.91218E-01
0.11713

.0000
.0000
.0000
.0000
0.15834E-01
0.44794E-02

o O O o

-0.74900E-02
-0.21410E-01
-0.11600E-01
0.11420E-01
0.26610E-01
0.50800E-02



10.2.4 PARAMETRICKY MODEL PRO ACCF90GS

# BLUPF90 parameter file created by RENF90

DATAFILE
renf90.dat
NUMBER_OF_ TRAITS
6
NUMBER OF EFFECTS
10
OBSERVATION (S)
1 2
WEIGHT (S)

3

EFFECTS: POSITIONS IN DATAFILE NUMBER OF LEVELS TYPE OF EFFECT[EFFECT NESTED]

o o o o 7 7 817 cross
8 8 8 8 0 0 1955 cross
9 9 9 9 0 O 9 cross
0 0 0 0 10 10 15 cross
11 11 11 11 0 0 1 cov
12 12 12 12 0 0 1 cov
13 13 13 13 0 0 1 cov
14 14 14 14 0 0 1 cov
0 0 0 0 15 15 62933 cross
16 16 16 16 16 16 172922 cross
RANDOM RESIDUAL VALUES
0.43188 0.27245 0.27691 0.
0.27245 0.88232 0.75856E-01 -0.
0.27691 0.75856E-01 1.2093 0.
0.20482 -0.87276E-01 0.16888 0.
-0.56434E-01 -0.40711E-01 -0.36444E-01 O
-0.20295E-01 -0.18574E-01 -0.14467E-01 -0.
RANDOM_GROUP
9
RANDOM TYPE
diagonal
FILE
(CO) VARIANCES
0.0000 0.0000 0.0000 0
0.0000 0.0000 0.0000 0
0.0000 0.0000 0.0000 0
0.0000 0.0000 0.0000 0
0.0000 0.0000 0.0000 0
0.0000 0.0000 0.0000 0
RANDOM_GROUP
10
RANDOM_TYPE
add_animal
FILE
renaddl0.ped
(CO) VARIANCES
0.12350 0.22735 0.86270E-01 O.
0.22735 0.53808 0.86950E-01 -0.
0.86270E-01 0.86950E-01 0.29183 0
0.46680E-01 -0.21020E-01 0.41480E-01 O.
-0.52270E-01 -0.11876 -0.52440E-01 O.
-0.74900E-02 -0.21410E-01 -0.11600E-01 O.
OPTION SNP_file snpsnpsnp
OPTION missing -999
OPTION DiagG_file DiagG
OPTION cg 2 2 2 2 11
OPTION anim 10
OPTION pe 9
OPTION type 1.0
OPTION model animal
OPTION parent avg yes
OPTION acc_maxrounds 1550

20482 -0.
87276E-01 -0.
16888 -0.
95248 0.
.22003E-02 1
28607E-02 0.
.0000
.0000
.0000
.0000
.0000 0.
.0000 0.

46680E-01 -0.

21020E-01 -0.
.41480E-01 -0.
18450 0
28800E-01 0.
11420E-01 O
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0
0
0.
0

56434E-01
40711E-01
36444E-01
22003E-02
.1366

91218E-01

.0000
.0000
0000
.0000
19153
15834E-01

52270E-01
11876
52440E-01

.28800E-01

15941

.26610E-01

-0.20295E-01
-0.18574E-01
-0.14467E-01
-0.28607E-02
.91218E-01
.11713

.0000
.0000
.0000
.0000
0.15834E-01
0.44794E-02

o O O o

-0.74900E-02
-0.21410E-01
-0.11600E-01
.11420E-01
.26610E-01
.50800E-02



11PRILOHA DATABAZOVE SOUBORY

11.1 DATOVY SOUBOR PRO VICEZNAKOVY MODEL

bonitér

Poradi laktace a véku pfi oteleni

Registracni ¢islo zvirete - efekt jedince

Poradové ¢islo kravy s uzitkovosti - efekt trvalého poradi kravy
stado-rok-obdobi oteleni - hys
stado-rok-obdobi hodnoceni - hd

PO ONE WD

Vék pii prvnim oteleni ve dnech
Vék pii prvnim oteleni ve dnech na druhou
Dny laktace pii hodnoceni ve dnech

. Dny laktace ve dnech na druhou

15.
16.

203000296264953
203000573739961
203000256668981
203000274802981
203000266955971
203000274850981
203000336832953
203000336811953
203000256689981
203000279288981
203000537566961
203000294142952
203000573855961
203000573803961
203000314471953
203000573985961
203000279256981
203000296244953
203000537573961
203000573813961
203000573704961
203000256556981
203000255841981
203000256076981
203000311234952
203000284060971
203000294155952
203000294212952
203000526088961
203000336949953

. Trida pro celkovou charakteristiku vemeno
. Ttida pro hloubku vemene
. Ttida pro zavésny vaz

. Trida pro sifku vemene
Skore somatickych bunék
Klinicka mastitida

12673 7220174 7220152 820 11 750 562500 91 8281 5
45363 5120191 5120163 820 11 732 535824 115 13225
6688 3720184 3720161 820 11 778 605284 85 7225 5 6 8 6 2.1634987323 0
-999 0

1.1634987323 0
3.2016338612 0

9111 3720184 3720163 820 8 739 546121 52 2704 5
8052 3220174 3220161 820 8 693 480249 88 7744 5
9139 3720182 3720163 820 8 718 515524 36 1296 5

17777 1220192 1220162 820 9 710 504100 57 3249 5
17769 1220191 1220163 820 9 786 617796 85 7225 5
6711 3720182 3720161 820 11 743 552049 102 10404
4020193 4020164 820 11 692 478864 52 2704 5
5120191 5120163 820 11 813 660969 147 21609
520182 520153 820 11 766 586756 51 2601 5 7

10024
42563
12199
45395
45381
14809
45437
10009
12668
42565
45382
45354
6566

5120193
5120192
1220193
5120194
4020193
7220181
5120184
5120184
5120191

5120163
5120163
1220162
5120163
4020164
7220152
5120162
5120163
5120163

820
820
820
820
820
820
820
820
820

11
11
12
11
10
11
11
11
11

722
753
798
716
689
755
767
682
713

521284
567009
636804
512656
474721
570025
588289
465124
508369

69
62
62

4761
3844
3844
85 7225
73 5329 5
101 10201
79 6241 5
132 17424
150 22500

(G RN C INC) ]

3720183 3720153 820 11 713 508369 123 15129

6371 4020194 4020151 820 14 723 522729 51 2601 5
6408 4020194 4020154 820 14 673 452929 116 13456
520174 520162 820 5
4420173 4420163 820
520173 520153 820 8
520173 520161 820 8
3420182 3420154 820
1220191 1220163 820

14286
11195
12212
12231
41809
17829

721 519841 78 6084 4 6
5 711 505521 85 7225 4
706 498436 77 5929 4 5
742 550564 75 5625 4 6
8 766 586756 124 15376
9 660 435600 56 3136 4

43

78 7 3
78 7 3
56 77

~ ™ ~J o U1 U~ O

78 8 1.
5778

7
5
7
7
7
6
6
6
5
6
5
5

~N o Ul Joy 0

777
777
6 7 6

OO~ ~J00W--JJJo

5
7
2.
7
7
8
8
7
7
8
8
7

1
8
4
2
2
3
3
4
5
4
7
7

6040713237 0O
2.0840642648 0

5558161551 O
7655347464 0
1.2141248054 0
.748461233 0
20
64668267 0
. 6415460291 1
.748461233 0
.2387868596 0
.5655971759 1
.1043366598 1
4.3950627995 1
.8836208163 0
5.7865963619 0
6.6229303509 0

7 6 7.1818976431 1

6 -999 0

8 7 -999 0
3.8237493603 0

8 4.3504972471 0
-999 1

-999 0

6 7 0.8797057663 0

7 3.3561438102 1



11.2 DATOVY SOUBOR PRO JEDNOZNAKOVY MODEL

Registracni ¢islo zvirete - efekt jedince

Poradové Cislo kravy s uzitkovosti - efekt trvalého poradi kravy
Stado

Poradi laktace

Poradi laktace a véku pfi oteleni

Klinickd mastitida

Uk wbh e

203000266404972 7910 79 12019 1 2 O
203000266404972 7910 79 32020 2 6 O
203000628622961 49774 30 22020 3 9 0
276000355742109 62932 30 42020 5 15 1
203000324967953 15874 60 22018 2 5 0
203000418165921 28844 45 42019 2 6 0
203000099643911 5 41 42018 5 14 1
203000541667961 42807 11 22018
203000541667961 42807 11 32019
203000640773961 50392 11 42018
203000640773961 50392 11 22020
203000444237961 32100 11 32018
203000509209961 39829 11 42018
203000368500961 21862 11 22018
203000483193931 36426 68 12018
203000509294961 39846 11 32018
203000509294961 39846 11 42019
203000509294961 39846 11 42020
203000511233961 39972 22 32019
203000463197932 34502 27 32019 8 0
203000232301972 3559 79 12018 2 5 1
203000232301972 3559 79 12019 3 8 O
203000232301972 3559 79 12020 4 11 O
203000163698972 393 79 32017 5 14 O
203000497444931 38703 48 22019 5 14 0
203000204749972 1210 79 22018 5 14
203000204749972 1210 79 22019 5 14
203000260404953 6882 60 22018 5 14
203000324824953 15709 60 22018 2 5
203000324824953 15709 60 22019 3 8

WUl O U OO0 WwN W
= =
) o~
el eNeNoNeN el

O O OO
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11.3 RODOKMENOVY SOUBOR

W

Rok narozeni

203000099065487
203000099065521
203000099065526
203000099065527
203000099065541
203000099065543
203000099065549
203000099065587
203000099065590
203000099065601
203000099065623
203000099065624
203000099065629
203000099065632
203000099065643
203000099065647
203000099065653
203000099065654
203000099065673
203000099065674
203000099065688
203000099065691
203000099065702
203000099065726

Registracni ¢islo zvitete
Registracni ¢islo otce
Registracni ¢islo matky

0

203000831865404
203316066101501
203316058856510
203316054952609
203316044912505
203316018007521
203000079529581
203000009683790
203000008935708
203000035640406
528000011343901
203000842984503
203001085042609
276001020129540
276000913546529
124000000327894
0

203316001042131
203000002922357
276000107246247
203000084102689
203000810442506
203316040689203

0
0
203000055916526
203000035735527
203000083301541
203000041232543
203000027865549
203000049245547
203000011501550
0
0
0
203000093515609
203000072918632
276001021292410
203000061217647
0
0
203000088148653
203000082798654
203000023348648
203000013635651
0
0
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2001
1982
1986
1985
1993
1993
1988
1993
1997
1982
0

1985
1987
1990
1995
1994
1984
1986
1990
1992
1995
1997
0

1983



11.4 SOUBOR GENOMICKYCH UDAJU

Obsahuje registracni ¢islo zvifete ve shodném formatu se vstupnim rodokmenovycm souborem a
SNP odd¢leni alespoit mezerou a piekddované podle pozadavkl programového baliku BLUPF na 0,
1,2a5.

Priklad

372211056181109 221221115125212000202020020220221210211011005200
atd

46



12PRILOHA VYSTUP PROGRAMU BLUPF90I0D2

BLUP90IOD2 3.111
Timed version for PLEMDAT
Expiration date: 2022/3
name of parameter file?

today is 2021/6

B
BLUP90IOD2 ver. 3.111 licensed
Parameter file: B
Data file: renf90.dat
Number of Traits 6
Number of Effects 10
Position of Observations 1 2 3 4 5 6
Position of Weight (1) 0
Value of Missing Trait/Observation 0
EFFECTS
# type position (2) levels [positions for nested]
1 cross-classified 0 0 0 0 7 7 817
2 cross-classified 8 8 8 8 0 0 1955
3 cross-classified 9 9 9 9 0 0 9
4 cross-classified 0 0 0 0 10 10 15
5 covariable 11 11 11 11 0 0 1
6 covariable 12 12 12 12 0 0 1
7 covariable 13 13 13 13 0 0 1
8 covariable 14 14 14 14 0 0 1
9 cross-classified 0 0 0 0 15 15 62933
10 cross-classified 16 16 16 16 16 16 172922
Residual (co)variance Matrix
0.43188 0.27245 0.27691 0.20482 -0.56434E-01-0.20295E-01
0.27245 0.88232 0.75856E-01-0.87276E-01-0.40711E-01-0.18574E-01
0.27691 0.75856E-01 1.2093 0.16888 -0.36444E-01-0.14467E-01
0.20482 -0.87276E-01 0.16888 0.95248 0.22003E-02-0.28607E-02
-0.56434E-01-0.40711E-01-0.36444E-01 0.22003E-02 1.1366 0.91218E-01
-0.20295E-01-0.18574E-01-0.14467E-01-0.28607E-02 0.91218E-01 0.11713
Random Effect (s) 9
Type of Random Effect: diagonal
trait effect (CO) VARIANCES
1 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0
2 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0
3 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0
4 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0
5 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.1915 0.
6 9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.1583E-01 0.
Random Effect (s) 10
Type of Random Effect: additive animal
Pedigree File: renaddl0.ped
trait effect (CO) VARIANCES
1 10 0.1235 0.2273 0.8627E-01 0.4668E-01 -0.5227E-01 -0.
2 10 0.2273 0.5381 0.8695E-01 -0.2102E-01 -0.1188 -0.
3 10 0.8627E-01 0.8695E-01 0.2918 0.4148E-01 -0.5244E-01 -0.
4 10 0.4668E-01 -0.2102E-01 0.4148E-01 0.1845 0.2880E-01 O.
5 10 -0.5227E-01 -0.1188 -0.5244E-01 0.2880E-01 0.1594 0
6 10 -0.7490E-02 -0.2141E-01 -0.1160E-01 0.1142E-01 0.2661E-01 O.
REMARKS
(1) Weight position 0 means no weights utilized

(

2)

Effect positions of 0 for some effects and traits means that such
effects are missing for specified traits

* START JOB: 06-01-2021

21h 25m 59s 384

Options read from parameter file
* convergence criterion

* maximum number of iterations
* missing observation

(default=1le-12): 1.000000000000000E-014

(default=5000) : 150000
(default=0) :

-999

Options read from parameter file for genomic

* SNP format: BLUPF90 standard

* SNP file: kgenOOlduben

(text)
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.000
.000
.000
.000
1583E-01
4479E-02

7490E-02
2141E-01
1160E-01
1142E-01

.2661E-01

5080E-02



* SNP Xref file: kgen(00Olduben XrefID

Data record length = 16

# equations = 1431930

* blksize = 1

* initial equation = 0

G
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.19153 0.15834E-01
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.15834E-01 0.44794E-02

G inverse
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 7.3769 -26.076
0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 -26.076 315.42

G

0.12350 0.22735 0.86270E-01 0.46680E-01-0.52270E-01-0.74900E-02
0.22735 0.53808 0.86950E-01-0.21020E-01-0.11876 -0.21410E-01
0.86270E-01 0.86950E-01 0.29183 0.41480E-01-0.52440E-01-0.11600E-01
0.46680E-01-0.21020E-01 0.41480E-01 0.18450 0.28800E-01 0.11420E-01
0.52270E-01-0.11876 -0.52440E-01 0.28800E-01 0.15941 0.26610E-01
0.74900E-02-0.21410E-01-0.11600E-01 0.11420E-01 0.26610E-01 0.50800E-02

G inverse
197.85 -80.581 -30.625 -42.865 48.535 -275.70
-80.581 35.096 12.153 17.343 -19.060 117.71
-30.625 12.153 9.7004 3.0810 -15.186 100.84
-42.865 17.343 3.0810 20.914 8.9378 -76.903
48.535 -19.060 -15.186 8.9378 95.414 -563.33
-275.70 117.71 100.84 -76.903 -563.33 3640.4

datafile renf90.dat

data integer fields: 7 8 9 10 15 16

data real fields: 1 2 3 4 5 6 11 12 13 14

Create M

Read 101261 records from data file

Opening pedigree file renaddl0.ped

Read 172922 additive pedigrees
S *

* Genomic Library: Version 1.295 *

* *

* Optimized OpenMP Version - 56 threads *

* *

* Modified relationship matrix (H) created for effect: 10 *

K *

Read 172922 animals from pedigree file:

Number of Genotyped Animals: 267

Creating A22

Extracting subset of:

94

78254 pedigrees from:

"renaddl0.ped"

172922 elapsed time:

Calculating A22 Matrix by Colleau OpenMP...elapsed time: 2.
Numbers of threads=28 56

Reading SNP file
position in file for the first marker: 17
to read SNP file: (l6x
of SNPs: 54609

integer genotypes (0
of Genotyped animals:
Reading SNP file elapsed time: 45.60

Column
Format
Number

Format:

Number

,40000011)

2461

to 5) to double-precision array

26794

Statistics of alleles frequencies in the current population

N:
Mean:
Min:
Max:
Var:

54609
0.539
0.000
1.000
0.106

Quality Control - SNPs with Call Rate < callrate ( 0.90)

Quality Control - SNPs with MAF < minfreqg ( 0.05)

48

will

removed:

will removed: 13081

0.5480

14301



Quality Control - Monomorphic SNPs will be removed: 3654

Quality Control - Removed Animals with Call rate < callrate ( 0.90):

Quality Control - Check Parent-Progeny Mendelian conflicts

sex

324

Total animals: 172922 - Genotyped animals: 26794 - Effective: 26470

Number of pairs Individual - Sire: 19704
Number of pairs Individual - Dam: 3237
Number of trios Individual - Sire - Dam: 2460

No sex Chromosome information is available !!

QOC for parent-progeny conflicts, HWE or heritability of gene content,

Chr
Provide map information and sex Chr to perform QC using autosomes

Checking SNPs for Mendelian conflicts

Total number of effective SNP: 35909
Total number of parent-progeny evaluations: 22941
Number of SNPs with Mendelian conflicts: 0O

Checking Animals for Mendelian conflicts

Total number of effective SNP for checks on Animals: 35909

Number of Parent-Progeny Mendelian Conflicts: 377
Output stored in "Gen conflicts"

R R R R R R R R R R R R R R R R R I R R R

*x ALL PROGENY with conflicts will be removed !!!! *x
* * * %
*x Use seekparentf90 program to correct conflicts !! xx

KKK KA A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A A AR A AR AR AR KKK

Number of effective SNPs (after QC): 35909

Number of effective Individuals (after QC): 26115

Statistics of alleles frequencies in the current population after
Quality Control (MAF, monomorphic, call rate, HWE, Mendelian conflicts)

N: 35909
Mean: 0.525
Min: 0.050
Max: 0.950
Var: 0.065

Genotypes missings (%): 34.743

Genotypes missings after cleannig (%): 0.779

Calculating G Matrix

Dgemm MKL #threads= 28 56 Elapsed omp get time: 119.1643

Scale by Sum(2pqg). Average: 13173.8363032614

Detecting samples with similar genotypes

elapsed time= 5.6

R R R S

*

Possible genotype duplicates samples *

R R kb b b b b b b b b b b b b b b b b h b b b b b b b b b b b b b i

i-j number of sample , i-j renumber Id, G(i,J), G(i,1i), G(J
1824 505 64757 63438 1.2101 1.2138 1.2136 0.9970
2676 1075 65609 64008 1.1382 1.1403 1.1411 10.9978
1512 1506 64445 64439 1.0594 1.0615 1.0635 0.9971
3430 3275 66363 66208 0.9058 0.9198 0.9204 0.9845
6690 6689 68896 14707 0.9431 0.9438 0.9438 0.9993
8781 8780 70314 70313 0.9641 0.9653 0.9655 0.9987
9731 9631 71086 70987 0.9290 0.9534 0.9365 0.9831
10518 10517 71600 61087 0.9065 0.9313 0.9792 0.9493
13850 13841 74446 74444 0.9250 0.9471 0.9957 0.9525
14130 14129 5783 74581 1.0437 1.0438 1.0438 0.9999
14396 14395 74644 74643 0.9590 0.9591 0.9591 0.9999
14410 14409 38735 74649 0.9592 0.9592 0.9595 0.9998
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i,3), r(i,3)

could eliminate SNPs in



.9950
L9912
.0018
.0329
.0237
L9778
.9462
.9826
.0519
.0370
.9788
.9794
.0187
.9780
.9914
.9931
L9741

OO OO OORPRRPRPROOORFHEFERE OO

0.9

Method:

0.052
0.003

.9949
L9912
.0013
.0328
.0238
L9774
.9462
.9823
.0521
.0369
.9788
.9794
.0186
.9796
.9923
.9932
L9707

OO OO OORRPRPROOORFHRFERE OO

50 0.

2

All A:
All G:

(da-oa) / (dg-og) :

15027 15025 75183 75181 0.9949
15111 15110 75267 75266 0.9902
15439 15438 1733 47407 1.0007
15583 15582 75451 75450 1.0328
16488 16487 76349 76348 1.0236
18162 18161 77813 19640 0.9774
18878 18877 78348 78347 0.9455
19344 19343 78814 78813 0.9813
20241 20240 34158 16800 1.0518
20774 20773 25102 7912 1.0368
21290 21289 80071 80070 0.9787
21953 21952 80694 80693 0.9793
22738 22737 81379 81378 1.0175
23667 23666 82199 82198 0.9728
25003 24275 83295 82581 0.9909
24288 24287 82594 82593 0.9925
24539 24538 82839 82838 0.9640
elapsed time= 2.9
Blend G as alpha*G + beta*A22: (alpha,beta)
Tuning: Scale G matrix according to A22 -
Diagonal A: 1.026 Offdiagonal A:
Diagonal G: 1.005 Offdiagonal G:
Diff G Diag - G OffDiag: 1.003
Diff A OffDiag - G OffDiag: 0.050
Diff A all - G all: 0.050
New Alpha: 0.922 New Beta: 0.049
a + G*b; a: 0.050 0.971
Method to select individuals: 1
Number of individual selected: 26794

Frequency - Diagonal of G

N:
Mean:
Min:
Max:
Range:
Class:

#Class

O O O oo

O ~Joy Ul b WwN

= e
NP O W

S e e
O W o ~Jo Ul b W
PR RRRPRPRPRRRRRPRRRPRRERERP

N
=

26115
1.0
0.8
1.4
0.0
20

Class

.8474
.8790
.9105
L9421
L9737

.005
.037
.068
.100
.132
.163
.195
.226
.258
.289
.321
.353
.384
.416
.447
.479

26
47
79
32

Count
4

11
182
2245
7716
8062
3782
1779
1155
594
312
128
81
33
19

4

O NN W

Check for diagonal of genomic relationship matrix

Check for diagonal of genomic relationship matrix,

Statistic o

Diagona

f Rel. Matrix A22

1

Off-diagonal

N
26794
717891642

Mean
1.026
0.052

Min
1.000
0.000

50

genotypes not removed:

Max
1.268
0.874

.9999
.9991
.9992
.9999
.9998
.9998
.9993
.9989
.9998
.9999
.9999
.9999
.9989
.9939
.9991
.9993
.9913

OO OO OO ODODOOOOOOOoOoOo

050

0.052
0.003
0.971

Var
0.000
0.001

Difference:
Difference:

0.973
1.003



Statistic of Genomic Matrix

N Mean Min Max Var
Diagonal 26794 1.025 0.847 1.479 0.003
Off-diagonal 717891642 0.050 -0.127 1.192 0.001

Correlation of Genomic Inbreeding and Pedigree Inbreeding
Correlation: -0.0154

Diagonal elements
Estimating Regression Coefficients G = b0 11' + bl A + e
Regression coefficients b0 bl = 1.068 -0.042

Correlation diagonal elements G & A -0.015
All elements - Diagonal / Off-Diagonal

Estimating Regression Coefficients G PO 11" + bl A + e
Regression coefficients b0 bl = 0.017 0.636

Correlation all elements G & A 0.603

Off-Diagonal
Using 632127428 elements from A22 >= .02000

Estimating Regression Coefficients G = b0 11' + bl A + e
Regression coefficients b0 bl = 0.016 0.633

Correlation Off-Diagonal elements G & A 0.567

Creating A22-inverse
Inverse LAPACK MKL dpotrf/i #threads= 28 56 Elapsed omp get time: 64.9804

Statistic of Inv. Rel. Matrix A22

N Mean Min Max Var
Diagonal 26794 2.013 1.000 179.294 11.235
Off-diagonal 717891642 -0.000 -2.178 5.280 0.000
Creating G-inverse
Inverse LAPACK MKL dpotrf/i #threads= 28 56 Elapsed omp get time: 66.2945

Statistic of Inv. Genomic Matrix

N Mean Min Max Var
Diagonal 26794 16.739 1.000 567.079 237.287
Off-diagonal 717891642 -0.001 -20.892 43.729 0.009

Check for diagonal of Inverse Genomic - Inverse of pedigree relationship matrix

Number of genotypes with G7ii < A227ii: 31
Genotype number, renumber id and Gi-A22i print in file: "Check Diagonal GimA22i"

Statistic of Inv. Genomic - A22 Matrix

N Mean Min Max Var
Diagonal 26794 14.727 -150.842 486.117 181.317
Off-diagonal 717891642 -0.001 -19.580 38.448 0.008
K *
* Setup Genomic Done !!!, elapsed time: 455.881 *
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Create M elapsed time = 459.7 sec.

Invert M
elapsed time = .0 sec.

* START iteration: 06-01-2021 21h 33m 41s 446
Number of threads iod (default): 56

round = 1 eps = 0.6191 time = 3.92
round = 2 eps = 0.3535E-02 time = 3.91
round = 3 eps = 0.8989E-03 time = 3.92
round = 4 eps = 0.3880E-03 time = 3.82
round = 5 eps = 0.9985E-04 time = 3.86
round = 6 eps = 0.3645E-03 time = 3.25
round = 7 eps = 0.2372E-03 time = 2.37
round = 8 eps = 0.1442E-03 time = 2.45
round = 9 eps = 0.6528E-04 time = 2.43
round = 10 eps = 0.6165E-04 time = 2.19
round = 11 eps = 0.7556E-04 time = 2.17
round = 12 eps = 0.7507E-04 time = 2.09
round = 13 eps = 0.6148E-04 time = 2.09
round = 14 eps = 0.1282E-04 time = 2.15
round = 15 eps = 0.2467E-04 time = 2.04
round = 16 eps = 0.3208E-04 time = 2.04
round = 17 eps = 0.2678E-04 time = 2.03
round = 18 eps = 0.1491E-04 time = 2.00
round = 19 eps = 0.9029E-05 time = 2.00
round = 20 eps = 0.1733E-04 time = 2.06
round = 21 eps = 0.2588E-04 time = 2.02
round = 22 eps = 0.3300E-04 time = 2.01
round = 23 eps = 0.2856E-04 time = 2.01
round = 24 eps = 0.1744E-04 time = 2.01
round = 25 eps = 0.1207E-04 time = 2.02
round = 26 eps = 0.7631lE-05 time = 2.01
round = 27 eps = 0.8035E-05 time = 2.01
round = 28 eps = 0.8481lE-05 time = 2.01
round = 29 eps = 0.8630E-05 time = 2.01
round = 30 eps = 0.6794E-05 time = 2.01
round = 31 eps = 0.4135E-05 time = 1.99
round = 32 eps = 0.3957E-05 time = 2.00
round = 33 eps = 0.5181E-05 time = 2.01
round = 34 eps = 0.6976E-05 time = 2.01
round = 35 eps = 0.7642E-05 time = 1.96
round = 36 eps = 0.7116E-05 time = 2.01
round = 37 eps = 0.6104E-05 time = 1.96
round = 38 eps = 0.5408E-05 time = 1.99
round = 39 eps = 0.6449E-05 time = 2.02
round = 40 eps = 0.6973E-05 time = 2.00
round = 41 eps = 0.5926E-05 time = 1.96
round = 42 eps = 0.3932E-05 time = 1.95
round = 43 eps = 0.2174E-05 time = 2.07
round = 44 eps = 0.1670E-05 time = 2.08
round = 45 eps = 0.1427E-05 time = 1.96
round = 46 eps = 0.1783E-05 time = 1.95
round = 47 eps = 0.1997E-05 time = 1.93
round = 48 eps = 0.1715E-05 time = 2.09
round = 49 eps = 0.1295E-05 time = 2.02
round = 50 eps = 0.9914E-06 time = 2.03
round = 51 eps = 0.1201E-05 time = 1.97
round = 52 eps = 0.1591E-05 time = 2.08
round = 53 eps = 0.1926E-05 time = 1.93
round = 54 eps = 0.2040E-05 time = 1.97
round = 55 eps = 0.1650E-05 time = 2.01
round = 56 eps = 0.9190E-06 time = 2.01
round = 57 eps = 0.4089E-06 time = 1.96
round = 58 eps = 0.3553E-06 time = 1.93
round = 59 eps = 0.4168E-06 time = 1.96
round = 60 eps = 0.4009E-06 time = 1.93
round = 61 eps = 0.3341E-06 time = 2.01
round = 62 eps = 0.2877E-06 time = 2.01
round = 63 eps = 0.3116E-06 time = 2.02
round = 64 eps = 0.3164E-06 time = 2.02
round = 16555 eps = 0.3643E-11 time = 1.79
round = 16556 eps = 0.4033E-11 time = 1.79
round = 16557 eps = 0.6070E-11 time = 1.77
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round 16558 eps 0.8887E-11
round = 16559 eps = 0.1967E-10
round 16560 eps 0.3480E-10
round 16561 eps 0.5676E-10
round = 16562 eps = 0.7966E-10
round 16563 eps 0.1054E-09
round = 16564 eps = 0.9363E-10
round 16565 eps 0.6788E-10
round 16566 eps 0.4409E-10
round = 16567 eps = 0.2605E-10
round 16568 eps 0.1170E-10
round = 16569 eps = 0.6304E-11
round = 16570 eps = 0.3112E-11
round 16571 eps 0.2140E-11
round = 16572 eps = 0.6880E-12
round 16573 eps 0.2164E-12
round 16574 eps 0.2325E-12
round = 16575 eps = 0.8519E-12
round = 16576 eps = 0.3732E-11
round = 16577 eps = 0.7099E-11
round = 16578 eps = 0.1639E-10
round = 16579 eps = 0.2939E-10
round = 16580 eps = 0.3840E-10
round = 16581 eps = 0.2730E-10
round = 16582 eps = 0.2292E-10
round = 16583 eps = 0.1946E-10
round = 16584 eps = 0.1600E-10
round = 16585 eps = 0.1008E-10
round = 16586 eps = 0.8302E-11
round = 16587 eps = 0.5314E-11
round = 16588 eps = 0.4340E-11
round = 16589 eps = 0.2270E-11
round 16590 eps 0.1818E-11
round = 16591 eps = 0.7613E-12
round = 16592 eps = 0.7457E-12
round = 16593 eps = 0.2509E-12
round = 16594 eps = 0.3404E-12
round 16611 eps 0.3783E-13
round = 16612 eps = 0.3134E-13
round = 16613 eps = 0.3638E-13
round = 16614 eps = 0.2737E-13
round = 16615 eps = 0.3796E-13
round = 16616 eps = 0.2797E-13
round = 16617 eps = 0.3069E-13
round = 16618 eps = 0.2282E-13
round = 16619 eps = 0.3177E-13
round = 16620 eps = 0.2527E-13
round = 16621 eps = 0.3302E-13
round = 16622 eps = 0.2779E-13
round = 16623 eps = 0.3527E-13
round = 16624 eps = 0.3252E-13
round = 16625 eps = 0.3113E-13
round 16626 eps 0.2755E-13
round = 16627 eps = 0.2421E-13
round = 16628 eps = 0.2515E-13
round = 16629 eps = 0.1843E-13
round = 16630 eps = 0.1926E-13
round = 16631 eps = 0.1284E-13
round = 16632 eps = 0.1443E-13
round = 16633 eps = 0.1441E-13
round = 16634 eps = 0.1844E-13
round = 16635 eps = 0.1261E-13
round = 16636 eps = 0.1890E-13
round = 16637 eps = 0.8636E-14
Average seconds per round = 1

* END iteration:
solutions stored in file:
* FINISHED:

06-02-2021

06-02-2021 06h

time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =

time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =
time =

.83

02m 21s 396

"solutions™"

06h 02m 24s 846

el e i e e e e e e e e e

PR RPRPRPRRPRRRPRPRPPRPRERRRRPRPRPRPRREREPRPPRPRERERRERRRRRERRRRR R

77
.78
.78
.79
.78
.79
.79
.79
.80
.79

.79
.80
.79
77
L7
.78
.78
.78
.79
.79
.79
.79
.79
.79
.79
.80
.79
.78
.78
.78
.78
.78
.78
.79
.79
.80

.78
.79
.78
.79
.79
.79
.79
.79
.79
.79
.79
77
.78
.78
.78
.78
.79
.79
.79
.79
.79
.80
.79
.80
.79
.80
L7
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13PRILOHA ZPRACOVAN{ VYSLEDK0O V PROGRAMU SAS

/*Nacteni udajl a vytvoreni souboru vysledki*/

/*rodokmen*/

DATA ped ;

informat cislol5 $15.;
format cislol5 $15.;

infile 'renaddlO.ped' missover lrecl=2500 ;

INPUT
pedid
pedot
petmat
cl

c2

c3

c4d

ch

c6

cislol5 $;

run;

proc sort nodupkey data= ped ;by pedid;run;
/*genomickéa zvitata*/

DATA XrefCM;
informat cislol5 $15.;
format cislol5 $15.;

infile 'kgenOOlduben XrefID' missover lrecl=2500 ;

INPUT
pedid
cislolb $
keep pedid cislol5 genet ;
genet=1;
run;

proc sort nodupkey data=XrefCM;by pedid;run;
/*spolehlivosti*/

DATA spol;

infile 'sol and acc' missover lrecl=2500 ;

INPUT

znak

pocet

pedid

sol

spolCMmultimet;
if znak=6 and pocet=10;

keep pedid spolCMmultimet ;
run;

proc sort data= spol;by pedid;run;

DATA GEPHCM;
infile 'solutions' missover lrecl=2500 ;

INPUT
zet
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code
pedid
GEPH_CMmultimet;
if code =10;
if zet=6;

keep pedid
GEPH_CMmultimet ;
run;

proc sort data= GEPHCM;by pedid;run;

data db.CM multi;

merge

GEPHCM (in=in 1)

spol (in=in_2)

ped (in=in_3)

XrefCM (in=in 4);
by pedid ;

if genet=. then genet=0;
run;

proc sort data= db.CM multi;;by cislol5;run;

/*pohlavi roknar*/

data POMOC;

set rodokmen;

KEEP POHLAVI ROKNAR cislolb ;
;run;

proc sort nodupkey data= pomoc ;by cislol5;run;
proc sort nodupkey data= db.CM multi ;by cislol5;run;

data db.CM multi;
merge

db.CM multi(in=in 1)
pomoc (in=in_ 2);

if in 1 =1 ;
by cislol5 ;

run;

/*Relativni plemenné hodnoty*/
/*prumery */;

proc sort data=db.CM multi ;by roknar;run;
proc means data=db.CM multi ;var gePH CMmultimet ;by roknar;
where pohlAVI="M" and roknar=2010 ;run;

roknar=2010

/*Analysis Variable : GEPH CMmultimet
N Mean Std Dev Minimum Maximum
262 0.0058314 0.0706153 -0.1930678 0.1848775 */

/*vypolet relativni plemenné hodnoty*/;

data db.CM multi ;

set db.CM multi ;

RGEPH CMmultimet =

- ((((GEPH_CMmultimet - 0.0058314 / 0.0706153 ) * 12) - 100);
run;
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