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Apresentagao

Atualmente, a maioria dos programas nacionais de melhoramento
genético animal dependem da utilizagdo de softwares importados, via
de regra desenvolvidos por universidades ou institutos de pesquisa
estrangeiros, para realizagdo de suas avaliagdes genéticas. Isso re-
sulta em uma dependéncia tecnologica do setor em relagcéo a esses
fornecedores, além de um custo anual com licenciamento de software
que pode alcancar 30 mil délares/ano.

Desde 2014, a Embrapa Agricultura Digital, anteriormente Em-
brapa Informatica Agropecuaria, e a Embrapa Gado de Corte estao
envolvidas no desenvolvimento de uma solugdo computacional, no
escopo do programa de melhoramento genético Embrapa/Geneplus,
capaz de realizar avaliagbes genéticas de grandes populagdes de
animais. Resultado dessa colaboracao, o software brblup tem por ob-
jetivo prover esta funcionalidade aos programas nacionais de melho-
ramento genético animal.

O brblup é escrito em linguagem Python e integra um pacote py-
thon denominado brbv, que disponibiliza um conjunto de softwares
(interface por linha-de-comando) para suporte as atividades de ava-
liacdo genética de animais. Este manual apresenta aos usuarios do
brblup as informagdes necessarias para a sua aplicagao na realiza-
¢ao de avaliagdes genéticas.

Stanley Robson de Medeiros Oliveira
Chefe-Geral da Embrapa Agricultura Digital
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Introducao

Programas de melhoramento genético animal tém por objetivo
promover o aumento de alelos desejaveis em uma populagao, identi-
ficando os individuos superiores para caracteristicas de interesse da
cadeia produtiva, particularmente aquelas de importancia econdémica.
Softwares de avaliagdo genética apoiam esse objetivo, também ser-
vindo como ferramentas na pesquisa e desenvolvimento em genética
e melhoramento. Sua funcionalidade principal consiste em utilizar da-
dos de animais com genotipagem, fenotipagem e a genealogia com-
pleta da populacéo de animais em avaliagdo para, com base em um
modelo genético-estatistico pré-definido, calcular a DEPG (diferencga
esperada na progénie aprimorada pela genémica) para os animais
dessa populagao.

Segundo Menezes (2015, 2018), a maioria dos programas nacio-
nais de melhoramento genético animal dependem da utilizagéo de
softwares importados, via de regra desenvolvidos por universidades
ou institutos de pesquisa estrangeiros, para realizagéo de suas ava-
liacdes genéticas. Isso resulta em uma dependéncia tecnoldgica do
setor em relagdo a esses fornecedores que, em termos econdmicos,
podem representar um custo anual com licenciamento de software da
ordem de 30 mil délares/ano.

Nesse sentido, desde 2014, a Embrapa Agricultura Digital, an-
teriormente Embrapa Informatica Agropecuaria, e a Embrapa Gado
de Corte estao envolvidas no desenvolvimento de uma solugédo com-
putacional, no escopo do programa de melhoramento genético Em-
brapa/Geneplus, capaz de realizar avaliagbes genéticas de grandes
populacdes de animais. Resultado dessa colaboragdo, o software
brblup disponibiliza um conjunto de funcionalidades para apoio as ta-
refas de avaliagdo genética de animais. Ele é escrito em linguagem
Python, verséo 3.8.10, para o sistema operacional Linux (distribuicao
Ubuntu 22.04.4 LTS) e integra um pacote Python denominado brby,
que disponibiliza um conjunto de softwares (interface por linha-de-co-
mando) para suporte as atividades de avaliagdo genética de animais.
Atualmente, ele é distribuido como um pacote que contém o software
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e todas as bibliotecas necessarias a sua execucao, gerado pelo sof-
tware Pylnstaller (Cortesi, 2025).

O objetivo deste documento é apresentar ao usuario do brblup,
versdo 3.6.9, o conjunto de informagdes necessarias para sua utili-
zacgao no processo de avaliagcado genética de animais. As demais se-
¢des do presente documento encontram-se organizadas da seguinte
forma: a) inicialmente, na se¢do’Formato de arquivos”, sdo apresen-
tados os formatos dos diferentes arquivos utilizados pelos softwares
disponibilizados no pacote brbv; b) na sequéncia, sdo apresentadas
suas respectivas opgdes de execugdo; c) segue-se uma série de
exemplos ilustrativos de sua utilizagao; d) os comentarios finais; e €)

a bibliografia relevante.

Formato de arquivos

O arquivo de observagdes segue o formato csv, assim como a
maior parte dos arquivos utilizados pelos softwares do brbv. Isso sig-
nifica dizer que as observagdes possuem um numero fixo de cam-
pos, separados por virgula (',’) e que dados faltantes sao indicados
por campos vazios ou contendo apenas caracteres 'branco’. Adicio-
nalmente, convenciona-se que campos que representam classes ou
categorias séo representados por n numeros inteiros e sequenciais,
variando de 0 a n-1. O exemplo da Figura 1 ilustra um trecho de um
arquivo de observagdes com cinco campos. Note que na primeira ob-
servagao, o quarto campo possui um valor faltante.

10,2,7,, 6.0
11,4,3,8,7.2

Figura 1. Exemplo de arquivo de observacgdes.



Software BRBLUP Manual do Usuario 1

O arquivo de pedigree também segue o formato csv, mas com a
restricdo de que trés das suas colunas possuem contelidos especifi-
cos: o ID do animal, o ID do pai € o ID da mée. Esses IDs devem vari-
ar de 0 an-1, onde n é o numero de animais no pedigree. Além disso,
essa sequéncia deve ser tal que todo animal possua ID maior que o
do seu pai e 0 de sua mae, quando estes sao conhecidos. Ja quando
um animal possui ambos os pais desconhecidos, essa linha pode ser
omitida do arquivo de pedigree. O exemplo da Figura 2 corresponde
a pedigree em que a primeira coluna contém o ID do animal, a segun-
da o ID do pai e a terceira o ID da mae. Note que apesar do arquivo
possuir apenas cinco entradas, o pedigree contém oito animais (0s
animais 0, 1 e 2 possuem pai e mae desconhecidos e o0s correspon-
dentes registros foram omitidos no arquivo).

3,2,1
4,0,1
5,0,

6,5,3
7,2,4

Figura 2. Exemplo de arquivo de pedigree.

Para os dados de genotipagem, dois arquivos sao utilizados:

» Um arquivo com duas colunas com campos de tamanho fixo para
0s genotipos; e

* um arquivo csv com trés colunas que relacionam os animais no
pedigree com os respectivos genotipos.

O exemplo da Figura 3 ilustra o conteudo tipico de um arquivo de
gendtipos:
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12 2011000212
13 1000520210
14 2000012212

231011020100
24 0051010221
250112000212

Figura 3. Exemplo de arquivo de gendtipos.

A primeira coluna do arquivo contém o ID do gendtipo, enquanto
a segunda contém o gendtipo propriamente dito, codificado com base
no numero de um dos alelos no SNP: 0, 1, 2 (homozigoto, heterozig-
oto e homozigoto alternativo). Por convencgao, o brblup assume que
o arquivo de gendtipos ndo possui marcadores faltantes, usualmente
codificados por 5, tendo sido submetido a processos prévios de con-
trole de qualidade (QC) e imputagéo.

Para mapear os |Ds dos animais no pedigree aos |Ds dos genoti-
pos, utiliza-se um arquivo csv com trés colunas, conforme ilustra o
exemplo da Figura 4. A primeira coluna contém o ID do animal, orde-
nado de acordo com o arquivo de pedigree, e a segunda o ID do cor-
respondente gendtipo. A terceira coluna é utilizada apenas no caso
de utilizagéo do algoritmo APY (Misztal et al., 2014), que interpreta o
genotipo como ‘core’ se essa coluna possui valor 1 e ‘ndo core’ em
caso contrario (usualmente, valor 0).

1,12,1
2,15,1
14,13,1

23,23,0

24,240

25,25,1
Figura 4. Exemplo de arquivo de mapeamento de ID no pedigree para ID de
genotipos.
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Os arquivos com a solugdo do modelo de equagbes mistas e as
correspondentes acuracias também possuem formato csv, conforme
ilustram as Figuras 5 e 6.

Trait,Effect,Level,Solution
0,1,0,4.3585023298549554
0,1,1,3.404430005906674
0,0,0,0.09844457570387921
0,0,1,-0.018770099100872666
0,0,2,-0.04108420292708503
0,0,3,-0.008663122661940758
0,0,4,-0.18573209949465097
0,0,5,0.17687208768130258
0,0,6,-0.24945855483362797
0,0,7,0.18261468793069588

Figura 5. Exemplo de arquivo com solu¢do de equagbes de modelo misto.

O arquivo com a solugao do modelo de equagdes mistas possui
quatro campos: a caracteristica, o efeito, o nivel do efeito e o corre-
spondente valor da solugao.

Trait,Effect, Level PEV,Rel, Acc,Sep,BIF
0,0,0,18.37321586616228,0.08133920669188599,0.28520029223667703,4.2863989392218595,0.04153203932169335
0,0,1,19.358726710176622,0.03206366449116893,0.17906329744302413,4.399855305595472,0.016162444552541455
0,0,2,17.880343158665056,0.10598284206674724,0.32555006076907317,4.2285154792982675,0.054475194437896945
0,0,3,16.67246095295381,0.16637695235230954,0.4078933100117107,4.083192495211781,0.08697040154894731
0,0,4,18.79229239769769,0.06038538011511552,0.2457343690146277,4.335007773660584,0.030662793510491282
0,0,5,17.21243778693954,0.13937811065302308,0.3733337791481278,4.148787508048531,0.07230291078015294
0,0,6,16.399229341686915,0.1800385329156542,0.4243094777584566,4.049596194892389,0.0944827626796132
0,0,7,16.130625361014673,0.1934687319492664,0.43985080646654084,4.016294979332901,0.10192914085205196

Figura 6. Exemplo de arquivo com acuracia da solugao de equagdes de mo-
delo misto.
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O arquivo com a acuracia da solucdo de equagbes de modelo
misto possui oito campos: a caracteristica, o efeito, o nivel do efeito
e os correspondentes valores para a variancia do erro de predic¢ao,
a confiabilidade, a acuracia, o erro quadratico predito e a acuracia
BIF (Beef Improvement Federation, 2024). Note que os valores nos
campos Trait e Effect referem-se a correspondente ordem de espe-
cificagdo no arquivo de configuragdo xml, enquanto que o nivel do
efeito refere-se ao correspondente valor na coluna do arquivo de ob-
servacoes associada ao efeito.

Por fim, um arquivo em formato xml, denominado arquivo de con-
figuracao, é utilizado para especificar o modelo de avaliagdo. Para
fins de ilustracdo, o exemplo da Figura 7 apresenta um modelo animal
univariado, onde a caracteristica de interesse é o ganho de peso dos
animais antes da desmama e o sexo é considerado como efeito fixo.

<?xml version="1.0"7>
<brblup=>
<files=>
<file filename="examples/mrode 3.1/data.csv" type="obs"/>
<file filename="examples/mrode_3.1/pedigree.csv" type="ped"/=>
</files>
<model type="animal">
<!-- traits -->
<trait type="real" column="2" levels="1"/>
<!-- effects -->
<effect type="alpha" columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha" columns="1" levels="2"/>

<!-- one equation for each trait --=
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<!-- residual covariances --=

<covariances=40</covariances>
<group effects="0" type="animal" inbreeding="no">
<!-- genetic covariances. --=>
<covariances=20</covariances=>
</group>
</model=>
</brblup>

Figura 7. Especificacdo de modelo animal univariado.
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E possivel observar que o arquivo de configuragéo possui duas
sec¢des principais, delimitadas pelas tags XML <files> e <model>. Na
primeira, sdo especificados os arquivos de entrada, cada um, por sua
vez, especificado por meio de uma tag XML <file>. J& na segunda
secgao, sao especificados os elementos do modelo de avaliagédo pro-
priamente dito, utilizando o seguinte conjunto de tags XML.:

» a tag XML <trait> é utilizada para especificar a coluna no arquivo
de observagbes correspondente ao valor observado para a carac-
teristica;

» a tag XML <effect> é utilizada para especificar o tipo do efeito,
a correspondente coluna no arquivo de observagbes € o niumero de
niveis do efeito, quando for o caso;

 a tag XML <equation> é utilizada para especificar a equacao que
associa a caracteristica aos efeitos. Note que a equacéo faz referén-
cia a caracteristica e aos efeitos utilizando uma numeracao que cor-
responde a ordem (0 para o primeiro trait/efeito, 1 para o segundo,
etc) em que as correspondentes tags aparecem no arquivo de con-
figuracdo xml.

» a tag XML <group> especifica um conjunto de efeitos aleatorios
dependentes, por exemplo efeitos genético animal e maternal;

» a tag XML <covariances> € utilizada para especificar as matrizes
de covariancias; quando ela ocorre no escopo da tag XML <model>,
assume-se que a matriz de covariancias € a residual. Enquanto que
quando ela ocorre no escopo da tag XML <group>, assume-se que a
matriz de covariancias refere-se a efeitos especificados no grupo, por
exemplo, se a matriz esta no escopo do grupo de efeitos genéticos a
matriz € entendida como sendo a matriz covariéncias genéticas.
Elementos adicionais do arquivo XML, utilizados para especificar dif-
erentes modelos de avaliagdo, serao descritos na subsec¢ao “Exem-
plos”, quando uma série de exemplos sera apresentada.

Avaliacao genética com brblup
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O comando brblup calcula a solugdo BLUP (ou ssGBLUP) e, op-
cionalmente, as correspondentes acuracias para um modelo de aval-
iacéo especificado em um arquivo de configuragdo xml. Sua sintaxe e
opgoes disponiveis sao apresentadas na Figura 8.

Usager orblup [-0] [0 (yes,no)] [-o OUTPUT] [-F FACTOR] [- {pca,chol}] [-p {yes,na)] [-t TOL] [-n NITER] [-z TOLL] [-s STERSE] [-v TOL3] [-u NITER3] input
Fixed mdel solver (BLUP). Verston 3.6.9.

posttional arqunents:
input path to a xnl file describing the eveluation rodel.

optional arqueents:
b, el show his help ressage and exit
-0 {yes,n0?, --fq {yes,no}
print selectsc options oy, Default: no
-0 UTAUT, --output QUTRUT
tirectory to write output file(s), Default:
- FACTOR, --factor FACTOR
raxinun nunber of ros/cols of interediary natrices in nenary, Default: 29808
-0 {peg,chol], --netrod (peg,chol’
rethod to solve the Vixed Model Equations: iteractive (PCC) or direct (Cholesky decorposition). Default: peg
- {yes,nol, -pev {yes,no]
calculzte accuracy (yes/no). Default: no
L TOL, -~tol TOL - threshold for convergence (absolute error tolerance). Default: e-08 (PCG only).
-1 NITER, --niter NITER
threshold for convergence (maxirun nunber of iterations). Default: %600 (PCG only).
- TOL, --toll TOL1 threshald for convergence (relative error tolerance] for accuracy celculation, Default: te-83,
-5 STEPSH, -~stepst STEPS!
frequancy of feedback ressage while caloulating accuracy. Default: 18,
A T03, --tol3 T03  threshald for convergence (absolute error tolerance] for accuracy celculation, Default: te-f6,
- NITER3, --niter3 NITER3
threshold fmﬁ(onvefgen(e (maxirun nunber of iterations) for accuracy calculation, Default: 260

Figura 8. Lista de opgdes para o comando brblup.

Note que o Unico parametro é o arquivo de configuragédo que es-
pecifica o0 modelo de avaliagédo (vide sec¢ao “Formato de arquivos”).



Software BRBLUP Manual do Usuario 17

Exemplos

Esta secéo ilustra a utilizagdo do software brblup para solugédo de
diferentes modelos de avaliagdo. Para cada exemplo é apresentado
o arquivo de configuragdo XML que define o modelo de avaliagéo e
a linha de comando utilizada para invocar o brblup. Para todos os ex-
emplos, considera-se que os conjuntos de dados estdo organizados
sob o diretério ‘./examples’ e os arquivos correspondentes a solugao,
solution.csv, e a acuracia, pev.csv, sado gerados no diretério corrente.

Modelo animal univariado

Este € o exemplo 3.1 de Mrode (2014) e avalia o ganho de peso
dos animais na desmama como caracteristica de interesse, tendo o
sexo como efeito fixo. A variancia genética é igual a 20 e a variancia
residual igual a 40. O arquivo de configuragao € apresentado na Fig-
ura 7.

Para resolver o modelo, executa-se o comando brblup passan-
do como parametro o arquivo de configuragao examples/mrode_3.1/
conf.xml:

> ./brblup examples/mrode_3.1/conf.xml

A solucao das equagdes do modelo misto pode ser verificada no
arquivo solution.csv, descrito na se¢cédo “Formato de arquivos”. Tam-
bém é possivel calcular a acuracia associada a solugao utilizando a
opgéo -p yes.

> /brblup -p yes examples/mrode_3.1cov/conf.xml

Neste caso, além do arquivo solution.csv também é gerado um
arquivo pev.csv, descrito na seg¢do "Formato de arquivos”. A menos
de diferengas de precisdo numérica, ambos os resultados estdo em
correspondéncia com aqueles reportados em Mrode (2014). Por fim,
note que o método de solugao utilizado para resolver o sistema de
equacoes do modelo misto é o gradiente conjugado pré-condiciona-
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do, que corresponde a opgao padrao. Utilizando a opgao -m chol é
possivel obter os mesmos resultados, a menos de diferengas de pre-
cisdo numeérica, resolvendo o sistema de equagdes do modelo mis-
to por meio do método direto baseado na decomposi¢cao de Chole-
sky. Em geral, esta opgédo demanda mais recursos computacionais
(memdria RAM e processamento), mas os resultados obtidos sao
mais precisos.

Modelo animal com covariaveis

Este exemplo é uma adaptagao do exemplo anterior para ilustrar
a especificagdo de covariaveis no modelo de avaliagdo. O arquivo de
observacodes deste exemplo difere do anterior por possuir uma coluna
a mais correspondendo a uma covariavel. O arquivo de configuragéo
€ apresentado na Figura 9. Nele, observam-se duas diferencas em
relacdo ao exemplo ‘Modelo animal univariado’: um efeito adicional
do tipo ’real’ associado a coluna adicional no arquivo de observagées
e a sua inclusdo na equacao que relaciona os efeitos a caracteristi-
ca. Além disso, a especificagdo do arquivo de pedigree ilustra como
indicar explicitamente as colunas correspondentes aos IDs do animal
e de seus pais.

<?xml version="1.0"?>
<brblup>

<files>
<file filename="examples/mrode_3.1cov/data.csv" type="obs"/>
<file filename="examples/mrode_3.1cov/pedigree.csv" type="ped" ﬁd:"@” sire="1" dam="2"/>

</files>

<model type="animal">
<!-.- traits -.>
<trait type="real" column="2" levels="1"/>
<!-- effects -->
<effect type="alpha" columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha" columns="1" levels="2"/>
<effect type="real" columns="3" levels="1"/>
<!-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1,2"/>
<!-- residual covariances -->
<covariances>40</covariances>
<group effects="0" type="animal">

<!-- genetic covariances. -->
<covariances>20</covariances>

</group>

</model>

Figura 9. Especificagdo de modelo animal univariado com covariavel.
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Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma analoga a apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’,
passando como parametro o arquivo de configuragdo ‘examples/
mrode_3.1cov/conf.xml’. Por ser uma adaptacao, este exemplo ndo
possui correspondéncia com Mrode (2014), entretanto, é possivel
verificar o desvio introduzido na solugdo do exemplo original pela in-
trodugao da covariavel no modelo.

Modelo de repetibilidade

Este é o exemplo 4.1 de Mrode (2014) e corresponde a aplicagéao
do modelo animal univariado a um conjunto de dados contendo mais
de uma observagao por animal, conhecido como modelo de repetib-
ilidade. O exemplo considera o teor de gordura no leite em bovinos
como caracteristica e, além do efeito genético aditivo, também con-
sidera o efeito ambiental permanente e dois efeitos fixos, o numero
de partos e classe de rebanho-ano-temporada (do inglés herd+year+-
season, HYS). A variancia genética considerada ¢é igual a 20, a am-
biental permanente ¢é igual a 12 e a residual igual a 28. O arquivo de
configuracao é apresentado na Figura 10 e o modelo pode ser resolvi-
do invocando o comando brblup, passando como parametro o arqui-
vo de configuracdo ‘examples/mrode_4.1/conf.xml’. Adicionalmente,
a especificacdo do grupo com efeito animal ilustra como indicar a
utilizagéo do coeficiente de consanguinidade no calculo da matriz A"
Neste exemplo, a op¢ao inbreeding="no" indica que o coeficiente de
consanguinidade nao deve ser utilizado.
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<?xml version="1.0"?>
<brb1up>
<files>
<file filename="examples/mrode_4.1/data.csv" type="obs"/=>
<file filename:”exampleskmrode_4.1!pedigree.csv” type="ped"/>
</files>
<model type="animal"=>
<!-- traits --=
<trait type="real" column="4" levels="1"/>
<!-. effects --=
<effect type="alpha" columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha" columns="1" levels="5"/>
<effect type="alpha" columns="2" levels="2"/>
<effect type="alpha" columns="3" levels="4"/>

<!-- one equation for each trait --=>
<equation trait="0" effects="0,2,3,1"/>
<!-- residual covariances --=>

<covariances>28</covariances>

<group effects="1" type="identity"=
<!-- permanent environmental covariances. -->
<covariances>12</covariances=>

</group>

<group effects="0" type="animal" inbreeding="no">

<!-- genetic covariances. -->
<covariances>20</covariances>
</group>
</model>
</brblup>

Figura 10. Especificacdo de modelo animal com medidas repetidas.

A menos de diferengas de precisdo numérica, o resultado esta em
correspondéncia com aquele reportado em Mrode (2014).
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A menos de diferencas de precisdo numérica, o resultado esta em
correspondéncia com aquele reportado em Mrode (2014).

Modelo animal bivariado com a
mesma matriz de delineamento

Este é o exemplo 5.1 de Mrode (2014) e corresponde a um modelo
animal bivariado (ganho de peso antes da desmama e ganho de peso
apos a desmama) com a mesma matriz de delineamento e nenhum
valor faltante. O modelo assume a caracteristica sexo como efeito fixo
e o efeito animal.

A covariancia genética é dada pela matriz (30 4113)

40 11
e a matriz de covariancia residual pela matriz <11 30>

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de forma
analoga a apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’,
passando como parametro o arquivo de configuragao ‘examples/
mrode_5.1/conf.xml’. A menos de diferengas de precisdo numérica, o
resultado esta em correspondéncia com aquele reportado em Mrode
(2014).
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<?xml version="1.0"?>
<brblup=>

<files>
=file filename="examples/mrode 5.1/data.csv" type="obs"/>
<file filename="examples/mrode 5.1/pedigree.csv" type="ped"/>

</files>

=model type="animal"=
<!-- traits --=
<trait type="real" column="2" levels="1"/>
<trait type="real" column="3" levels="1"/=
<!-. effects -->
<effect type="alpha" columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha" columns="1" levels="2"/>
<!-- one equation for each trait --=
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<equation trait="1" effects="0,1"/>
<!-- residual covariances --=
<covariances>

49,11,
11,30

</covariances=>

=group effects="0" type="animal"=>
<!-- genetic covariances. --=
<covariances>
20,18,
18,40
</covariances=
</group>
</model>
</brblup=>

Figura 11. Especificacdo de modelo animal bivariado.

Modelo animal bivariado com dados faltantes

Este € o exemplo 5.3 de Mrode (2014). Ele utiliza o mesmo modelo
apresentado na se¢éo anterior, tal que o arquivo de configuragdo é o
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mesmo, menos a especificagcado dos arquivos de observagdes e pedi-
gree, que encontram-se no diretério ‘examples/mrode_5.3".

Para resolver o modelo, o brblup é invocado de forma analoga a
apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’, passando como
parametro o arquivo de configuragao ‘examples/mrode_5.3/conf.xml’.

A menos de diferengas de precisdo numérica, o resultado esta em
correspondéncia com aquele reportado em Mrode (2014).
Modelo animal bivariado com diferentes matrizes de delineamento
Este é o exemplo 5.5 de Mrode (2014) e é construido a partir do ex-
emplo ‘Modelo de repetibilidade’, utilizando o nimero de partos para
definir as diferentes caracteristicas e os correspondentes efeitos fixos.

A covariancia genética é dada pela matriz 35 928
28 30

e a matriz de covariancia residual pela matriz 65 27
27 70

O arquivo de configuracao é apresentado na Figura 12.

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma analoga a apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’,
passando como parametro o arquivo de configuragdo ‘examples/
mrode_5.5/conf.xml’. A menos de diferencas de precisao numérica, o
resultado esta em correspondéncia com aquele reportado em Mrode
(2014).
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<?xml version="1.0"7>
<brb1up>
<files>

<file filename="examples/mrode 5.5/data.csv" type="obs"/>
<file filename:”exampleskmrode_S.5!pedigree.csv” type="ped"/>

</files>
<model type="animal"=>
<!-- traits --=
<trait type="real" column="3" levels="1"/>
<trait type="real" column="4" levels="1"/>
<!-. effects --=
<effect type="alpha" columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha" columns="1" levels="2"/>
<effect type="alpha" columns="2" levels="2"/>
<!-- one equation for each trait --=>
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<equation trait="1" effects="0,2"/>
<!-- residual covariances --=>
<covariances=>
65,27,
27,70
</covariances>
<group effects="0" type="animal" inbreeding="no">
<!-- genetic covariances. -->
<covariances=>
35,28,
28,30
</covariances>
</group>
</model>
</brblup>

Figura 12. Especificagdo de modelo animal bivariado com
delineamentos.

diferentes
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Modelo animal univariado com efeito maternal

Este € o exemplo 6.1 de Mrode (2014) e ilustra a utilizagéo do
brblup com um modelo que inclui efeito animal direto e maternal. O
modelo considera a caracteristica peso de bezerros ao nascimento e
como efeitos fixos a classe de rebanho-ano-temporada (HYS), o sexo
do animal e estima os efeitos genéticos direto e maternal, consideran-
do como efeitos ambientais permanentes as maes com observacgdes
da caracteristica alvo.

150 —40)

A covariancia genética é dada pela matriz (_40 90

a variancia ambiental permanente é igual a 40 e a variancia residual
€ igual a 350.

O arquivo de configuracao é apresentado na Figura 13.

Para resolver o modelo, o comando brblup é invocado de for-
ma analoga a apresentada no exemplo ‘Modelo animal univariado’,
passando como parametro o arquivo de configuragcdo ‘examples/
mrode_6.1/conf.xml’. A menos de diferencas de precisao numérica, o
resultado esta em correspondéncia com aquele reportado em Mrode
(2014).
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<?xml version="1.0"?>
ﬁbfblUp)
<files>
<file filename="examples/mrode 6.1/data.csv" type="obs"/>
<file filename="examples/mrode 6.1/pedigree.csv" type="ped"
</files=
<model type="animal"=>
<!-- traits --=
<trait type="real" column="6" levels="1"/=
<!-- effects --=
<effect type="alpha" columns="0" levels="14"/>
<effect type="alpha" columns="2" levels="14"/>
<effect type="alpha" columns="3" levels="4"/>
<effect type="alpha" columns="4" levels="3"/>
<effect type="alpha" columns="5" levels="2"/>

<!-- one equation for each trait --=
<equation trait="0" effects="0,1,2,3,4"/>
<!-- residual covariances --=

<covariances=350</covariances>
<group effects="2" type="1identity"=>
<!-- permanent environmental covariances. --=
<covariances=40</covariances>
</group>
<group effects="0,1" type="animal" inbreeding="no">
<!-- genetic covariances: direct and maternal --=
<covariances=
150,-40,
-40,90
</covariances>
</group>
</model>
</brblup>

Figura 13. Especificagdao de modelo com efeito genético direto e maternal.
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Single step GBLUP

Este exemplo ilustra a utilizagdo da metodologia ssGBLUP imple-
mentada no brblup. Ele assume um modelo animal univariado com
dois efeitos fixos e uma covariavel, além do efeito animal, para expli-
car a caracteristica de interesse. O parentesco entre os animais, uti-
lizado para determinar as covariancias genética entre os individuos,
utiliza informagbes tanto do pedigree quanto de genotipagem com
marcadores SNPs para subgrupos de animais, sendo as variancia
genética e residual iguais a 0.5 e 2.0, respectivamente. O arquivo de
configuracao é apresentado na Figura 14.

Note que:

1. Na secao <files>, a estrutura de parentesco é definida pela espe-
cificagdo do arquivo de pedigree (ped) em conjunto com as especifi-
cagdes dos arquivos de snps (snps) e de mapeamento animal-gendti-

po (map).

2. Na secao <group>, os atributos inbreeding, scale, alpha, tau,
omega e apy especificam os parametros utilizados para obtencéo da
inversa da matriz de covariancias. De fato, as especificagcdes desses
atributos poderiam ter sido omitidas, uma vez que os valores especifi-
cados correspondem aos valores padrao de cada uma.
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<2xml version="1.0"7>
<brblup>
<files»
<file filename="examples/qblupf98 p34/data.sorted.csv" type="obs" idcol="4"/>
<file filename="examples/qblupf98 p34/pedigree.sorted.csv" type="ped" 1d="0" sire="1" dam="2"/>
<file filename="examples/qblupf98 p34/snps.txt" type="snps'/>
<file filenane="examples/qblupf98 p34/snps.map.sorted.csv' type="map'/>
</files>
<model type="animal">
<l-- traits --»
<tralt type="real" column="0" levels="1"/>
<l effects --»
<effect type="alpha" columns="1" levels="3"/>
<effect type="alpha" columns="2" levels="2"/>
<effect type="real" columns="3"/>
<effect type="alpha" columns="4" levels="15"/>
<!-- one equation for each trait --»
<equation trait="0" effects="0,1,2,3"/>
<!-- residual covariances -->
<covariances>
2.
<[covariances>
<group effects="3" type="animal">
<!-- genetic covariances. --»
<covariances>
5
<[covariances>
<[group>
</model>
</brblup>

Figura 14. Especificacdo de modelo com alguns animais genotipados (ssGLUP).

Para resolver o modelo, o comando brblup € invocado de forma analoga
a apresentada no exemplo ‘modelo animal univariado’, passando como
parametro o arquivo de configuragdo ‘exam- ples/qblupf90_p34/conf.
xml’. Este exemplo ndo possui correspondéncia com Mrode (2014).
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Avaliacao genética de grandes populagoes

Para realizar a avaliagéo genética de populagbes muito grandes
(milhdes de animais no pedigree) utilizando a metodologia ssGBLUP,
trés diferentes comandos sao invocados: brsspp, brblup2 e bracc. Em
relagdo ao brblup, esses comandos utilizam algumas estratégias para,
durante o processamento, otimizar o consumo de memdéria RAM e/ou
processamento: a) armazenando matrizes intermediarias em arquivo;
b) utilizando o algoritmo apy (Misztal et al., 2014) para obtencéo da
matriz H™"; e c) utilizando uma estratégia (algoritmo) alternativa para
aproximar a acuracia da solugao.

O comando brsspp realiza o processamento dos arquivos de ped-
igree e gendtipos gerando arquivos intermediarios correspondentes
as matrizes A", G™', obtidas por meio do algoritmo APY (Misztal et
al., 2014), e A", que sao utilizadas pelo comando brblup2 para con-
strucdo e resolugédo das equagdes de modelo misto. Sua sintaxe e
opgoOes disponiveis sao apresentadas na Figura 15:

usage: brsspp [-h] [-0 QUTPUT] [-t {alnv,nrm,grm@,qrm,ginv,all}] [-f FACTOR] input
Pre-processing for single step analysis. Version 1.0.0.

positional arquments:
input path to a xnl file describing the evaluation model.

optional arquments:
-h, --help show this help message and exit
-0 QUTPUT, --output OUTPUT
directory to write output file(s). Default: .
-t {alnv,nrm,qrm@,qrm,qinv,all}, --task {ainv,nrm,qrmé,grm,qinv,all}
target pre-processing. Dependencies: grm: nrm, qrmd; ginv: grm. Default: all
-f FACTOR, --factor FACTOR
memory usage factor for matrix in file. Default: 50000

Figura 15. Lista de opgbes para o comando brsspp.
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O comando brblup2 constréi e resolve o sistema de equagdes
de modelo misto utilizando o algoritmo PCG, a partir dos arquivos
intermediarios gerados pelo comando brppss. A sintaxe e opgdes
disponiveis para este comando sédo apresentadas na Figura 16.

usage: brblup2 [-h] [-g {yes,no}] [-1 INPUT] [-o0 QUTPUT] [-t TOL] [-n NITER] xml
Mixed model solver (ssCBLUP). Version 0.9.8.

positional arquments:
xml path to a xml file describing the evaluation model.

optional arguments:
-h, --help show this help message and exit
-g {yes,no}, --cfg {yes,no}
print selected options only. Default: no
-1 INPUT, --input INPUT
directory containing pre-calculated file(s). Default: .
-0 QUTPUT, --output OUTPUT
directory to write output file(s). Default: .
-t T0L, --tol TOL threshold for convergence (absolute error tolerance). Default: 1e-08.
-n NITER, --niter NITER
threshold for convergence (maximum number of iterations). Default: 5000.

Figura 16. Lista de opgdes para o comando brblup2.

Finalmente, para obter aproximagdes da acuracia utiliza-se o co-
mando bracc. A sintaxe e opgdes disponiveis para este comando sao
apresentadas na Figura 17.

usage: bracc [-h] [-o QUTPUT] [-v INVG] input
Multivariate animal model accuracy approximation. Version 0.9.0.

positional arguments:
input path to a xml file describing the evaluation model.

optional arguments:
-h, --help show this help message and exit
-0 OUTPUT, --output QUTPUT
directory to write output file(s). Default: .
-v INVG, --invg INVG path to inverse of G obtained by using the APY algorithm. Default:

Figura 17. Lista de opgdes para o comando bracc.
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Comentarios finais

Neste documento foram apresentados ao usuario do brblup o
conjunto de informagdes necessarias para sua utilizagao no proces-
so de avaliagdo genética de animais. Foram apresentadas a sintaxe
das interfaces por linha-de-comando dos softwares brblup, brsspp,
brblup2 e bracc e um conjunto de exemplos ilustrativos aplicados a
diferentes modelos. Espera-se, com isso, que o usuario do brblup
esteja plenamente habilitado para utiliza-lo.

Por fim, cabe observar que os softwares apresentados neste do-
cumento encontram-se em continua evolugao, com a disponibilizagao
de novas funcionalidades e/ou corregbes podendo ocorrer a qualquer
momento.
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