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Apresentacao

Programas de melhoramento genético animal atualmente utilizam softwares para realizagdo de
avaliagdes genéticas importados, via de regra desenvolvidos por Universidades estrangeiras,
devido a auséncia de produtos similares no mercado interno. Como resultado, observa-se uma
dependéncia tecnoldgica do setor em relagdo a esses fornecedores, além de um custo anual com
licenciamento de software que pode chegar ao patamar dos 30.000 délares/ano.

Desde 2014, as Embrapas Informatica Agropecuaria e Gado de Corte e o programa Embrapa/
Geneplus vém desenvolvendo uma solugdo computacional para realizar avaliacbes genéticas
em grandes populagdes de animais. Resultado dessa colaboragéo, o brbv e seu aplicativo brblup
associados tém por objetivo tanto proverindependéncia tecnoldgica aos programas de melhoramento
genético animal nacionais quanto fomentar pesquisa e desenvolvimento nacionais no tema.

Este tutorial apresenta uma parte do resultado obtido até o presente momento no desenvolvimento
do brbv e seus aplicativos. Trata-se de um passo a passo para iniciantes com a apresentagéo de
diversos exemplos que ilustram tanto a forma de especificar uma gama de modelos utilizados na
avaliacédo genética de animais como a utilizagdo brblup para obtengéo dos correspondentes valores
genéticos.

Silvia Maria Fonseca Silveira Massruha
Chefe-geral
Embrapa Informatica Agropecuaria
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Introducao

Programas de melhoramento genético animal tém por objetivo promover o aumento de alelos
desejaveis em uma populagéo, identificando os individuos superiores para caracteristicas de
interesse da cadeia produtiva, particularmente aquelas de importancia econémica. Para isso, faz-se
necessaria a realizacao de avaliagdes genéticas que, a partir de dados fenotipicos e genealdgicos,
utilizam modelos genético-estatisticos para predicao do valor genético de cada individuo para as
diferentes caracteristicas de interesse (Menezes et al., 2013).

Embora a literatura mundial seja rica em modelos genético-estatisticos, cada vez mais acurados e
complexos, n&o se observa a sua adog¢ao em rotinas de avaliagdo dos programas de melhoramento
de gado de corte no Brasil (Menezes, 2013). Dentre as razdes que explicam esse fato, esta o aces-
so restrito que os programas de melhoramento genético nacionais tém a softwares com capacida-
de de realizar avaliagdes genéticas de grandes populagdes, utilizando modelos mais complexos.
Atualmente, todos eles utilizam softwares importados, via de regra desenvolvidos por Universidades
estrangeiras, devido a auséncia de produtos similares no mercado interno. Como resultado, obser-
va-se uma dependéncia tecnoldgica do setor em relagao a esses fornecedores, além de um custo
anual com licenciamento de software, que pode chegar ao patamar dos 30.000 délares/ano.

O projeto MaxiDep (Menezes, 2013) teve como um de seus objetivos a reducao desse ‘gap’ tec-
nolégico, tanto desenvolvendo uma solugdo computacional capaz de realizar avaliagbes genéti-
cas em grandes populagdes de animais quanto fomentando pesquisa e desenvolvimento no tema.
Resultado desse projeto, o software brblup € uma solugao totalmente desenvolvida pela Embrapa,
no escopo do programa de melhoramento genético Embrapa/Geneplus. Ela é distribuida como um
pacote Python e disponibiliza uma interface de ‘linha-de-comando’ para resolu¢cado de modelos ge-
nético-estatisticos em avaliagdo genética animal, utilizando funcionalidades implementadas em um
segundo pacote Python denominado brbv, também desenvolvido pela Embrapa. Essas funcionali-
dades contemplam a especificagao e resolugéo, utilizando Best Linear Unbiased Prediction (BLUP)
(Mrode, 2014), de diferentes modelos de avaliagdo bem como o célculo das correspondentes acura-
cias. Além disso, um terceiro pacote Python, que prové funcionalidades para preparagéo de dados,
denominado brtools, também acompanha a distribuigao do brblup.

O presente tutorial € um passo a passo para utilizacdo do software brblup, incluindo a instalagcéo
dos pacotes brbv, brblup e brtools, e focando em um conjunto de exemplos ilustrativos das funcio-
nalidades que estes softwares provém. As demais se¢des do presente documento encontram-se
organizadas da seguinte forma: a) a secéo ‘Pré-requisitos’ apresenta os pré-requisitos necessarios
para instalagdo dos pacotes brbv, brblup e brtools; b) a se¢éo ‘Instalacao’ apresenta os procedi-
mentos de instalagdo, propriamente ditos; enquanto que c) a sec¢ao ‘Aplicando o brblup a conjunto
de dados’ apresenta o uso do brblup com dez diferentes conjuntos de dados; os comentarios finais
e bibliografias relevantes sdo apresentados nas sec¢des; d) ‘Comentarios finais’; e e) ‘Bibliografia’.

Pré-requisitos

Os pacotes brbv, brblup e brtools foram desenvolvidos para o sistema operacional Linux/Ubuntu
(release 18.04), utilizando a linguagem de programacao Python (versdo 3.6.8) e os seguintes
pacotes associados: Numpy (versao 1.17.2), Scipy (versao 1.3.1) e Pytables (versao 3.5.2). Caso
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esses pacotes ainda nao tenham sido instalados, € preciso executar os seguintes comandos em um
terminal (shell do Unix):

> sudo apt-get upgrade
> sudo apt install python3-pip
> sudo apt-get install libhdf5-dev

> sudo apt install python3-numpy python3-scipy

A utilizacado da ferramenta Virtualenv (versao 16.7.5) permite que os passos contidos neste tutorial
sejam executados em um ambiente totalmente isolado da instalacao default de Python. Também
€ possivel criar diferentes ambientes virtuais, independentes entre si, tal que em caso de necessi-
dade, o tutorial pode ser executado diversas vezes, de forma independente, bastando utilizar dife-
rentes ambientes virtuais para cada caso. Por fim, ao longo deste tutorial, sera assumido que todos
os arquivos utilizados estejam organizados sob um mesmo subdiretorio (ex: demo-brblup-v3). Para
criar o ambiente virtual, executam-se os seguintes comandos no mesmo terminal:

> sudo apt install virtualenv

> mkdir demo-brblup-v3

> cd demo-brblup-v3

> virtualenv -p /usr/bin/python3 venv

Running virtualenv with interpreter /usr/bin/python3

Installing setuptools, pip, wheel...

done.

Note que o comando virtualenv cria um subdiretério denominado venv sob o subdiretério demo-br-
blup-v3. E neste subdiretério que ficardo armazenados os arquivos correspondentes a instalagéo
virtual de Python, e onde serdo instalados os pacotes brbv, brblup e brtools. A utilizagdo da opgao
-p /user/bin/python3 garante que essa instalagao seja baseada na versao 3 de Python. Para ativar
0 ambiente virtual criado, deve-se utilizar o seguinte comando:

> source venv/bin/activate

(venv) >
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O prompt (venv) indica que o ambiente virtual esta ativo, ou seja, que todos os comandos Python
executados nesse ambiente utilizam as versdes que foram instaladas no ambiente virtual. Ao final
de uma sec¢ao de trabalho, para desativar o ambiente virtual, deve-se executar o seguinte comando:

(venv) > deactivate

>

A partir da proxima sec¢éao, sera assumido que todos os comandos serao executados com o ambien-
te virtual (venv) ativado e que o diretorio de trabalho é o diretorio “..../demo-brblup-v3/ .

Instalacao

Para utilizar o software brblup € preciso instalar dois pacotes Python: brbv e brblup. Adicionalmente,
para utilizacdo de funcionalidade de apoio a preparacdo de dados, deve-se também instalar o
pacote brtools. Os pacotes distribuidos para instalagédo séo’:

- brbv-2.0.0-cp36-cp36m-linux_x86_64.whl
- brtools-2.0.0.tar.gz
- brblup-3.0.0.tar.gz

Para instalagdo desses pacotes utiliza-se o processo padrdo de Python (utilizacdo do comando
pip3), apenas assegurando que o pacote brbv preceda a instalacdo dos outros dois pacotes. Para
instalagcédo dos trés pacotes, deve-se executar os seguintes comandos:

(venv) > pip3 install brbv-2.1.0-cp36-cp36m-linux_x86_64.whl
Processing ./brbv-2.0.0-cp36-cp36m-linux_x86_64.whl

Successfully built brbv
Installing collected packages: numpy, scipy, six, numexpr, mock, tables, brbv

Successfully installed brbv-1.0.0 mock-3.0.5 numexpr-2.7.0 numpy-1.17.2 scipy-1.3.1 six-1.12.0
tables-3.5.2

(venv) > pip3 install brtools-2.0.0.tar.gz

Processing ./brtools-2.0.0.tar.gz

Successfully built brtools

" Os nomes dos arquivos de distribuicdo podem variar de acordo com a versao do software e a modalidade da distribuigao.
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Installing collected packages: brtools

Successfully installed brtools-2.0.0

(venv) > pip3 install brblup-3.1.0.tar.gz
Processing ./brblup-3.0.0.tar.gz

Successfully built brblup
Installing collected packages: brblup
Successfully installed brblup-3.0.0

Se o processo de instalagao tiver sido bem-sucedido, os seguintes comandos passam a ficar dis-
poniveis para execucao: brblup_app e brtools_app. Para verificar se os mesmos se encontram
disponiveis no ambiente virtual, execute cada um deles com a opg¢ao —help, conforme exemplificado
abaixo para o caso de brblup_app:

(venv) > brblup_app —help
usage: brblup [-h] [-i CONF] [-o OUT] [-p PROG] [-r PROC] [-b INBREED]
[-k BLOCK] [-t TOL] [-n NITER]

Mixed model solver (BLUP). Version 3.0.0.

optional arguments:
-h, --help show this help message and exit
-i CONF, --input CONF
input: path to model specification file (XML format).

-0 OUT, --output OUT output: path to solution (CSV format).

-r PROC, --processing PROC

processing: storage mode (memory or disk).

-k BLOCK, --block BLOCK
algorithm: block preconditioning specification (0 to
9).

-p PEV, --pev PEV  pev: calculate pev option (yes or no). Default: No
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-t TOL, --tol TOL  algorithm: solution error tolerance.
-n NITER, --niter NITER

algorithm: maximum number of iterations.

Aplicando o brblup a conjuntos de dados

Esta secao ilustra a utilizagdo do software brblup (comando brblup_app) por meio de uma série de
exemplos, sendo oito deles (exemplos 1 a 8) exemplos didaticos apresentados por Mrode (2014),
um baseado em dados gerados artificialmente por meio de simulacédo computacional (Simulado_7)
e um (senepol1) referente a um conjunto de dados reais de animais nao identificados da racga
Senepol. Para cada exemplo serédo apresentados o arquivo de configuragao, em formato xml, e que
define: a) o modelo genético-estatistico e parametros utilizados; b) os comandos para execugao do
software brblup; e c¢) a saida resultante (solu¢do do modelo). Considera-se que todos os conjuntos
de dados estdo organizados sob o diretério ‘..../demo-brblup-v3/tests/data’. A correcdo da maio-
ria das solugdes obtidas por meio de brblup pode ser verificada junto a sua referéncia de origem
(Mrode, 2014), a menos de diferencas de precisdo numérica. Para os demais exemplos, bem como
para alguns dos casos apresentados por Mrode (2014), comentarios a respeito de eventuais espe-
cificidades serédo apresentados junto as apresentag¢des dos proprios exemplos.

Exemplo 1. Modelo Animal

O exemplo 1 (Mrode, 2014) € um modelo animal univariado que avalia o ganho de peso dos animais
antes da desmama como caracteristica de interesse e considera o sexo como efeito fixo. A variancia
genética considerada é igual a 20 e a variancia residual igual a 40. Os arquivos de dados podem ser
encontrados no diretdrio ‘tests/data/mrode_3.1’ e a especificagcdo do modelo no arquivo de configu-
racao ‘tests/data/mrode_3.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7?>
<brblup>
<dataset filename="tests/data/mrode_3.1/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="2" levels="1"/>
<I-- effects -->
<effect type="alpha” columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha” columns="1" levels="2"/>
</dataset>
<model>

<!-- one equation for each trait -->
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<equation trait="0" effects="0,1"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>40</covariances>

<random effects="0" levels="8" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_3.1/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<l-- genetic covariances. -->
<covariances>20</covariances>
</random>
</model>
</brblup>

O arquivo de configuracdo possui duas sec¢bes principais, delimitadas pelas tags XML <dataset>
e <model>. Na primeira sao especificadas as informacdes sobre efeitos e caracteristicas, extrai-
das do arquivo de dados e utilizadas pelo modelo genético-estatistico; enquanto que a segunda
especifica 0 modelo propriamente dito (equacgdes, grupos de efeitos genéticos e covariancias). No
presente exemplo:

- a tag <data> especifica que os dados encontram-se no arquivo “tests/data/mrode_3.1/data.csv”
e que o identificador do animal encontra-se na primeira coluna (“0”). As tags aninhadas <trait> e
<effect> especificam colunas dos arquivos de dados relevantes para o modelo e o tipo de dado a
que cada um corresponde. Especificamente, a coluna “2” corresponde a uma caracteristica quanti-
tativa (“real”) e as colunas “0” e “1” a efeitos qualitativos (“alpha”), o primeiro com 8 e 0 segundo com
2 niveis. Note que para caracteristicas e efeitos quantitativos o nimero de niveis nao é relevante,
sendo sempre indicado como sendo igual a “1”.

- Aninhadas na tag <model> estdo as tags que descrevem o modelo: <equation>, <covariances> e
<random>.

- a tag <equation> especifica que a primeira caracteristica (“0”) listada na secao <dataset> é fungéo
da contribuicdo do primeiro efeito (“0”) listado na secéo <dataset> mais a contribuicdo do segundo
efeito (“1”) listado na sec¢ao <dataset>.

- a tag <covariances> nesse nivel refere-se a covariancia residual, que para o presente exemplo é
igual a 40.

- a tag <random> especifica grupos de efeitos aleatérios e as correspondentes covaridncias. Para o
presente exemplo, o grupo aleatério € composto apenas pelo primeiro efeito (“0”) listado na se¢éo
<dataset>, é do tipo “animal_additive” e possui covariancia (genética) igual a 20. A matriz de pa-
rentesco, utilizada para obtencao das covariancias entre niveis de efeitos (animais), € construida a
partir de um arquivo de pedigree, “tests/data/mrode_3.1/data.csv”, onde a primeira coluna do arqui-
vo (“0”) refere-se ao identificador do animal; e a segunda (“1”) e a terceira (“2”) aos correspondentes
pai e mae. Também é indicado que o numero total de animais no pedigree ¢é 8.
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Para resolver o modelo especificado (avaliagao genética) executa-se o comando brblup_app indi-

cando como parametro o arquivo de configuracao ‘tests/data/mrode_3.1/conf.xml’:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_3.1/conf.xml
Starting blup...
Files:
Data: tests/data/mrode_3.1/data.csv
Pre-processing done: True
Effects:
Effect: 0, Type: alpha, Column: 0, Number of Levels: 8
Effect: 1, Type: alpha, Column: 1, Number of Levels: 2
Traits:
Trait: 0, Type: real, Column: 2, Number of Levels: 1
Equations:
Equation: 0, Trait: 0, Effects: 0, 1
Residual covariance matrix:
40.
Random groups:

Random group: 0, Effects: [0], Levels: 8, Relation: animal_additive

Pedigree: tests/data/mrode_3.1/pedigree.csyv, id column: 0, sire column: 1, dam colu-

mn: 2
Covariance matrix:
20.
Setting up MME.
MME in memory. Using Block preconditioner.
running PCG algorithm step: 10 ...
Number of steps to convergence: 10.

Done!
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Com excecgao da especificagdo do arquivo de parametros (opgao -i), 0 comando brblup_app con-
siderou os valores default para as demais opg¢des?. Um total de 10 iteragdes (‘brblup’ imprime uma
mensagem a cada 10 iteracdes executadas) do algoritmo Preconditioned Conjugate Gradient (PCG),
default: precondicionador de jacobi) foram executadas e o resultado gravado no arquivo de saida
‘,/solution.csv’ (default; -o solution.csv). Para verificar seu conteudo, utilize o comando cat do unix:

(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,0.09844457570387848
0,0,1,-0.018770099100872965
0,0,2,-0.0410842029270854 1
0,0,3,-0.00866312266194168
0,0,4,-0.18573209949465122
0,0,5,0.1768720876813018
0,0,6,-0.24945855483362878
0,0,7,0.18261468793069513
0,1,0,4.358502329854957
0,1,1,3.4044300059066748

No arquivo de saida (./solution.csv), a quarta coluna de linha apresenta a solu¢do para um nivel
de um efeito para uma caracteristica, respectivamente especificados pelas terceira, segunda e pri-
meira colunas, sendo que a caracteristica e o efeito sao especificados pela correspondente coluna
no arquivo de dados. Para este exemplo especifico, a primeira linha do arquivo apresenta a solu-
céo, ‘0.09844457570387848’, referente ao nivel “0” do efeito “0” (efeito animal) da caracteristica
“0”, conforme especificado no arquivo de configuragcdo. Ja a pernultima linha apresenta a solugcéo
('0,4.358502329854957’) para o nivel “0” do efeito “1” (efeito fixo sexo).

Neste ponto, vale a pena observar que os pacotes brbv, brblup e brtools adotam como padrao iniciar
contagens a partir de ‘0’ (zero). Assim, tanto a primeira coluna de um arquivo quanto o primeiro nivel
de um efeito sdo indicados por ‘0’, 0 segundo por ‘1’ e assim por diante. Niveis de efeitos no arquivo
de dados também seguem o mesmo padrao, ou seja, sao indicados por valores inteiros iniciando a
partir de “0” (zero).

Para obter a acuracia, bem como outras medidas de precisédo, da solugcao pode-se utilizar a opcao
‘-p yes’ ao executar o software ‘brblup’.

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_3.1/conf.xml -p yes

Starting blup...

Number of steps to convergence: 10.

2 Para verificar as opgdes disponiveis, execute o comando com a opgao —help: brblup_app —help.
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Done!

Em adicao ao arquivo de saida “solution.csv” agora também sera gerado o arquivo “accuracy.csv”
contendo a acuracia da predigdo, obtida pela resolugdo das equagdes de Takahasi®(TusaulssavAn,
1980) para obtencao de elementos da inversa da matriz de coeficientes do MME.

(venv) > cat accuracy.csv

Trait,Effect,Level, PEV,RELI,ACC,ACC_B
0,0,0,18.84376845835795,0.057811577082102494,0.2404403815545602,0.02933609167853701
0,0,1,19.683828837697714,0.01580855811511428,0.1257320886453187,0.007935767258548054
0,0,2,18.25835138150555,0.08708243092472256,0.2950973244960424,0.044532800628259483
0,0,3,17.107206142941525,0.14463969285292377,0.3803152545624798,0.07514308828496274
0,0,4,17.124269869396873,0.14378650653015634,0.37919191253263346,0.0746819501004837
0,0,5,17.691310625451216,0.11543446872743923,0.3397564844523784,0.05948655975974448
0,0,6,17.67424689899587,0.11628765505020644,0.341009757998516,0.059940243947336325
0,0,7,16.894565859421153,0.15527170702894233,0.3940453108830789,0.08090898548018777

Exemplo 2. Modelo Repetibilidade

O exemplo 2 (Mrode, 2014) € um modelo animal aplicado a um conjunto de dados contendo mais de
uma observagéao por animal, conhecido como modelo de repetibilidade. O exemplo considera o teor
de gordura no leite em gado de leite como caracteristica alvo e, além do efeito genético aditivo, tam-
bém considera o efeito ambiental permanente (genético ndo aditivo) e dois efeitos fixos, o parto e 0
grupo de contemporaneos (do inglés herd+year+season, HYS). A varidncia genética considerada é
igual a 20, a ambiental permanente ¢é igual a 12 e a residual igual a 12. A especificacdo do modelo
encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_4.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7>
<brblup>
<dataset filename="tests/data/mrode 4.1/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="4" levels="1"/>

<l-- effects -->

3 O brblup também disponibiliza a opgéo ‘-enp’, que aproxima o calculo da PEV como uma alternativa a opgéo ‘-pev’ para situagdes em

que os recursos computacionais sdo insuficientes para a demanda de processamento.
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<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"/>
</dataset>
<model>
<l-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,2,3,1”/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>28</covariances>
<random effects="1" levels="5" type="identity”>
<l-- permanent environmental covariances. -->
<covariances>12</covariances>
</random>

<random effects="0" levels="8" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_4.1/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<!I-- genetic covariances. -->
<covariances>20</covariances>
</random>
</model>
</brblup>

Observa-se que ele apresenta a mesma estrutura que o apresentado no exemplo 1, porém inclui
um maior numero de efeitos no modelo. O comando brblup_app é executado da mesma forma que
no exemplo anterior, apenas especificando como parametros o arquivo ‘tests/data/mrode _4.1/conf.
xml’;

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.1/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 18.

Done!

E utilizando o comando cat para verificar a solugéo obtida:
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(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,10.147570481017123
0,0,1,-3.084152950787984
0,0,2,-7.063417530229073
0,0,3,13.580743021645915
0,0,4,-18.20697244782784
0,0,5,-18.38678173955278
0,0,6,9.328432422798661
0,0,7,24.193618432541083
0,1,0,8.416979301583458
0,1,1,-7.145576195094703
0,1,2,-17.22849690737691
0,1,3,-1.3896465758716323
0,1,4,17.346740376759847
0,2,0,96.54909603104043
0,2,1,120.94909603104
0,3,0,78.92291745988157
0,3,1,122.98836388777399
0,3,2,120.9438274612178
0,3,3,120.95699888577079
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Conforme explicado por Mrode (2014), existe neste exemplo uma colinearidade no sistema de equa-
¢oes lineares que resulta desse modelo, isto é, o sistema admite diversas solugdes, razdo pela qual
ele fixa o resultado para dois dos niveis do grupo de contemporéneos em zero. Como esse proce-
dimento nao foi executado neste exemplo, embora as solugdes para os efeitos aleatdrios coincidam
com as apresentadas por Mrode (2014), a solucao para os efeitos fixos € completamente diferente.

Exemplo 3. Modelo com Efeito Ambiental em Comum

O exemplo 3 (Mrode, 2014) € um modelo animal com efeitos ambientais em comum. O modelo a

nimal considerado inclui o efeito genético aditivo, o sexo como efeito fixo e os grupos de irmaos
completos como efeito ambiental em comum. A varidncia genética é igual a 20; a varidncia ambien-
tal em comum ¢é igual a 15 e a variancia residual € igual a 65. A especificacdo do modelo utilizado

encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_4.2/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7>
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<brblup>
<dataset filename="tests/data/mrode_4.2/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="3" levels="1"/>
<!-- effects -->
<effect type="alpha” columns="0" levels="15"/>
<effect type="alpha” columns="1" levels="2"/>
<effect type="alpha” columns="2" levels="3"/>
</dataset>
<model>
<!-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1,2"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>65</covariances>
<random effects="2" levels="3" type="identity">
<!I-- permanent environmental covariances. -->
<covariances>15</covariances>
</random>

<random effects="0" levels="15" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_4.2/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<!-- genetic covariances. -->
<covariances>20</covariances>
</random>
</model>
</brblup>
Executando-se o comando brblup_app para resolver o modelo:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.2/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 13.
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Done!

E utilizando o comando cat para verificar a solugéo:
(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,-1.4407729468609805
0,0,1,-1.1748792270540613
0,0,2,1.4407729468589765
0,0,3,1.4407729468589765
0,0,4,-0.26589371980768445
0,0,5,-1.0975587761668333
0,0,6,-1.6670660225436438
0,0,7,-2.3337326892103083
0,0,8,3.9252560386479285
0,0,9,2.8947632850247413
0,0,10,-1.1414106280187368
0,0,11,1.52525603864 79286
0,0,12,0.4478711755239906
0,0,13,0.5450305958138457
0,0,14,-3.818795491142676
0,2,0,-1.7623188405793995
0,2,1,2.161159420290212
0,2,2,-0.39884057970981973
0,1,0,91.49314009661892
0,1,1,75.76444444444502

Para obter e verificar o valor das acuracias, executa-se os comandos brblup_app e cat, con-
forme apresentado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.2/conf.xml -p pev

Starting blup...

Number of steps to convergence: 13.

Done!
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(venv) > cat accuracy.csv

Trait,Effect,Level, PEV,RELI,ACC,ACC_B
0,0,0,18.63768115942029,0.06811594202898552,0.260990310220486,0.034658579583878746
0,0,1,18.550724637681164,0.0724637681159418,0.2691909510290823,0.0369131753138463
0,0,2,18.637681159420286,0.06811594202898574,0.2609903102204864,0.03465857958387886
0,0,3,18.637681159420286,0.06811594202898574,0.2609903102204864,0.03465857958387886
0,0,4,18.63768115942029,0.06811594202898552,0.260990310220486,0.034658579583878746
0,0,5,17.43230273752013,0.12838486312399355,0.3583083352700486,0.06639669191031328
0,0,6,17.22244766505636,0.1388776167471819,0.3726628727780404,0.07203319927229179
0,0,7,17.22244766505636,0.1388776167471819,0.3726628727780404,0.07203319927229179
0,0,8,17.0063768115942,0.14968115942028992,0.38688649423350246,0.07787265490079409
0,0,9,16.91246376811594,0.1543768115942029,0.3929081465103554,0.080422277 12618166
0,0,10,17.006376811594205,0.1496811594202898,0.3868864942335023,0.07787265490079398
0,0,11,17.0063768115942,0.14968115942028992,0.38688649423350246,0.07787265490079409
0,0,12,17.546602254428333,0.12266988727858341,0.35024261202569773,0.063340983750534
0,0,13,17.182544283413844,0.14087278582930784,0.37533023569825524,0.073108844485668
0,0,14,17.54660225442834,0.12266988727858297,0.35024261202569706,0.0633409837505342

Exemplo 4. Modelo Bivariado com Matrizes de Delineamento
|dénticas

O exemplo 4 (Mrode, 2014) considera um modelo animal bivariado (ganho de peso antes da desma-
ma e ganho de peso apds a desmama), a mesma matriz de delineam ento e nenhum valor faltante
nos dados.

20 18 40 11
A covariancia genética € dada pela matriz <1.\' 4“> e a covariancia residual pela matriz (11 3(])

O sexo é considerado como efeito fixo. A especificagdo do modelo utilizado encontra-se no arquivo
‘tests/data/mrode_5.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7>
<brblup>
<dataset filename="tests/data/mrode 5.1/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="2" levels="1"/>

<trait type="real” column="3" levels="1"/>
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<!-- effects -->
<effect type="alpha” columns="0" levels="8"/>
<effect type="alpha” columns="1" levels="2"/>
</dataset>
<model>
<l-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<equation trait="1" effects="0,1"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>
40,11,
11,30
</covariances>

<random effects="0" levels="8" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_5.1/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<!I-- genetic covariances. -->
<covariances>
20,18,
18,40
</covariances>
</random>
</model>
</brblup>

Para resolver o modelo e verificar a solugao obtida, executa-se os comandos brblup_app e
cat, conforme apresentado a seguir:

venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.1/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 20.
Done!

(venv) > cat solution.csv
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Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,0.15091556731279213
1,0,0,0.2795979727448686
0,0,1,-0.015392509691481345
1,0,1,-0.00761007081989948
0,0,2,-0.07839189616418783
1,0,2,-0.17034143859393955
0,0,3,-0.010238958529291227
1,0,3,-0.012670708624 118362
0,0,4,-0.27033144138923276
1,0,4,-0.4778302616027221
0,0,5,0.2758082575805722
1,0,5,0.5172383870383891
0,0,6,-0.3161175616394344
1,0,6,-0.4789836950550802
0,0,7,0.24375552300540235
1,0,7,0.391961542524088
0,1,0,4.360866999054443
1,1,0,6.799897620385038
0,1,1,3.3972615919043303
1,1,1,5.880295937282168
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E para obter e verificar o valor das acuracias, executa-se os comandos brblup_app e cat,

conforme apresentado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.1/conf.xml -p yes

Starting blup...

Number of steps to convergence: 20.

Done!

(venv) > cat solution.csv

Trait,Effect,Level, PEV,RELI,ACC,ACC_B



Tutorial: Introdug&o ao Software Brblup 25

0,0,0,18.604734724528388,0.06976326377358055,0.26412736278844823,0.0355121896952665
1,0,0,35.9017858552653,0.10245535361836744,0.32008647834353676,0.05261167075922213
0,0,1,19.596375145064968,0.020181242746751593,0.14206070092306172,0.010142051982584
1,0,1,38.76763091270867,0.030809227182283294,0.17552557415454675,0.0155251283970134
0,0,2,17.89288621510458,0.10535568924477112,0.3245854113246175,0.05414360986710631
1,0,2,33.79924377123426,0.15501890571914356,0.3937244032558098,0.08077146787055378
0,0,3,16.504656253463335,0.17476718732683327,0.4180516562900251,0.09157674365240587
1,0,3,29.724916676179664,0.2568770830955084,0.5068304283441439,0.1379542257487184
0,0,4,16.541066394458973,0.1729466802770514,0.4158685853452403,0.09057528089294353
1,0,4,29.864617768377705,0.2533845557905574,0.5033731774643514,0.1359308799584129
0,0,5,17.15145004017563,0.14242749799121857,0.37739567828900555,0.07394789454978212
1,0,5,31.50325489326588,0.21241862766835307,0.4608889537278509,0.1125421856044948
0,0,6,17.115039899179994,0.14424800504100033,0.3797999539770909,0.0749313566231965
1,0,6,31.36355380106786,0.2159111549733035,0.46466240968395917,0.11451208645928057
0,0,7,16.284382165937338,0.18578089170313317,0.43102307560400194,0.0976590952988627
1,0,7,29.159492251698026,0.2710126937075493,0.5205887952189803,0.14619246531056507

Exemplo 5. Modelo Bivariado com Dados Faltantes

O exemplo 5 (Mrode, 2014) ilustra a utilizacao de conjuntos de dados contendo valores faltantes,
uma situacdo muito frequente em casos reais, utilizando o mesmo modelo descrito no exemplo 4.
A especificagdo do modelo utilizado encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_5.3/conf.xml’, sendo
praticamente igual a especificagdo do exemplo 4 (‘tests/data/mrode_5.1/conf.xml’). Para resolver o
modelo e verificar a solugao obtida, executa-se os comandos brblup_app e cat, conforme apresen-
tado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.3/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 22.
Donel!
(venv) > cat solution.csv

Trait,Effect,Level,Solution
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0,0,0,0.15391435725408908
1,0,0,0.28768817973478733
0,0,1,-0.058867493200998995
1,0,1,-0.05298074 388089932
0,0,2,-0.061486402953056324
1,0,2,-0.16263757990575362
0,0,3,0.02661648697699282
1,0,3,0.035739305945193305
0,0,4,-0.3065192596321517
1,0,4,-0.5205479414571477
0,0,5,0.23499825038066455
1,0,5,0.47711175360986413
0,0,6,-0.280116101361107
1,0,6,-0.45228344320235997
0,0,7,0.27161183231587066
1,0,7,0.40733828651012205
0,0,8,0.07696095546264846
1,0,8,0.050619202640622606
0,1,0,4.327295927356084
1,1,0,6.792559621375322
0,1,1,3.5981866845962784
1,1,1,5.9663852934 1554

Exemplo 6. Modelo Bivariado com Matrizes de Delineamento Distintas

O exemplo 6 (Mrode, 2014) é construido a partir do exemplo 2 utilizando o parto para definir diferentes
caracteristicas e correspondentes efeitos fixos. A especificacdo do modelo utilizado encontra-se no
arquivo ‘tests/data/mrode_5.5/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7>

<brblup>
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<dataset filename="tests/data/mrode_5.5/data.csv’>
<l-- 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"/>
</dataset>
<model>
<!-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<equation trait="1" effects="0,2"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>
65,27,
27,70
</covariances>

<random effects="0" levels="8" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_5.5/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<!-- genetic covariances. -->
<covariances>
35,28,
28,30
</covariances>
</random>
</model>
</brblup>

Para resolver o modelo e verificar a solugado obtida, executa-se os comandos brblup_app e
cat, conforme apresentado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.5/conf.xml
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Starting blup...

Number of steps to convergence: 20.
Donel!

(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,8.969159144235753
1,0,0,8.840288629084384
0,0,1,-2.9991427884765893
1,0,1,-2.7772802747189607
0,0,2,-5.9700163557589425
1,0,2,-6.0630083543652225
0,0,3,11.75424243135232
1,0,3,11.657587566163787
0,0,4,-16.25295661406713
1,0,4,-15.823507978242164
0,0,5,-17.31429689333369
1,0,5,-15.71912600307852
0,0,6,8.690473723986932
1,0,6,8.137644915234095
0,0,7,22.70213948329266
1,0,7,20.93068834076226
0,1,0,175.73126996363783
1,1,0,0.0
0,1,1,219.61329398892767
1,1,1,0.0

0,2,0,0.0
1,2,0,243.2390867421584
0,2,1,0.0
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1,2,1,240.5497264663427

Exemplo 7. Modelo Bivariado sem Covariancia Ambiental

O exemplo 7 (Mrode, 2014) ilustra 0 caso em que 0 modelo ndo contém covariancia ambiental.
Nele é pressuposto que os dados se referem a progénies de 3 touros nascidos no mesmo reba-
nho e que a selegdo considera simultaneamente mais de um objetivo de selegéo, por exemplo
corte e leite, de forma que machos e fémeas sado criados em regimes alimentares distintos. As
caracteristicas mensuradas séo peso ao sobreano para machos e producao de gordura (no leite)
para fémeas. O grupo de contemporaneos (HYS) foi considerado como efeito fixo.

43 18 7T 0
A covariancia genética € dada pela matriz (1.\- 3(,) e a covariancia residual pela matriz (n m)

A especificagao do modelo utilizado encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_5.6/conf.xml’, re-
produzido a seguir:

<?xml version="1.0"?>
<brblup>
<dataset filename="tests/data/mrode_5.6/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="5" levels="1"/>
<trait type="real” column="6" levels="1"/>
<l-- effects -->
<effect type="alpha” columns="0" levels="17"/>
<effect type="alpha” columns="4" levels="3"/>
</dataset>
<model>
<!-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<equation trait="1" effects="0,1"/>
<!-- residual covariances -->
<covariances>
77,0,
0,70
</covariances>
<random effects="0" levels="17" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/data/
mrode_5.6/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">
<!-- genetic covariances. -->
<covariances>
43,18,
18,30
</covariances>
</random>
</model>
</brblup>



30

DOCUMENTOS 168

Para resolver o modelo e verificar a solugado obtida, executa-se os comandos brblup_app e

cat, conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.6/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 38.
Done!

(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,-3.364977689750998
1,0,0,1.2582392308949564
0,0,1,-1.4890900402853442
1,0,1,3.7737202271179457
0,0,2,4.23664590358582
1,0,2,-1.686971721623676
0,0,3,-6.939468136929375
1,0,3,-1.5714763672758116
0,0,4,-5.012200422105422
1,0,4,-2.0981304092480784
0,0,5,5.01220042210379
1,0,5,2.098130409260395
0,0,6,2.13678047224829
1,0,6,3.561300787083959
0,0,7,-4.273560944488825
1,0,7,-7.12260157417026
0,0,8,-12.161528636080673
1,0,8,-3.0907465451530403
0,0,9,-8.26284565330635
1,0,9,-1.2603355003192744
0,0,10,5.835811788286983
1,0,10,3.7763152293359243
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0,0,11,12.632281535906166
1,0,11,3.5577061046332603
0,0,12,1.5226818634973933
1,0,12,5.971070796071569
0,0,13,-4.292018464946565
1,0,13,-11.527388222061973
0,0,14,-1.870220864154224
1,0,14,0.010733706877908682
0,0,15,4.290356856103344
1,0,15,11.994997085756003
0,0,16,2.6841136450570446
1,0,16,1.6633828682002052
0,1,0,412.2646235500865
1,1,0,194.02892920392685
0,1,1,276.2135169325098
1,1,1,204.76619556815513
0,1,2,0.0
1,1,2,161.6629417124615

Diferente dos exemplos anteriores, os resultados obtidos neste exemplo diferem completamente
daqueles apresentados por Mrode (2014). Para verificar a correcao dos resultados obtidos, foram
utilizadas duas estratégias distintas e que podem ser utilizadas pelo usuario para realizar suas pro-
prias verificagdes. A primeira baseia-se na construgao de um script Python para montagem ‘manual’
do sistema de equacdes, ou seja, primeiro construir as matrizes de incidéncia X=[X1 00 X2 Je Z=[Z1
0 0 Z2], que sao utilizadas para construir as matrizes X’R-1X, X’R-1Z, ZR-1XeZ’'R-1Z+A-1G-1,
por multiplicacdo de matrizes, e os vetores X’R-1ye Z’'R-1y. A partir dessas matrizes, montar o
MME e utilizar um solver padrdo (ex: scipy.sparse.linalg.cg) para obter a solu¢do. A segunda es-
tratégia consiste em resolver o exemplo utilizando um software conhecido e confiavel, tal como o
BLUPF90 (Misztal et al., 2018). Em ambos os casos, para o presente exemplo, obteve-se o mesmo
resultado que o apresentado acima, a menos de diferengas em funcao da precisao numérica.

Exemplo 8. Modelo Animal com Efeito Maternal

O modelo do exemplo 8 (Mrode, 2014) considera, como caracteristica, o peso de bezerros ao
nascimento, e como efeitos fixos o grupo de contemporaneos Heard-Year-Season (HYS) e o
sexo do animal, para estimar os efeitos genéticos direto e maternal, considerando como efeitos
ambientais permanentes as maes com mensuracdes da caracteristica do modelo.
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, . L 150 —40
Considera-se a covariancia genética igual a <_4[) 90 )

a variancia ambiental permanente igual a 40 e a variancia residual igual a 350. A especificagdo
do modelo encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_6.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.

<?xml version="1.0"7>
<brblup>

<dataset filename="tests/data/mrode 6.1/data.csv’>
<I-- 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"/>

</dataset>

<model>
<l-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1,2,3,4"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>350</covariances>
<random effects="2" levels="4" type="identity”>

<!l-- permanent environmental covariances. -->
<covariances>40</covariances>

</random>

<random effects="0,1" levels="14" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/
data/mrode_6.1/pedigree.csv” id="0" sire="1" dam="2">

<I-- genetic covariances: direct and maternal -->
<covariances>

150,-40,

-40,90
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</covariances>
</random>
</model>

</brblup>

33

Para resolver o modelo e verificar a solugdo obtida, executa-se os comandos brblup_app e cat,

conforme apresentado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_6.1/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 36.

Done!

(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,0.5638896776584965
0,1,0,0.26156519211801205
0,0,1,-1.2443893490784272
0,1,1,-1.5831613939253544
0,0,2,1.1649355595459936
0,1,2,0.735731974361402
0,0,3,-0.4844358881261305
0,1,3,0.5858642274459825
0,0,4,0.6295329689930905
0,1,4,-0.5074710759975832
0,0,5,-0.8586287129394125
0,1,5,0.8410405653044564
0,0,6,-1.1559681886594204
0,1,6,1.2993166238214362
0,0,7,1.9174040056638393
0,1,7,-0.15791481518988545
0,0,8,-0.5532626446847762
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0,1,8,0.659541045923107
0,0,9,-1.0550813684965323
0,1,9,-0.1529535167873427
0,0,10,0.3853576115616084
0,1,10,0.9159579187932253
0,0,11,0.8633170738777587
0,1,11,0.44200779354890674
0,0,12,-2.979573346194245
0,1,12,0.0930557858155089
0,0,13,1.7513016072403438
0,1,13,0.3622134207830834
0,2,0,-1.700831487435507
0,2,1,0.4153974179768491
0,2,2,0.8249150873284491
0,2,3,0.4605189821303416
0,3,0,14.492235259138104
0,3,1,17.878690783939906
0,3,2,15.926013538425746
0,4,0,20.0477069859222
0,4,1,13.198704343326792
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O resultado obtido para os efeitos fixos € completamente diferente daquele reportado por Mrode
(2014), o que é explicado pela existéncia de dependéncia entre eles* . Ja os valores genéticos dire-
tos e maternal, bem como o efeito ambiental permanente sdo idénticos aos apresentados por Mrode

(2014), a menos de diferengas em fungao de precisdo numérica.

Exemplo 9 Modelo com Covariaveis e Outros Efeitos Aleatoérios

O exemplo 9 utiliza um conjunto de dados artificial para ilustrar a especificagdo de modelos que
incluem efeitos fixos e covariaveis, além de outros efeitos aleatérios independentes dos efeitos
genéticos aditivos direto e maternal. A especificagcdo do modelo encontra-se no arquivo ‘tests/data/

simulado_7/conf.xml’, reproduzido a seguir.

4 Existe um numero infinito de solugdes para os efeitos fixos. A solugdo apresentada neste documento e a apresentada em Mrode

(2014), séo apenas duas delas.
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<?xml version="1.0"7?>
<brblup>

<dataset filename="tests/data/simulado_7/data.csv’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="9" levels="1"/>
<trait type="real” column="10" levels="1"/>
<!|-- effects -->
<effect type="alpha” columns="0" levels="35"/>
<effect type="alpha” columns="2" levels="35"/>
<effect type="alpha” columns="3" levels="3"/>
<effect type="alpha” columns="4" levels="2"/>
<effect type="alpha” columns="5" levels="4"/>
<effect type="alpha” columns="6" levels="4"/>
<effect type="real” columns="7" levels="1"/>
<effect type="real” columns="8" levels="1"/>

</dataset>

<model>
<l-- one equation for each trait -->
<equation trait="0" effects="0,1,2,6,4"/>
<equation trait="1" effects="0,1,3,7,5"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>

6.3,2.8,
2.8,9.4
</covariances>
<random effects="4" levels="4" type="identity”>
<l-- non genetic covariances. -->
<covariances>3., 0.,
0., 0.

</covariances>
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</random>
<random effects="5" levels="4" type="identity”">

<!I-- non genetic covariances. -->

<covariances>0., 0.,
0., 5.

</covariances>

</random>

<random effects="0,1" levels="35" type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/
data/simulado_7/pedigree.csv” id="0" sire="2" dam="3">

<!I-- genetic covariances: direct and maternal -->

<covariances>
3.,0.9,0.15,0.12,
0.9, 2.5,0.17,0.09,
0.15,0.17, 1.5,0.08,
0.12,0.09,0.08,1.75

</covariances>

</random>
</model>
</brblup>

Para resolver o modelo e verificar a solugéo obtida, executam-se os comandos brblup_app e cat,
conforme apresentado a seguir:

(venv) > brblup_app -i tests/data/simulado_7/conf.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 87.
Done!

(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution

0,0,0,0.27358312303707927
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1,0,0,-0.23634707009834424
0,1,0,0.04829007052875544
1,1,0,-0.140024552508724 36
0,0,1,-0.5924035066080465
1,0,1,0.34078400435385126
0,1,1,-0.42668915308259747

1,7,0,0.8047066858677184

Para verificar a correcao dos resultados, pode-se utilizar as mesmas estratégias descritas na secao
que apresenta o exemplo 7. No presente caso, utilizando-se a primeira delas, obtém-se 0 mesmo
resultado apresentado acima, com diferencas em fungao da precisao numérica.

Exemplo 10 utilizacao de dados reais

Para demonstrar a utilizagdo do software brblup em situacdes reais, neste exemplo ele é utilizado
para avaliacdo genética utilizando um conjunto de dados real. Também é demonstrado a utiliza-
¢ao do software brtools® , para auxilio na preparagdo de dados. O conjunto de dados utilizado,
denominado Senepol1 possui 98.320 animais no pedigree e 16.842 observagbes de animais ndo
identificados da raca Senepol. O modelo utilizado é bastante simplificado, animal univariado para
caracteristica peso ao sobreano com o grupo de contemporaneos como efeito fixo.

Inicialmente, o conjunto de dados é pré-processado utilizando o software auxiliar brtools. O brtools
executa uma sequéncia de processamentos (tag <process>), comumente utilizada na preparagao
de dados para utilizacao pelo software brblup, previamente especificada em um arquivo de configu-
racao (conf-brtools-0.xml), apresentado a seguir.
<?xml version="1.0"7?>
<brtools>
<l-- input: tests/data/senepol1/data.csv
output: tests/data/senepol1/data.csv.sorted, pedigree.csv.sorted, map.csv
-->
<process name="sort” map="tests/data/senepol1/map.csv”’ suffix="sorted”>
<file name="tests/data/senepol1/pedigree.csv’ type="pedigree” columns="0,1,2"/>
<file name="tests/data/senepol1/data.csv”’ type="data” columns="0"/>

</process>

5 Uma descri¢cdo mais detalhada das funcionalidades do software brtools encontra-se em documento a parte, em elaboragao.
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<l-- input: tests/data/senepol1/data.csv.sorted, pedigree.csv.sorted
output: tests/data/senepol1/data.csv.sorted.procO
-->
<process name="tasks” file="tests/data/senepol1/data.csv.sorted” suffix="procQ” ncols="7">
<!-- dam column from pedigree inserted for maternal effect -->
<task name="recode” columns="1"/><!--new column: recode gc_pd -->

</process>

Neste exemplo, é realizado um pré-processamento minimo. Especificamente, uma sequéncia
de dois processamentos é especificada:

1. Ordenamento do pedigree, visando gerar um sistema de equagdes mais compacto. Neste pro-
cesso, os IDs dos animais nos arquivos de dados e pedigree sao reatribuidos, tal que além dos
novos arquivos correspondentes, um arquivo de mapeamento também € gerado.

2. Geragao de uma nova coluna com os niveis do grupo de contemporaneo (coluna 1) recodificados.

Para executar a sequéncia de pré-processamentos especificada, executa-se o comando br-
tools_app, conforme apresentado a seguir:

(venv) > brtools_app -i tests/data/senepol1/conf-brtools-0.xml
Running sort...

Running tasks... preparing.

Preparing tasks...

Adding 1 column(s): Recoding.

... recoding column 1. Number of levels = 1061.

... funning.

Done!

A especificagcdo do modelo encontra-se no arquivo ‘conf-brblup-0.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version="1.0"7?>
<brblup>
<dataset filename="tests/data/data.csv.sorted.proc”’>
<l-- traits -->
<trait type="real” column="2" levels="1"/>

<!-- effects -->



Tutorial: Introdug&o ao Software Brblup 39

<effect type="alpha” columns="0" levels="3129"/>
<effect type="alpha” columns="3" levels="99"/>
</dataset>
<model>
<!-- equation: pd = gc + ani -->
<equation trait="0" effects="0,1"/>
<l-- residual covariances -->
<covariances>172</covariances>

<random effects="0" levels="3129” type="animal_additive” source="pedigree” filename="tests/
data/pedigree.csv.sorted” id="0" sire="1" dam="2">

<!I-- genetic covariances. -->
<covariances>179</covariances>
</random>
</model>

</brblup>

Para resolver o modelo, executa-se o comando brblup_app, conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/senepol1/conf-brblup-1.xml

Starting blup...

Number of steps to convergence: 610 ...

Done!

Neste exemplo, a verificagdo da correcao dos resultados € realizada por meio da segunda estra-
tégia descrita na segéao referente ao exemplo 7, ou seja, comparando os resultados com aqueles
obtidos utilizando o software BLUPF90. Diferente dos exemplos anteriores, nesse caso a realizagéao
de uma comparacao da solugado por meio da comparacao valor a valor ndo € possivel, devido as
dimensdes do conjunto de dados. Dessa forma, optou-se por construir um grafico do histograma
das diferencas entre os resultados. Considerando que os resultados obtidos utilizando o software
BLUPF90 estejam no arquivo ‘./solutions-blupf90.csv’ e os resultados obtidos utilizando o brlup
estejam no arquivo ‘./solution.csv’, o script abaixo constroi um arquivo (‘./compara.csv’) com duas
colunas, cada uma delas contendo os valores genéticos ordenados, obtidos utilizando cada um dos
softwares. Os resultados obtidos para o efeito fixo foram ignorados na comparagao.
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(venv) > export LC_NUMERIC=en_US.utf8

(venv) > awk {if ($2==2) print $4} ./solutions-blupf90 | sort -g > sf1

(venv) > awk ‘BEGIN{FNR > 1; FS=""} {if ($2==0) print $4}’ ./solution.csv | sort -g > sf2
(venv) > paste -d”,” sf1 sf2 > compara.csv

(venv) > rm sf1 sf2

O histograma das diferencas entre os valores das duas colunas do arquivo ‘./compara.csv’ € apre-
sentado na Figura 1. Nele, observa-se que as diferengas concentram em torno de zero com a
imensa maioria na terceira casa decimal (entre -0.005 e 0.005) e um pequeno numero na segunda
casa decimal (maior que 0.010), sugerindo que os resultados sao idénticos a menos de diferengas
de precisao numérica.
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Figura 1. Distribuicao da diferenca valores genéticos preditos por brblup e BLUPF90

Especificamente para este exemplo que envolve uma quantidade de dados bem maior que os de-
mais, a titulo de ilustragao, também foi mensurado o tempo de execucao da tarefa correspondente
a leitura dos dados, montagem do MME em memdéria e execugao das ~610 iteragdes para sua
resolugdo, ou seja, excluindo a tarefa de preparagédo dos dados. Considerando um Desktop com
arquitetura x86_64, 8 CPUs modelo Intel(R) Core(TM) i7-2600K CPU @ 3.40GHz com 16GB de ca-
che e sistema operacional GNI/Linux Ubuntu 18.04.3 LTS, a tarefa foi executada em 28 segundos.

Comentarios Finais

O software brblup apresentado nas sec¢des anteriores implementa funcionalidades para obtencao de
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Atualmente, uma nova versido do brblup encontra-se em desenvolvimento no escopo do projeto
BRBIFE (Silva, 2019) para inclusdo de dados gendmicos em seu procedimento de avaliagao.
Neste tutorial foram apresentados os procedimentos basicos de instalagdo do software brblup, bem
como sua utilizagado, por meio de dez diferentes exemplos, em um ambiente de trabalho isolado do
ambiente Python do sistema operacional. Para cada exemplo, para demonstrar a corregao do resul-
tado obtido, este foi comparado com uma solucéo alternativa. Indicacées foram apresentadas para
que o préprio usuario possa realizar suas verificagoes. Espera-se, com isso, que ao final do tutorial
0 usuario do brblup esteja habilitado a iniciar a sua utilizagdo como ferramenta para avaliagdo ge-
nética de populagdes de animais.

Por fim, cabe observar que a versao do brblup a que se refere este tutorial foi desenvolvida para uti-
lizagdo no escopo do programa de melhoramento Embrapa/Geneplus e, portanto, € de uso restrito.

Uma versao para uso geral encontra-se atualmente em desenvolvimento.
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