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THVISTELMA

Pohjoismaista lypsykarjan hedelmallisyysominaisuuksien jalostusarvostelua ollaan péivittamassa.
Koska yh& useammasta eldimestd on genominen tieto, uutta mallia halutaan testata myds niin ettd
genominen tieto on yhdistettynd arvosteluihin. Yleinen menetelmd genomisen ja perinteisen tiedon
yhdistamiseen on ns. genominen eladinmalli eli single-step —menetelmi. Menetelméssa voidaan kayttaa
suoraan samoja havaintoja kuin perinteisessé arvostelussakin, mutta eldinten sukulaisuudet perustuvat
sekd genotyyppi- ettd sukupuutietoihin. Téssd tutkimuksessa hedelméllisyyden genominen
eldinarvostelu toteutettiin pohjoismaiselle punaiselle lypsyrodulle. Arvostelussa kéytetyt mallin tekijat
ja varianssiparametrit olivat samat kuin perinteisella eldinmallilla. Malli sisélsi yksitoista toisistaan
rilppuvaa ominaisuutta.  Eri  lypsykausien  havainnot  késiteltiin  eri  ominaisuuksina.
Uusimattomuusprosentti ja aika ensimmaisesta siemennyksesté viimeiseen siemennykseen méaariteltiin
sekd hiehoille ettd kaikille kolmelle ensimmadiselle lypsykaudelle erikseen. Aika poikimisesta
ensimmaiseen siemennykseen mitataan vain lehmiltd. Kaikilla ominaisuuksilla oli matala
periytymisaste (0,01-0,04) ja lenmien ominaisuuksien valill4 oli korkeat geneettiset korrelaatiot (0,60-
0,88 lypsykausien vélilld). Aineisto sisdlsi havaintoja neljaltd miljoonalta eldaimeltd ja sukupuutiedot
olivat yli viidelle miljoonalle eldimelle. Arvostelussa mukana olevista eldimistd genomitieto oli
saatavilla 23520 eldimeltd. Genominen eldinmalliarvostelu, samoin kuin alkuperdinen perinteinen
eldinmalliarvostelukin, tehtiin MiX99-ohjelmalla. Genominen eldinmalliarvostelu osoittautui hitaasti
suppenevaksi. Tulosten ratkaisemiseen tarvittiin 7 pdivda ja 29063 iteraatiota, kun perinteisen
eldinmalliarvostelun tulokset ratkesivat viiden tunnin ja 3052 iteraation jalkeen. Genomisessa
eldinmallissa kahdesta eri lahteestd olevien tietojen yhteensopivuus eldinten geneettisen
samankaltaisuuden madrittdmisessa on térkedd. Siksi genomista arvostelua muutettiin niin, etta
geneettiset ryhmat otettiin  huomioon sekd sukupuuhun ettd genotyyppitietoihin perustuvassa
informaatiossa. Taman jalkeen ratkaisut saatiin kolmentoista tunnin ja 2453 iteraation jalkeen.
Genomisen ja perinteisen arvostelun geneettiset trendit seurasivat hyvin toisiaan ja syntymavuosittain
lasketut  jalostusarvojen  korrelaatiot olivat padasiassa yli  0,97. Ensimmdiset ajot
hedelmallisyysominaisuuksien genomiselle arvostelulle osoittivat, ettd siirtyminen eldinmallista
tayteen genomiseen eldinmalliin on toteutettavissa.
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Johdanto

Lisadntymiskyky on valttdmaton ja térked taloudellinen tekija maidontuotannossa. Tuotos- ja
hedelméllisyysominaisuuksien vélilla esiintyva epdsuotuisa geneettinen yhteys on kuitenkin johtanut
monissa maissa lehmien hedelmallisyyden heikkenemiseen. Tata on lahdetty torjumaan laskemalla
jalostusarvostelut myds  lisdantymisominaisuuksille.  Yhteispohjoimainen jalostusarvostelu on
perustunut monenominaisuuden malliin, jossa viisi ominaisuutta arvostellaan kahdessa ryhmassa. Nyt
pohjoismaista lypsykarjan jalostusarvostelua hedelmallisyysominaisuuksille on pdivitetty (Tyriseva
ym., 2016). Uusi jalostusarvostelu perustuu eldinmalliin, jossa lehman hedelmallisyys arvostellaan eri
ominaisuuksina kullakin lypsykaudella. Koska genotyypitettyjen eldinten mééra kasvaa nykypéivana
nopeasti ja sen perusteella halutaan tehdd valintapédatoksid, kaikki mahdollinen fenotyyppinen ja
genotyyppinen tieto on tarked sisallyttdd jalostusarvosteluihin. Myds hedelméllisyysominaisuuksien
uutta mallia halutaan testata niin ettd genominen tieto on mukana arvostelussa.

Aguilar ym. (2010) sekd Christensen & Lund (2010) ovat esittdneet yleisen menetelmén
genomisen ja perinteisen tiedon yhdistdmiseen. Sitd kutsutaan single-step —menetelméksi eli ns.
genomiseksi eldinmalliksi. Menetelméssd voidaan kdyttdd suoraan samoja havaintoja kuin
perinteisessa arvostelussakin, mutta eldinten geneettisen samankaltaisuuden méaérittdminen perustuu
sekd genotyyppi- ettd sukupuutietoihin. Menetelmédn etuja ovat mm. genotyyppeihin perustuvan
valinnan huomioon ottaminen jalostusarvostelussa sekd korkeampi validaatioarvosteluvarmuus
tavalliseen eldinmalliin verrattuna (esim. Tsuruta ym., 2011). Genomista eldinmallia on jo testattu
pohjoismaisen lypsykarjan tuotosominaisuuksille lupaavin tuloksin (Koivula ym., 2015). Taméan
tutkimuksen tavoitteena oli laskea genomiset eldinmallin jalostusarvot hedelméllisyysominaisuuksille.
Jalostusarvostelu toteutettiin pohjoismaiselle punaiselle lypsyrodulle.

Aineisto ja menetelmat

Aineistona oli Faban virallisissa pohjoismaisissa hedelmallisyysarvosteluissa vuonna 2014 kaytetty
tieto. Aineisto sisdlsi havaintoja 4046233 eldimeltd ja sukupuutiedot olivat 5257722 eldimelle.
Arvostelussa mukana olevista eldimistd genomitieto oli saatavilla 23520 eldimelle. Markkerien méaéara
oli 46914.

Arvostelussa kaytettdva malli ja parametrit olivat samat kuin perinteisella elainmallilla
(Tyriseva ym., 2016). Malli sisalsi yksitoista toisistaan riippuvaa ominaisuutta. Eri lypsykausien
havainnot késiteltiin eri ominaisuuksina. Uusimattomuusprosentti (nrr) ja aika ensimméisesta
siemennyksesta viimeiseen siemennykseen (ifl) maariteltiin sekd hiehoille, ettd kaikille kolmelle
ensimmaiselle lypsykaudelle (nrrO-nrr3 ja ifl0-ifl3). Lepokausi, eli aika poikimisesta ensimmaiseen
siemennykseen (icf) mitataan vain lehmiltd (icfl-icf3). Kaikkiaan aineistossa oli 27591628 havaintoa
yhdelletoista ominaisuudelle.

Ominaisuuksiin vaikuttavia tekijoita olivat: yleinen regressiotekija, kolme Kiinteda tekijaa seka
satunnainen additiivinen geneettinen eldintekija. Yleinen regressiotekija kuvasi
kokonaisheteroosivaikutusta. Kiinteat tekijat olivat ominaisuudesta riippuen joko karjaxsyntymavuosi-
tai karjaxensimmainen poikimavuosi-yhdysvaikutus, siemennysvuosixkuukausi- tai
poikimavuosixkuukausi-yhdysvaikutus, seké ika ensimmaisen siemennyksen aikaan. Sukupuu sisélsi
my0s 315 geneettistd ryhmad, jotka mallinnettiin satunnaisina.

Perinteisella eldinmallilla laskettuja geneettisia parametreja kaytettiin myds genomisessa
eldinmallissa. Kaikilla ominaisuuksilla oli matala periytymisaste. Alhaisin periytymisaste (0,015) oli
kaikilla hiehojen ominaisuuksilla sekd lehmien uusimattomuusprosentilla. Léhes yhtd matalat
periytymisasteet (0,03 ja 0,04) olivat lehmille méaritetyillda ominaisuuksilla aika ensimmdisesta
viimeiseen siemennykseen ja aika poikimisesta ensimmaiseen siemennykseen. Lisdksi lehmien
ominaisuuksien véliset geneettiset yhteydet olivat korkeat (0,60-0,88 lypsykausien valilld).

Genomisessa  eldinmallissa tarvitaan sukupuuhun perustuva sukulaisuusmatriisi Az,
genotyypitetyille eldimille. Sen jdlkeen laskettiin genomitietojen perusteella genominen
sukulaisuusmatriisi G perustuen  VanRadenin  (2008)  esittdmddn  menetelmddn  1:

missd Z on markkereittain keskitetty genotyyppimatriisi ja p; on alleelifrekvenssi lokuksessa i.
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Yhdistamalla kahden sukulaisuusmatriisin A, ja G tiedot saadaan genomisessa eldinmalliarvostelussa
kaytetty matriisin H kdanteismatriisi (Misztal ym., 2009):

missdé A~! on sukupuuhun perustuvan sukulaisuusmatriisin kaanteismatriisi ja

A . Téassd tutkimuksessa polygeenisen informaation painoksi w asetettiin 10%, eli genomisella
tiedolla oletettiin selitettavdn 90% additiivisesta geneettisestd vaihtelusta. Taman jalkeen laskettiin
MiX99-ohjelmalla (MiX99 Development Team, 2015) genominen eldinmalliarvostelu kayttden
matriisia H™, samoin kuin alkuperéinen perinteinen elainmalliarvostelukin kéyttaen matriisia A™.

Geneettisten ryhmien mukanaolo mallissa saattaa aiheuttaa ongelmia genomisen eldinmallin

ratkaisemisessa, mikali kaytetaan ylla esitettyd kaanteismatriisia H* (Misztal ym., 2013). Tama johtuu
siitd, ettd geneettiset ryhmat on otettu huomioon sukupuuhun perustuvassa informaatiomatriisissa A™
ns. QT-muunnoksen avulla (Quaas ja Pollak, 1981), eli:

missa A" on sukulaisuusmatriisin kaanteismatriisi kaikille elaimille ja matriisi Q sisaltdd geneettisten
ryhmien kontribuutiot kullekin eldimelle. Geneettisten ryhmien kontribuutioita ei kuitenkaan ole otettu
huomioon genomiseen tietoon perustuvassa matriisissa. Ratkaisuna tdhan Misztal ym. (2013) esitti
geneettisten ryhmien kontribuutioiden lisdamista seuraavasti. Maaritellaan B = [G;,! — A31]. Tall6in
genomisessa arvostelussa kaytetty uusi kddnteismatriisi on:

Tatd kutsutaan jatkossa genomisen arvostelun QT-muunnokseksi. Analyyseissd kaytetty MiX99-
ohjelmisto  muodostaa  sukulaisuumatriisin  kadnteismatriisin A" itse, mutta  lukee
harvamatriisimuodossa tiedostoon talletetun matriisin B. Geneettisten ryhmien kontribuutioiden
lisddminen genomiseen informaatioon ei siis aiheuttanut muutoksia MiX99-ohjelmistoon. Sen sijaan
geneettisten ryhmien kontribuutioiden kertomisesta matriisin B kanssa johtuvia nollasta poikkeavia
lukuja lisattiin alkuperdiseen matriisin B sisédltdvaan tiedostoon.

MiX99-ohjelmisto on kehitetty suurille aineistoille ja sen ratkaisualgoritmeilla pystytaan
laskemaan jalostusarvostelumallin  ratkaisut muodostamatta varsinaisesti jalostusarvostelujen
sekamalliryhmdd. Ratkaisut saadaan iteratiivisesti lukien sekd havaintoaineistoa, arvostelumallin
tietoja ettd eldinten sukupuutiedostoa ja muodostamalla yhtdloryhméat uudelleen joka
iteraatiokierroksella. Kierroksia toistetaan, kunnes ratkaisut eivat Kierrokselta seuraavalle siirryttdesséa
endd muutu. Tatd kutsutaan ratkaisujen suppenemiseksi. MiX99-ohjelmisto kayttad tehokasta
pohjustettua liittogradienttimenetelméaa (Preconditioned Conjugate Gradient, PCG)
sekamalliyhtaléryhman ratkaisemiseksi. PCG-menetelméan oletettiin padtyneen lopullisiin ratkaisuihin
kun peréakkaisten PCG-kierrosten ratkaisujen vélinen suhteellinen ero oli pienempi kuin 10™°. Samaa
kriteerid kdytettiin myos genomiselle elainmalliarvostelulle.

Tulokset ja tulosten tarkastelu

Genomisen eldinmalliarvostelun ratkaisut —osoittautuivat hitaasti  suppeneviksi.  Kéytettyyn
ratkaisukriteeriin padseminen vaati 7 péivdd ja 29063 PCG-kierrosta, kun perinteisen
eldinmalliarvostelun tulokset ratkesivat viiden tunnin ja 3052 PCG-kierroksen jalkeen. Huomattavaa
genomisen eldinmallin ratkeamisessa oli PCG-menetelman epétasainen suppeneminen, mika herattad
epailyksid ratkaistujen jalostusarvojen luotettavuudesta. N&mé& erot suppenemisessa voivat aiheutua
eroista geneettisten ryhmien huomioon ottamisessa sukulaisuusmatriisissa A ja genomisessa
sukulaisuusmatriisissa G, jotka muodostavat matriisin H. Kun genomisessa arvostelussa kaytettya
matriisia H™ paivitettiin ottamaan huomioon geneettiset ryhmat, PCG-menetelman suppeneminen
parani selvasti. Ratkaisut saatiin 2453 PCG-kierroksen jalkeen ja epdmadréisia heilahduksia
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suppenemisessa ei endd nakynyt. Vaikka suppenemista saatiin huomattavasti nopeutettua PCG-
kierrosten méa&ran perusteella, laskenta-aika kolmetoista tuntia oli silti huomattavasti pidempi kuin
tavallisen eldinmallin viisi tuntia.

Tarkastellaan aluksi genomisen arvostelun tuloksia, jossa on kaytetty perinteistd tapaa
muodostaa matriisi H™. Ominaisuudesta riippuen, genomisen ja perinteisen arvostelun geneettiset
trendit seurasivat hyvin tai melko hyvin toisiaan. Esimerkkeind kuvissa 1 ja 2 on tavallisella ja
genomisella eldinmallilla saadut sonnien jalostusarvoihin perustuvat geneettiset trendit lepokauden
pituudelle toisella lypsykaudella ja uusimattomuusprosentille kolmannella lypsykaudella. Vaikka
geneettiset trendit muistuttavatkin toisiaan, eldinten jarjestys syntymavuosittain saattaa vaihdella eri
arvostelujen valilla. Siksi laskimme syntymavuosittain jalostusarvojen valiset Kkorrelaatiot. Eri
malleilla laskettujen arvostelujen valilla korrelaatiot olivat p&&asiassa yli 0,90. Kahden arvostelun
valiset jarjestyserot olivat suurimmat uusimattomuusprosentin jalostusarvoissa, erityisesti kolmannella
lypsykaudella (Kuva 3). Aivan kuten PCG-menetelmén suppeneminen parani QT-muunnoksen
jalkeen, myds saadut jalostusarvot vastasivat paremmin perinteisen jalostusarvostelun tuloksia. Nyt
kaikkien ominaisuuksien geneettiset trendit seurasivat perinteisten jalostusarvojen trendeja,
lukuunottamatta mahdollisia pienid eroja muutaman nuorimman sonniluokan tuloksissa (Kuvat 1 ja 2).
Samoin syntymavuosittain lasketut jalostusarvojen korrelaatiot nousivat. Nyt ne olivat padasiassa yli
0.97, myds uusimattomuusprosentille kolmannella lypsykaudella (Kuva 3).

Genomista monenominaisuuden jalostusarvostelua on tutkittu lehmien tiinehtymisprosentille
holstein-rodulla (Aguilar ym., 2011). Samoin kuin hedelméllisyysominaisuuksilla tdssa tutkimuksessa,
my0s tiinehtymisprosentilla on alhainen periytymisaste, mutta korkea geneettinen korrelaatio
lypsykausien vélilla. Tiinehtymisprosentille k&ytetyssd mallissa (Aguilar ym., 2011) ei kuitenkaan
ollut geneettisid ryhmid ja teknisesti genomisen arvostelun tekeminen onnistui kayttdméalla perinteista
H™-matriisia. Genomisen tiedon kayttd jalostusarvostelussa johti validaatioarvosteluvarmuuden
paranemiseen tiinehtymisprosentissa (Aguilar ym., 2011). Tat4d odotamme myds jatkotutkimuksissa
pohjoismaisen lypsykarjan hedelmallisyysominaisuuksissa.

Kuva 1. Geneettinen trendi lepokauden pituudelle toisella lypsykaudella perinteiselld eldainmallilla
(BLUP) seka genomisella elainmallilla kun QT-muunnosta ei ole tehty (ssGBLUP) tai on tehty
(ssGBLUP_QT).
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Kuva 2. Geneettinen trendi kolmannen lypsykauden uusimatomuusprosentille perinteiselld
eldginmallilla (BLUP) sek& genomisella eldinmallilla kun QT-muunnosta ei ole tehty (ssGBLUP) tai on
tehty (ssGBLUP_QT).
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Kuva 3. Kolmannen Ilypsykauden uusimattomuusprosentin  jalostusarvojen  korrelaatiot
syntymavuosittain lehmille (F) ja sonneille (M) seka perinteisen eldinmallin ja genomisen eldainmallin
valilld (BLUP v. ssGBLUP) ettd perinteisen elainmallin ja QT-muunnosta kayttdvdn genomisen
eldinmallin vélilla (BLUP v. ssGBLUP_QT).

o | i
[e2]
>
o o |
= o
1]
©
©
€ 5
& | -~ BLUPv.ssGBLUP, F !
BLUP v. ssGBLUP, M \
BLUP v. ssGBLUP_QT, F \
0 BLUP v. ssGBLUP_QT, M \
T

I I T T I
1985 1990 1995 2000 2005 2010

Syntymavuosi



SUOMEN MAATALOUSTIETEELLISEN SEURAN TIEDOTE NRO 33

Johtopaatokset

Ensimméiset tulokset hedelméllisyysominaisuuksien genomiselle arvostelulle osoittivat, ettd
siirtyminen eldinmallista genomiseen eldinmalliin on teknisesti mahdollista. Jalostusarvojen
ratkaisemiseen kaytetyn PCG-menetelmén suppenemisen &arimmdinen hitaus ei kuitenkaan
vakuuttanut tulosten oikeellisuudesta. Geneettisten ryhmien huomioiminen QT-muunnoksen avulla
osoittautui tarpeelliseksi. Sen liséksi etta talla saavutettiin nopeampi PCG-menetelmén suppeneminen,
saatiin myo6s luotettavammat jalostusarvot perinteisiin jalostusarvosteluihin tehtyjen vertailujen
perusteella. Tulosten perusteella genomisen eldinmalliarvostelun tekeminen pohjoismaisen
lypsykarjan hedelmallisyysominaisuuksille on mahdollista.
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