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¢ Informacién a nivel molecular de 93 variedades de cafa de
azdcar.

¢ Informacién de marcadores obtenida por la compafnia
Diversity Arrays Technology, Canberra, Au. La compafia
informé que las muestras pasaron sus controles de calidad.

Control de calidad

Diversity Arrays Technology Pty Ltd

Bldg 3, Level D, University of Canberra (LPO Box 5067), Bruce, ACT 2617, Australia
www.diversityarrays.com<http://www.diversityarrays.com>

On-line ordering service logon<https://www.diversityarrays.com/cgi-bin/order/login.pl>

Dear Dr. Hilda Silva-Rojas,

Samples for the DArT service DSc16-2426 have passed Quality Control.

CIDCA Mejoramiento de cana 3/50
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e Marcadores del tipo “presencia” (1) y ausencia (0).
e 52,828 marcadores obtenidos.
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Figura 1: Estructura del directorios con resultados DArT.
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Figura 2: Archivo Report_DSc16-2426_SilicoDArT_1.csv
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Las primeras 10 columnas del archivo contienen informacion de

los marcadores

fusers/paulino/DocumentsfDocum: X

c @
JSON  RawData Headers

Save Copy

Report_DSc16-2426_5i1icoDArT_1.csv:

filetype:
exportdetails:
netacolsdetails:
Reproducibility

Qpmr:
pIC:
CallAate:

OneRatio:
AvgReadDepth:

Allelesequence:

TrinmedSequence:
ClaneIn:
StDevReadDepth:

CIDCA

file:/J{Users/paulino/Documents

Search [\
Filter JSON
“SilicoDArT"
“The proportion of technical replicate assay pairs for which the marker score
consistent”

"The sverage of the nomalized non-zero read counts divided by t

tandard deviation of the normalized nof tag read counts (If standard
deviation is zero or near zero, the Gpar value will be 108)."
“Polynorphism Information Content"

“The progor
N, ra

V"IV or

an W "

“The proportion of samples for which the genotype score is \"I

for all samples, divided by the number of
read coun
quence of the tag which is prese

“The sun of tne tag read cou
samples with n

in samples with genoty

“Same as the full sequence, but with removed adapters in short tags’
“Unique identifier of the sequence tag"
“The standard deviation of reads for all samples with non-

zero tag read counts"
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Los datos pueden ser analizados utilizando diferentes programas,
Control de calidad e 7 .
en este caso se utilizé R, http://www.r-project.org,

#Clean workspace
rm(list=1s())

library (cluster)

setwd ("~/Regression models")
source ("rCode/Impute.R")

Geno=read.csv (file="data/Report_DScl6-2426_SilicoDArT_1l.csv",skip=5,
header=TRUE, na.strings="-")

La compafia no conoce el nombre de los materiales, la
informacion se puede incluir posteriormente al momento de
realizar los analisis.

CIDCA Mejoramiento de cana 8/50
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Figura 3: Relacion entre GID y variedad.

En R:

gids=read.csv (file="data/gids.csv", header=TRUE)
CloneID=Geno[,1]

Geno=Geno[,-c(1:10)]

#Take the transpose of Genotypes

Geno=as.matrix (Geno)
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slofz|s|sjo=|s|jojo|sclojojo

Figura 4: Sub conjunto de marcadores.
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Control de calidad

¢ Informacién fenotipica de 137 variedades de cana.

e Caracteristicas de interés: Nimero de tallos molederos,
Altura (m) y Grosor (cm), grados Brix.
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Figura 5: Datos fenotipicos.

Otros andlisis

Pheno=read.csv (file="data/Pheno.csv", header=TRUE, na.strings="2?")
Pheno$Variedad=as.character (Pheno$Variedad)
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Figura 6: Distribucion de valores faltantes.

Min. l1st Qu. Median Mean 3rd Qu. Max.
0.00000 0.01075 0.03226 0.04403 0.06452 0.23660
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En R:

Control de calidad hist (colSums (is.na(Geno)) /93, xlab="Proporcidén de faltantes",
Diversidad ylab="Numero de marcadores")

Prediccién

summary (colSums (is.na (Geno)) /93)

Para cada marcador existe una pequeria proporcién de valores
faltantes, se desarrollé una rutina (“Impute.R”) para imputar estos
valores faltantes utilizando las frecuencias observadas. En R:

set.seed(123)

out=Impute (Geno)
#Markers already imputed
X=out $X

CIDCA Mejoramiento de cana 15/50
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Figura 7: Distribucién de frecuencias del alelo menor (MAF).

pj, proporcion de 1’s para marcador j = 1,2, ...,

[A)j si ,5] <0.5

maf; = N .
1 — pj en caso contrario.
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en R:

#Allelic frequency
p=colMeans (X)
quartz ()

hist (p)

#Minor allele frequency
maf=ifelse (p<0.5,p, 1-p)

hist (maf,xlab="MAF", ylab="Numero de marcadores")

#Drop markers with maf<0.05
index=maf>0.05
sum (index)

X=X[, index]
p=p[index]
maf=maf [index]
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= Matriz de relaciones genémicas

o La matriz de relaciones genémicas(G) aparece de forma natural
piversides en varios modelos usados en seleccion gendmica. VanRaden
(2008) estudi6 algunos métodos eficientes para obtener
predicciones basados en esta matriz.

J. Dairy Sci. 91:4414-4423

doi:10.3168/jds.2007-0980

© American Dairy Science Association, 2008.

Efficient Methods to Compute Genomic Predictions

P. M. VanRaden'
Animal Improvement Programs Laboratory, Agricultural Research Service, USDA, Beltsville, MD 20705-2350

Existen varias maneras de calcular la matriz G,

CIDCA Mejoramiento de cana 19/50
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G= XX,

donde X es la matriz de marcadores de dimensiones n x p.
Para DArT x; € {0,1}.

Control de calidad

© o X—E)XX—EY
237 o1 —py)

donde p; is la frecuencia del alelo menor para el marcador
j=1,...,p, y E es una matriz de frecuencias esperadas de
xj bajo equilibrio de Hardy-Weinberg.

(3]

donde Z es la matriz de marcadores centrada y
estandarizada y p es el nUmero de marcadores, es decir,

zj = (X — pj)//Pi(1 — py)-

CIDCA Mejoramiento de cana 20/50
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Figura 8: Mapa de calor de la matriz de relaciones genémicas.
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En R:

Z=scale (X, center=TRUE, scale=TRUE)
G=tcrossprod(Z) /ncol (Z)

heatmap (G, cexCol=0.5, cexRow=0.5)
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Distancias

Una vez que se tienen los marcadores, es posible calcular

diferentes tipos de distancias, por ejemplo Euclideana, Rogers,
LG ©ic

En el caso de distancias Euclideanas para dos individuos

cualesquiera,iy j=1,...,93. con x; € {0,1},

para Rogers,

CIDCA Mejoramiento de cana 23/50
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Notas para distancia Euclideana

e El valor minimo de dj es 0.

e El valor maximo de dj; es \/p, donde p es el nimero de
marcadores.

ece g o- s Workbookt
Home Insert Pagelayout Formulas Data  Review
18 . fr
A B C
Individuo/Marcador M1 M2 M3
1 1 1
2 1 1
d12=sqrt((1-1)A2+(1-1)A2+(0-0)A2+(0-0)A2+(1-1)A2)
d12=sqrt(0+0+0+0+0)=sqrt(0)=0
Individuo/Marcador M1 M2 M3
10 1 1 1
1 2 0 0

12 |d12=sqrt((1-0)"24(1-0)2+(0-1)22+(0-1)2+(0-1)A2)
13 d12=sqrt(1+1+1+1+1)=sqrt(5)

4 b | Sheet | +

Ready il

m

View

CIDCA Mejoramiento de cana
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M5

©-

&+ Share

Figura 9: Ejemplo de valores maximos y minimos de dj.
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o= Continuar...
En R:

D=dist (X, method = "euclidean")

D=as.matrix (D)
Control de calidad

Diversidad

Prediccion

00 M Hw- =

Home Insert Page Layout Formulas Data

BL - fr  ATEMex96-40
A B

1

2 ATEMex 96-40 0
3 B35187 121.991803
4 |B45181 126.0515767
5 C323-68 121.1197754
6 CB36-14 120.4657628
7 |CB40:77 112.9778739

4 b | Euclideanas | +

write.csv (D, file="Euclideanas.csv")

H' Euclideanas

Review View

© D

ATEMex 96-40 |B 35187 B 45181

121.9918 126.05158
0 123.268

123.268 0
122.87392 123.51113
121.80312 121.35485
106.32027 122.41323

E

C323-68

121.11978
122.87392
123.51113

0
120.87183
122.27837

F

CB36-14

120.46576
121.80312
121.35485
120.87183

0
123.22337
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A+ Share

G

CB40-77

112.97787
106.32027
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122.27837
123.22337

0

Figura 10: Distancias Euclideanas para 6 variedades.
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Agrupamiento jerarquico

Otros anélisis

La idea es combinar las observaciones (es decir, la filas de X) en
grupos relativamente homogéneos llamados conglomerados
(clusters). Las observaciones del mismo grupo estaran, en algun

sentido, “cerca’.

04 08 08 1
P

o 02
L

04 08 08
P

L
1A

N
~ (")

D N

Figura 11: Ejemplo de cluster jerarquico.
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hclust (D)

Datos fenotipicos

55 mmwm@o%
i

ﬁ o F

dist (X)

out_hclust
plot (out_hclust)

En R:
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o  Modelos de prediccién basados en marcadores
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New variety

o e

(B) Breeding but not

Figura 13: Esquema de seleccién gendmica (Desta and Ortiz, 2014).
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En Seleccién gendmica, los valores genéticos son aproximados
utilizando regresion lineal (Meuwissen et al., 2001), esto es:

versidad P
Prediccion yYi=gi+e=p+ Z X’/ﬁl + €; (1)
j=1

Yi Vi =Bo+ x4

Relacién entre marcadores (x;:

o Borh, 0 and 1) and fenotipos (y;) para
s / un conjunto de individuos
g 2\ q (circulos sin relleno) en una

B 2D poblacion de entrenamiento

Q00|

(Nakaya e Isobe, 2012).

Q000

0 1 Xy
Genotype
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Los valores de cria (GEBVs ) se obtienen como una combinacién
lineal de los marcadores con los pesos dados por los efectos de
los mismos, es decir:

p
GEBV; = x;f; ()
j=1

CIDCA Mejoramiento de cana 31/50
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Contol do calidad El modelo més simple usado en seleccién genémica:
Prosion
p
Yi:gi+eiiﬂ+zxijﬂj+ei
j=1

Los efectos de marcadores pueden obtenerse resolviendo el
siguiente problema de optimizacion,

min BA{(y =3 X8) vy =D X8 +AD 6. @)

donde A > 0 es un parametro de regularizacion.
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Theoretical and Applied Genetics
“..October 2013, Volume 126, |ssue 10, pp 2575-2586

Experimental assessment of the accuracy of genomic
selection in sugarcane

Authors Authors and affiliations

M. Gouy, Y. Rousselle, D. Bastianelli, P. Lecomte, L. Bonnal, D. Roques, J.-C. Efile, S. Rocher, J. Daugrois, L. Toubi,
S. Nabeneza, C. Hervouet, H. Telismart, M. Denis, A. Thong-Chane, J. C. Glaszmann, J.-Y Hoarau, S. Nibouche, L. Costet[~],
show less
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o Continue...

0@ < am] R https: .r-project.org/web/ BGLRfin
Control de calidad BGLR: Bayesian Generalized Linear Regression
BIIEE Bayesian Generalized Linear Regression.
Prediccion

‘Version: 105

Depends: R (=2.10)

Published: 2016-08-19

Author: Gustavo de los Campos, Paulino Perez Rodriguez,

Maintainer: Paulino Perez Rodriguez <perpdgo at colpos.mx>

License: GPL-3

NeedsCompilation: yes

Materials: ChangeLog

‘CRAN checks: BGLR results

Downloads:

Reference manual: BGLR .pdf

Vignertes: BGLR-exidoc

Package source: BGLR 10.5.targz

‘Windows binaries: r-devel: BGLR_1.0.5.7ip, r-release: BGLR 1.0.5 zip, r-oldrel: BGLR 1.0.5.zip

08 X Mavericks binaries: r-release: BGLR _1.0.5.tpz, r-oldrel: BGLR _1.0.5.tgz
Old sources: BGLR archive

=

=]

Otros andlisis
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contol de caliced A novel software for whole genomic regression an prediction

Diversidad

Prediccion for continuous, discrete traits, censored and uncensored.
Suitable for big p and small n problems.

Many non-parametric and parametric models implemented in
a consistent manner.

Large collection of Bayesian models included:
e Bayesian ridge regression.
e Bayesian LASSO.
e BayesA, BayesB, BayesC-.
Reproducing Kernel Hilbert Spaces.
Reproducing Kernel Hilbert Spaces with Kernel-Averaging.
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#Clean workspace
rm(list=1s())

library (BGLR)
#Load data
load("data/Pheno_Geno.RData")

#Compute the Genomic Relationship matrix
Z=scale (X, center=TRUE, scale=TRUE)
G=tcrossprod (X) /ncol (Z)

#Exploratory data analysis
hist (Pheno$Brix)

#Regression model
ETAO=1ist (list (X=2, model="BRR"))
fm0=BGLR (y=Pheno$Brix, ETA=ETAQ,nIter=10000)
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e Predecir valores fenotipicos de cruzas usando informacion
genotipica de padres.
e Datos:
¢ Informacion fenotipica de algunas cruzas.
¢ Informacion genotipica de padres y madres.

e El modelo debe predecir cruzas que no se han hecho y no se
han probado en campo.
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Genome Properties and Prospects of Genomic
Prediction of Hybrid Performance in a Breeding
Program of Maize

Frank Technow, * Tobias A. Schrag,* Wolfgang Schipprack,* Eva Bauer,'

Henner Simianer,’ and Albrecht E. Melchinger*

*Institute of Plant Breeding, Seed Sciences, and Population Genetics, University of Hohenheim, 70539 Stuttgart, Germany, "Plant
Breeding, Technische Universitdt Minchen, 85354 Freising, Germany, and *Department of Animal Sciences, Georg-August-
University Goettingen, 37075 Goettingen, Germany
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Y=2ZcB8c+Zpgp + Zrgr + Znh + €

Prediccion

Z: matriz de incidencia para ambientes, 3¢ el efecto de
ambientes.

Zp matriz de incidencia para machos.

gp vector de efectos aleatorios para la aptitud combinatoria
general de machos, gp ~ N(0,5%Gp).

Z matriz de incidencias para hembras.

g vector de efectos aleatorios para aptitud combinatoria
general para hembras, gr ~ N(0,02GF).
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e Z;; matriz de incidencias para hibridos.

e hr vector de efectos aleatorios asociada a aptitud
combinatoria especifica de las cruzas, h ~ N(0, o2 H).

e H=Gp® GH.
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o GWAS (Genome Wide Association Studies).
e Resistencia a enfermedades.
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Volume 2013, Article ID 613062, 11 pages
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Research Article

Genetic Diversity Analysis of Sugarcane Parents in Chinese
Breeding Programmes Using gSSR Markers

Qian You, Liping Xu, Yifeng Zheng, and Youxiong Que

Key Laboratory of Sugarcane Biology and Genetic Breeding, Ministry of Agriculture, Fujian Agriculture and Forestry University,
Fuzhou 350002, China
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Threshold Models for Genome-Enabled Prediction
of Ordinal Categorical Traits in Plant Breeding
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