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Полногеномный поиск ассоциаций (Genome wide association study, или GWAS) является

мощным инструментом исследования генетической архитектуры полигенных признаков,
который применяется для выявления генетических факторов, связанных с селекционно-
значимыми признаками с.-х. животных [1]. Большинство исследований GWAS основаны на
статистике Фишера и Райта, однако анализ больших геномных данных затруднен такими
проблемами, как небольшое количество наблюдений и большое количество прогнозирую-
щих переменных (обычно известных как «большое P маленькое N»), высокая размерность
или сильно коррелированные структуры данных. Одним из инструментов, позволяющий
решить эту проблему является машинное обучение [2].

Целью работы является проведение GWAS с признаками воспроизводства у свиней
крупной белой породы с помощью различных алгоритмов машинного обучения. Исследо-
вания проводили на свиноматках крупной белой породы (n=360) из селекционно-генетиче-
ского центра РФ. Для анализа использовали данные по количеству поросят при рождении
за первые три опороса. Геномную ДНК экстрагировали из проб (ушной выщип) набором
реагентов ДНК-Экстран-2 (ООО «НПФ Синтол», Россия). Генотипирование животных
проводили с использованием GeneSeek GGP Porcine HD (San Diego, USA). Функции па-
кета NAM использовали для вменения (импутации) пропущенных значений с помощью
алгоритма машинного обучения Random Forest (RF, случайный лес). На основе функций,
заложенных в пакет caret (R) выбрали наиболее значимые SNP, в отношение которых
применили нейтральное кодирование (0,1,2). Также удалили все предикторы с нулевой
дисперсией (неполиморфные SNP). Данные были разделены в соотношении 70% (обуча-
ющие) и 30% (тестовые). Из 55328 SNP после предварительного анализа были выбраны
44268 в качестве предикторов и на их основе составлены модели, основанные на алгорит-
мах Random Forest, Neural Networks (нейронные сети) и XGboost (экстремальный гради-
ентный спуск) с параметрами, установленными по умолчанию. Наиболее точную оценку
(RMSE) имела модель на основе алгоритма Random Forest. С применение диаграммы Вен-
на были выбраны наиболее информативных SNP по всем построенным моделям, которые
можно рассматривать в качестве значимых генетических вариантов, ассоциированных с
количеством поросят при рождении у свиней.

Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда (проект №19-76-
10012).
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