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‘ Opis formatu plikéw dla genomowej oceny wartosci
— hodowlanej
H Dokument opisujgcy wymagane formaty plikow dla wymian danych
I z Instytutem Zootechniki - Panstwowym Instytutem Badawczym.

Wymagane typy i formaty plikow

Rodzaje wymaganych typdéw i formatow plikéw:
1. Plik z genotypami,
2. Plik z informacja rodowodowa (pedigree osobnikdow).

Wymagania dla laboratoriéw normy I1ISO17025

W przypadku, gdy ustuga weryfikacji rodzicielskiej jest obowigzkowa w procesach weryfikacji danych,
nalezy pamietac, ze od 2022 r. akredytacja ICAR dla laboratoriéw przeprowadzajacych genotypowanie
SNP zgodnie z normg I1ISO17025 bedzie obowigzkowym wymogiem minimalnym zgodnie z wytycznymi:
https://www.icar.org/index.php/certifications/certification-and-accreditation-of-dna-genetic-
laboratories/guidelines-for-str-and-snp-based-parentage-testing-in-cattle/

Kompresja danych

W celu przyspieszenia transferu danych oraz redukcji przestrzeni magazynowania danych,
wysytane dane winny by¢ poddane kompresji xz. W celu kompresji IZ PIB proponuje
wykorzystanie darmowego oprogramowania do kompresji i dekompresji plikdw
w wymaganym formacie dla Srodowiska Windows http://www.7-zip.org/ oraz dla srodowiska
Linux https://tukaani.org/xz/. Jesli kompresja plikow nie jest mozliwa w formacie xz nalezy
wykorzystaé kompresje gzip http://www.gzip.org/.

1. Plik z genotypami

Dane z laboratoridw genotypowania winny by¢ dostarczone w formacie //lumina FinalReport.
Dane winny zawiera¢ poszczegdlne kolumny oddzielone tabulatorem:

Nazwa markera SNP (zgodnie z nazewnictwem Illluminy) - SNP Name,
Polski numer osobnika (14 znakowy) - Sample ID,

Allelel (w formacie A/B) - Allelel - AB,

Allele2 (w formacie A/B) - Allele2 - AB,

Allelel (w formacie TOP) - Allelel - TOP,

Allele2 (w formacie TOP) - Allele2 - TOP,

(opcjonalnie) - wynik statystyki GC - GC Score,

(opcjonalnie) - wynik statystyki GT - GT Score,
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GSGT Version 1.9.4
Processing Date 33/01/2020 1:01 PM

Content BovineSNP50_v3_Al.bpm

Num SNPs 53218
Total SNPs 53218
Num Samples 1526

Total Samples 1526

[Data]

SNP Name Sample ID Allelel - AB Allele2 - AB GC Score GT
Score

ARS-BFGL-BAC-10172 PLO0O123456789 A B 0.9140 0.8767
ARS-BFGL-BAC-1020 PL000123456789 A B 0.9288 0.8919
ARS-BFGL-BAC-10245 PLO0O123456789 B B 0.7227 0.7447
ARS-BFGL-BAC-10345 PLO0O123456789 - - 9] 0

Dodatkowe informacje:

e brak danych powinien by¢ oznaczony jako znak ,,-” zgodnie z domys$lnymi ustawieniami
oprogramowania lllumina GenomeStudio lub Beeline,

e minimalny call rate dla przesytanych danych powinien wynosi¢ 0.95 na osobnika,

e dla kazdego rodzaju mikromacierzy prosze o utworzenie osobnego pliku,

e zwierzeta wysytane na konkretng ocene, genotypowane przy u
mikromacierzy prosze umieszczaé¢ w jednym pliku.

e istnieje mozliwos¢ wystania dodatkowych kolumn w pliku z genotypami zgodnie
z zasadami generowania ich w programie Illumina GenomeStudio lub Beeline,

e wszystkie odstepstwa od w/w formatu prosimy zgtaszac¢ przed transferem plikdw.

zyciu jednej

Nazewnictwo pliku z genotypami

Plik z genotypami winien podlegac nastepujgcym kryteriom nazewnictwa:
YYYYMMDD_RodzajMikromacierzy_Final_Report.txt.xz

Gdzie:

e YYYYMMDD - data przygotowania pliku odzwierciedlajgca rok (YYYY), miesigc (MM)

oraz dzien (DD) przygotowania pliku,

e RodzajMikromacierzy - rodzaj mikromacierzy na ktérej genotypowano osobniki w

pliku. W chwili obecnej mozliwe wartosci to: BovineSNP50v1, BovineSNP50v2,

BovineSNP50v1, BovineSNP50v2,

BovineSNP50v3, EuroG10Kv3,

EuroG10Kv4,

EuroG10Kv5, EuroG10Kv6, EuroG10Kv7, EuroG10Kv8, EuroG10Kv8b, GeneSeekHDv1,
GeneSeekHDv1, GeneSeekHDv3, HD, LDv1, LDv1.1, LDv2, ZoetisMDZ2, GeneSeekGGPv2,
GeneSeekGGPv3, GeneSeekGGPv4, Axiom VM2, Neogen GGP100Kv1, EuroGMDv]1,
EuroGMDv2, EuroGMDv3, EuroGMDv4, EuroGMDv4.1, EuroGMDv5

e Final_Report - stata jednostka odpowiadajgca rodzajowi przygotowanego pliku w

programie lllumina GenomeStudio lub Beeline,

e rozszerzenie — txt.xz odpowiadajgce plikowi testowemu skompresowaniu w formacie

XZ.

*kolorem szarym oznaczono mikromacierze nie uzywane w Polsce.
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Przyktad:

| 20140310_EuroG10Kv3_Final_Report.txt

- oznacza dane przygotowane dnia 10 marca 2014 roku na mikromacierzy EuroG10Kv3

Przyktad:

| 20170829_BovineSNP50v3_Final_Report.txt

- oznacza dane przygotowane dnia 29 sierpnia 2017 roku na mikromacierzy Illumina

BovineSNP50 w wersji v3

2. Plik z informacjq rodowodow3 (pedigree osobnikow)

Istnieje mozliwos¢ przestania pliku z informacjg rodowodowg w dwdch formatach:

2.1. Zgodnie ze standardem Interbull - pliki w formacie file200 (Tabela 1).

Tabela 1. Format rodowodowe zwierzat w formacie file200.
Pozyqi:;i:;wszego Opis pola Typ danycP’I Hliczba Przyktad

w linii rekordu znakow

1 Typ wpisu znakowy (character) 3 200
Miedzynarodowy numer zwierzecia (International ID of ANIMAL)
5 Rasa zwierzecia® znakowy (character) 3 HOL
8 Kraj pierwszej rejestracji zwierzecia? znakowy (character) 3 CAN
11 Pte¢ zwierzecia® znakowy (character) 1 M
12 Numer zwierzecia* znakowy (character) 12 000000A12345
Miedzynarodowy numer ojca zwierzecia (International ID of Sire of ANIMAL)
25 Rasa ojca zwierzecia znakowy (character) 3 HOL
28 Kraj pierwszej rejestracji ojca zwierzecia? znakowy (character) 3 CAN
31 Pte¢ znakowy (character) 1 M
32 Numer ojca zwierzecia* znakowy (character) 12 556912367589
Miedzynarodowy numer ojca zwierzecia (International ID of Dam of ANIMAL)
45 Rasa matki zwierzecia znakowy (character) 3 HOL
48 Kraj pierwszej rejestracji matki zwierzecia? znakowy (character) 3 CAN
51 Pte¢ znakowy (character) 1 F
52 Numer matki zwierzecia* znakowy (character) 12 123569874521
65 Data urodzenia zwierzecia (YYYYMMDD) L'C?ik:]at:;';‘)"g'ta 19870215
74 Status zwierzecia® Lic?ﬁi;;g:;\gita 10
77 Data urod(z;ex?”clls/lrévlgjej corki Al Llciik;alecgllit))?ta 19890314
86 Imig zwierzecia znakowy (character) 30 Cantarello
Narodowy numer zwierzecia
117 Rasa zwierzecia® znakowy (character) 3 HOL
120 Kraj pierwszej rejestracji zwierzecia? znakowy (character) 3 CAN
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123 Pteé¢ zwierzecia® znakowy (character) 1 M
124 Numer zwierzecia* znakowy (character) 12 000000A12345
137 l Kraj wysytajgcy informacje ‘ znakowy (character) 3 | CAN

*1 HOL= rasa holsztynsko-fryzyjska (HF) odmiana czarno i czerwono biata; BSW= rasa Brunatna
szwajcarska (Brown Swiss); JER= rasa Jersey; SIM= rasy Simental; RED= rasy czerwone bydta.

*2 Kraj, w ktérym pierwszy raz zarejestrowano zwierze, wpisany zgodnie oznaczeniem krajéw wedtug
tablicy ISO alpha-3 (dla przyktadu Polska to POL, Niemcy to DEU itd.)

*3 Ptec zwierzecia M — buhaj, samiec, F — jatdwka, krowa, samica

*4 Unikalny, 12 znakowy numer zwierzecia, wszystkie krotsze numery (ponizej 12 znakéw) winny by¢
dopetnione zerami od poczatku numeru (od lewej strony)

*5 Status buhaja: 00 — nieznany, stosowany réowniez dla kréw, 10 — buhaj hodowlany, 20 — inny buhaj

e Dane powinny by¢ dostarczone jako plik tekstowy (*.txt)

e Brak numeru ojca lub matki powinien by¢ oznaczony UUUUUUUUUUUUUUUUUUU
(19xU)

e Brak w dacie urodzenia (YYYYMMDD) osobnika powinien by¢ oznaczony jako 00000000
(8x0)

e Brak w dacie urodzenia pierwszej cérki Al (YYYYMMDD) osobnika powinien by¢
oznaczony jako 00000000 (8x0)

e Brak w statusie buhaja powinien by¢ oznaczony jako 00 (2x0)

e Catkowita linia rekordu powinna posiada¢ wraz ze spacjami 140 znaki

Przyktad:
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200_HOLPOLMB05247600495_ HOLCANMOOOLO7816429_ UUUUUUUUUUUUUUUUUUU_20120321_00
_00000000_0ORINOKO HOLPOLM@©5247600495_POL
200_HOLPOLMBB5250595474 _UUUUUUUUUUUUUUUUUUU_HOLPOLFO085154309641_20120308_00
00000000 HOLPOLM@O5250595474 POL
200_HOLPOLMOB5255079702_HOLUSAMOO0062169176_HOLPOLFO05147728718_20120805_00
_00000000_MOROZ HOLPOLM@©5255079702_POL

*w przyktadzie spacje oznaczono jako _

INFORMACJA RODOWODOWA W _ FORMACIE FILE200 WINNA BYC PRZYGOTOWANA
ZGODNIE Z ZASADA JAK NAJEGLEBSZYCH RODOWODOW ZAROWNO PO STRONIE
OJCOWSKIEJ JAK | MATECZNEIJ.

2.2. Format danych identyfikacyjnych zwierzat (Tabela 2).

Tabela 2. Format danych identyfikacyjnych zwierzat przesytanych do badania na
mikromacierzach genotypowych

Kolumny Znaki Format Uwagi
Numer préby 20
Chip? 14 BovineSNP50

! BovineSNP50 dla osobnikéw nie wymagajacych imputacji; EuroG10K dla osobnikéw wymagajgcych imputacji
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EuroG10K
krew
Rodzaj préby 8 :,a:/scﬁ r;f
inny
Data pobrania 8 YYYY-MM-DD
Numer zwierzecia w Polsce 14
Nazwa zwierzecia 30
Rasa/odmiana 2
Data urodzenia 8 YYYY-MM-DD
Ple¢ ! 'FVI k?gvk\l/?
Embriotransfer 2 ET
Numer ojca w Polsce 14
Nazwa ojca 30
Numer matki w Polsce 14
Nazwa matki 30
Numer ojca matki 14
Nazwa ojca matki 30
WCHiRZ Poznan
MCHIRZ towicz
Operator genotypu'? 16 MCB Krasne

SHiUZ Bydgoszcz

PFHBiIPM Warszawa

*1 lub inny podmiot do tego upowazniony.

PLIK WINIEN BYC ZAPISANY W FORMACIE CSV (ang. comma-separated values, wartosci

rozdzielone przecinkiem) Z WARTOSCIAMI

ODDZIELONYMI PR

ZECINKAMI

https://pl.wikipedia.org/wiki/CSV (format pliku).

Nazewnictwo pliku z pedigree

Plik z informacjg rodowodowg winien podlega¢ nastepujgcym kryteriom nazewnictwa:

YYYYMMDD_pedigree_file200.txt.xz
YYYYMMDD_pedigree_dane.csv.xz

Gdzie:

e YYYYMMDD - data przygotowania pliku odzwierciedlajgca rok (YYYY), miesigc (MM)
oraz dzien (DD) przygotowania pliku, data powinna odpowiadaé¢ dacie pliku z

genotypami,

e pedigree - stata jednostka odpowiadajgca rodzajowi przygotowanego pliku,
o file200.txt.xz - stata jednostka odpowiadajaca rodzajowi przygotowanego pliku
rodowodowemu zwierzat w formacie file200 — file200, skompresowane w formacie xz.

Przyktad:

| 20140310_pedigree_file200.txt.xz
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- oznacza skompresowane dane (xz) rodowodowe w file200 przygotowane dnia 10 marca 2014
roku.
Przyktad:

20170829 _pedigree_dane.csv.xz

- oznacza skompresowane dane (xz) identyfikacyjne zwierzat w pliku csv przygotowane dnia
29 sierpnia 2017.

Transfer plikdw z genotypami na serwer ftp

Zgodnie z indywidualnie przestanymi informacjami o sposobie transferu danych przygotowane
pliki przed umieszczeniem na serwerze ftp winny by¢ zweryfikowane oraz skompresowane.

Transfer plikow z informacjg rodowodowa na serwer ftp oraz email

Zgodnie z indywidualnie przestanymi informacjami o sposobnie transferu danych
przygotowane pliki przed umieszczeniem na serwerze ftp winny by¢ zweryfikowane oraz
skompresowane.

Dane z informacjg rodowodowg zaréwno w formacie file200 jak i/lub w formacie danych
identyfikacyjnych zwierzat winny byé wystane na adres dr inz. Kacper Zukowski
kacper.zukowski@iz.edu.pl oraz dr inz. Monika Skarwecka monika.skarwecka@iz.edu.pl

Informacje kontaktowe

t Instytut Zootechniki Panstwowy Instytut Badawczy
- ul. Krakowska 1

B 32-083 Balice

Osoba kontaktowg w sprawie przyjmowania genotypdéw jest dr inz. Kacper Zukowski
e-mail: kacper.zukowski@iz.edu.pl.

Osoba kontaktowg w sprawie przyjmowania informacji rodowodowej jest dr inz. Monika
Skarwecka e-mail: monika.skarwecka@iz.edu.pl.

Historia formatu

2024-08-28 - rewizja pliku, dodanie mikromacierzy
2023-10-30 - rewizja pliku, dodanie mikromacierzy
2021-05-06 - dodano format TOP na réwni z AB, zmiana @
2020-12-21 - rewizja pliku, dodanie mikromacierzy
2020-06-07 - dodatnie wymogdéw odnosnie normy ISO17025
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rewizja pliku, dodanie mikromacierzy
dodano wersje anglojezyczng dokumentu
dodatnie opisu formatu file200
usystematyzowanie formatu plikdw
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