


一、操作软件
在系统中安装plink和Beagle软件进行数据清洗，后续使用Rstudio进行模型预测

二、数据清洗
1.使用plink把vcf文件转为PCA的主成分：
plink --vcf  filter_269_indel.vcf --double-id --allow-extra-chr --recode --out 269_indel1
2.检查基因型和样本缺失情况
plink --file 269_indel1 --allow-extra-chr --missing
3.先对基因型进行过滤
plink --file 269_indel1 --allow-extra-chr --geno 0.1 --recode --out 269_indel2
4.接着对个体进行缺失控制
plink --file 269_indel2 --allow-extra-chr --mind 0.2 --recode --out 269_indel3
5.次等位基因频率（MAF）控制，首先对基因进行检验
plink --file 269_indel3 --allow-extra-chr --freq
6.过滤基因频率小于0.05的位点
plink --file 269_indel3 --allow-extra-chr --maf 0.05 --recode --out 269_indel4
7.将plink文件转化为vcf后进行基因型填充
plink --file 269_indel4 --allow-extra-chr --recode vcf-iid --out 269_indel_GENO_I
8.填充
Java -Xmx512g -jar beagle.22Jul22.46e.jar gt=269_indel_GENO_I.vcf out=imputed_269_indel nthreads=64
beagle.22Jul22.46e.jar 
9.解压imputed_269_indel.vcf.gz
gunzip imputed_269_indel.vcf.gz
10.对vcf文件转化为012文件(raw格式)
plink --vcf  imputed_269_indel.vcf --double-id --recodeA --allow-extra-chr --out 269_indel_geno0.1_maf0.05_mind0.2_imputed_01

三、环境配置
在R语言环境下调试即可











所需安装软件如下
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关键评估指数
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四、模型预测
在Rstudio中登录服务器，后续将对应snp、indel、SV对应文件分别放入以下对应代码中，可得所需模型预测数据，GBLUP和Bayesian同理。
需要注意的是GBLUP和Baysian的主要区别在于G矩阵的使用，再根据数据对代码进行修改即可。两者都不允许数据中存在缺失值，因此数据清洗也较为关键。

GBLUP代码位于g.R [image: ]
Bayesian代码位于Bayesian.R [image: ]
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