
DNNGP 使用(包含 vcf2tsv/PCA)
DNNGP 的使用

进行主成分分析

plink --vcf combine_all.pass.recode.clear2.vcf  --allow-extra-chr --chr-set 13 --out 

pca_dnngp

用全部 SNP 为 PCA 参数进行分析，计算每一个位点的贡献率，然后根据贡献率确定总贡献率

在 80/90% 的 PCA 结果筛选出来。

首先确定干净的 VCF 文件中的 SNP 数据信息：

bcftools +counts combine_all.pass.recode.clear2.vcf

plink --vcf combine_all.pass.recode.clear2.vcf --pca 260 --out pca_dnngp

﻿ 使用DNNGP进行基因组表型预测分析

https://www.jianshu.com/p/0f4731cef41d
https://www.jianshu.com/p/0f4731cef41d


wc -l  pca_dnngp.eigenval

wc -l pca_dnngp.eigenvec

进入 R-last 虚拟环境用 R 进行可视化处理

进入 R

install.packages("tidyverse")

library(tidyverse)

library(data.table)

library(ggplot2)

re1a = fread("pca_dnngp.eigenval")

re1b = fread("pca_dnngp.eigenvec")

re1a$por = re1a$V1/sum(re1a$V1)*100

#计算每一行的贡献率

conda activate R-last



head(re1a)

#查看前六行

pdf("pca_dnngp.pdf")

ggplot(re1b,aes(x = V3,y = V4)) + geom_point() +   xlab(paste0("PC1 

(",round(re1a$por[1],2),"%)")) +   ylab(paste0("PC2 (",round(re1a$por[2],2),"%)"))

dev.off()

#ggplot 作图；必须关闭图形设备

抽取数据制成 tsv 文件

cat pca_dnngp.eigenvec|sed 's/#IID/ID/' >pca_dnngp.tsv

less pca_dnngp.tsv



ID 生成了两个，具体生成的步骤不确定尚不确定（eigenvec 文件中就已经存在）

在 R 中进行修改：

pca<-read.table("pca_dnngp.tsv")

row.names<-pca[,1]

pca<-pca[,-2]

row.names(pca)<-row.names

write.table(pca,file="pca_dnngp2.tsv")

手动修改后（制表符分隔！）：



以前 20 个为预测样本，后 240 个(包含三个群体)为训练样本：

(格式修改后的)

表型文件的准备

（图为表型 tsv 文件的格式，第一列是 ID，第 2 列是表型值，空格间隔）

可以直接提取每个表型单列 csv 后手动改为 tsv，并将其中的","批量替换为空格

注意：需要提取与基因型数据相对应的样本作为训练表型！(最右边为正确的分隔)

head -20 pca_dnngp.tsv >pca_dnngp.predict.tsv

cat <(tail -240 pca_dnngp.tsv) >pca_dnngp.train.tsv

python3 tsv2pkl.py pca_dnngp.predict.tsv pca_dnngp.predict.pkl

python3 tsv2pkl.py pca_dnngp.train.tsv pca_dnngp.train.pkl

head -21 pca_dnngp2.tsv >pca_dnngp2.predict.tsv

cat  <(head -1 pca_dnngp2.tsv) <(tail -240 pca_dnngp2.tsv) 

>pca_dnngp2.train.tsv

python3 tsv2pkl.py pca_dnngp2.predict.tsv pca_dnngp2.predict.pkl

python3 tsv2pkl.py pca_dnngp2.train.tsv pca_dnngp2.train.pkl

cat <(tail -240 260sample_flowerNUM.tsv) >260sample_flowerNUM.train.tsv

cat  <(head -1 260sample_flowerNUM.tsv) <(tail -240 260sample_flowerNUM.tsv) 

>260sample_flowerNUM.train.tsv



DNNGP 参数说明

--batch_size 训练模型所调用的样本量

--lr 初始学习率

--epoch 迭代次数

--dropout1 第一次特征抛弃

--dropout2 第 2 次特征抛弃

--patience 无提升则减小学习率阈值

--seed 随机种子

--cv 交叉验证折数

--part 设定选取第几折数据作为验证集

--earlystopping 无提升则停止训练阈值，

--snp 训练集的基因型文件，格式是 pkl

--pheno 表型文件，第一列是 id, 第 2 列是表型值

--output 输出文件夹

训练数据集

需要启动 conda 的 DNNGP 所在虚拟环境！

mkdir DNNGP_TEST

cd /root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP-main

python3 Scripts/dnngp_runner.py --batch_size 20 --lr 0.001 --epoch 100 --dropout1 

0.5 --dropout2 0.3 --patience 5 --seed 2024 --cv 10 --part 1 --earlystopping 10 --

snp "/root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/pca_dnngp.train.pkl" --pheno 



"/root/home/liuqirui/SNPdata/260sample_flowerNUM.train.tsv" --output 

/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST

python3 Scripts/dnngp_runner.py --batch_size 20 --lr 0.001 --epoch 100 --dropout1 

0.5 --dropout2 0.3 --patience 5 --seed 2024 --cv 10 --part 1 --earlystopping 10 --

snp "/root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/pca_dnngp2.train.pkl" --pheno 

"/root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/260sample_flowerNUM.train.tsv" --output 

/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST

结果（注意，这部分结果是用了双 ID 的错误格式 TSV 的结果）：



存在错误，并没有输出。

修改后 TSV 数据格式以后的执行：

这一次成功了：

('Corr obs vs pred =', PearsonRResult(statistic=-0.5191351108598727, 

pvalue=0.009335346882844852))



Pearson 相关系数 statistic=-0.5191351108598727，

pvaluepvalue=0.009335346882844852。

('Prediction validation save in:', 

'/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST/Prediction.validation.csv')

DNNGP 模型对验证集的预测结果（第一列的序号代表预测值个体在原数据集中的名称）

('Model save in:', '/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST/training.model.h5')

训练好的模型文件，用于下一步对育种群体表型性状预测。

('Model history save in:', 

'/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST/Modelhistory.csv')

记录了训练过程中，各项数值的变化情况，打开后可以看到各项指标的变化情况，从这里可以

选择决断，什么时间终止训练，随着训练层数的增加，各项指标不再继续变优就是决断层数

自己的数据要根据实际情况调整参数，尽量获得更高的相关系数和更低的 Pvalue 值。

 

DNNGP 算法的问题：

当拥有某一个物种的新的群体的基因型时，想预测该群体的表型，你需要把预测基因型和已知

表型的基因型合并到一起进行 PCA, 然后再分开进行建模预测。因为预测使用的是降维之后的 

PCA, 所以每次有新的基因型都得重复这么做一遍，特别是如果你训练的数据集的样本数量比较

多时，每次都需要重新训练模型。

理想的模型应该是，你只要是使用的同一个参考基因组比对获得的基因型，那就直接调用模型

进行预测即可，即不需要在重新建模。但是这种是需要你拥有基因型覆盖足够全面，而且样本

数量足够大，材料代表性足够强，这种群体的规模至少是要数千个材料才行，否则群体不具有

代表性，预测出的准确性很低。

使用模型预测

cd /root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP-main

python3 Scripts/Pre_runner.py --Model 

"/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST/training.model.h5" --SNP 

"/root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/pca_dnngp2.predict.pkl" --output 

"/root/home/liuqirui/SNPdata/DNNGP_TEST/"



结果：

左：预测结果，右：真实表型（flowerNUM）

 

日志附录：VCF 修改

bcftools reheader -s /root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/sample.txt 

/root/home/liuqirui/SNPdata/GWAS/combine_all.pass.recode.clear.vcf -o 

combine_all.pass.recode.clear2.vcf

sample.txt 第一列代表 VCF 文件中原始的样本名称，第二列代表替换后的样本名称，两类之间

用空格 / 分隔符分隔，需要注意的是，样本名不允许有空格。



 


