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The Perfect Forage Grass

Perennial ryegrass

High yielding

Disease resistant

Highly percistent

Highly digestible

High sugar content

High protein level

Winter hardiness

Stress tolerant

High seed yielder



Why Genomic Selection?



Associate phenotypes to the genotypes

Yield

Rust res.

NUE

Stress tol.

Seed yield

Digest.
Sugar
Protein (NIR)

…ATTCGCCGTATGAT
GATGCAGTAGATTCG
CCGTATGATGATGCA
GTAGTTGATGATGCA
GTAGATTCGCCGTAT
GATGATGCAGTAGAT
TCGCCGTATGATGAT
GCAGTAGTTGATGAT
GCAGTAGATTCGCCG
TATGATGATGCAGTA
GATTCGCCGTATGAT
GATGCAGTAGTTGAT
GATGCAGTAGATTCG
CCGTATGATGATGCA
GTAGATTCGCCGTAT
GATGATGCAGTAGTT
GATGATGCAGTAG

XXX markers
in 1000 F2 families



Breeding and selection

10,000 parents

500 crosses

100 Synthetics

500 F2 in yield trials

50 best F2 in nursery

100 SYNS in yield trials

8 SYNS in Official test

2-3 
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Scientific Challenges
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x 3,000 – 10,000

50K – 750K

x 1,000

1.5K – 10K

Inter SNP distance (Kbp) Inter SNP distance (bp)



10.00 10.01 10.02

F2-0001
100% G

5-20 x fragments pr F2 per loci

1,820,000 SNP markers

F2-0002
25% G
75% T

F2-0003
100% T

Genotyping-by-Sequencing

Elshire et al., 2011 (PLoS ONE 6(5): e19379 )



Statistical model

Fixed effect
G-matrix 

(genomics effect)
I-matrix 

(family effect)

A B C D …
A 1.2 0.4 0.8 0.5 …
B 0.4 1.3 0.6 0.4 …
C 0.8 0.6 1.8 0.3 …



1379 1412 1724 1655 1628 1909 1711 2000 1779 1853 1472

1350 1556 1583 2282 1684 1481 1628 1688 1124 1266 1480

1416 1412 1397 1639 1648 1025 1209 1255 1263 1700 1937

2006 1434 1445 1370 1661 1721 2029 2141 1992 2197 2436

1585 1522 1639 1528 2107 1594 1472 1649 1482 1582 1423

1486 1415 1474 1277 1491 1467 1651 1576 1628 2066 2294

1264 1175 1605 1591 1374 1527 1698 1769 1579 1633 1355

1341 1489 1423 2198 1505 1355 1475 1589 1095 1048 1348

1310 1321 1427 1518 1556 1015 1113 1254 1287 1592 1840

1875 1193 1249 1190 1408 1544 1877 1822 1765 1911 2164

1340 1235 1445 1386 1786 1428 1160 1136 1200 1190 1246

1125 1359 1199 951 1098 1293 1330 1073 1255 1806 1970

2294 2503 2262 1779 2054 1411 1679 1526 1220 1479 1483

Biomas yield, cut 3, N = 2772 plots, 2 reps

10,0 10,4 5,4 12,1 10,7 8,1 3,6 6,8 5,2 6,7 8,6

11,9 4,9 5,7 10,2 4,8 10,3 8,8 6,9 12,8 4,2 6,8

5,1 7,5 13,1 6,9 7,2 8,2 8,9 5,0 5,6 5,0 9,4

7,1 8,1 8,4 8,2 5,0 7,4 6,0 5,3 7,6 11,1 8,2

7,7 8,6 10,3 10,3 6,0 8,9 10,0 8,6 12,5 8,7 9,4

13,8 7,5 7,5 13,8 10,1 29,6 9,8 11,3 11,6 6,4 6,2



7,8 7,5 8,0 8,0 7,5 8,0 7,5 8,0 8,0 8,3 7,5

7,3 7,8 7,8 7,3 7,5 8,3 8,0 8,3 8,0 7,5 8,5

8,3 8,3 8,3 8,5 8,3 8,0 8,0 8,0 8,5 8,0 8,5

8,5 7,3 7,0 7,3 7,5 7,3 7,3 7,5 7,5 7,3 7,3

7,5 7,0 7,5 7,5 7,8 8,0 7,8 7,8 8,0 7,8 8,0

8,0 8,3 8,0 8,5 8,3 8,5 8,0 8,0 8,3 7,0 7,3

7,1 7,1 7,1 7,3 6,9 7,3 6,8 6,8 7,3 7,4 6,8

6,3 6,7 6,4 7,1 7,5 7,9 7,7 7,6 7,3 7,6 7,6

7,9 7,6 7,7 7,6 7,8 7,2 7,4 7,6 7,7 7,5 7,6

7,8 7,0 6,8 7,1 7,1 7,0 7,0 7,2 7,2 7,0 7,2

7,0 7,1 7,3 7,3 7,4 7,6 7,9 7,9 8,1 7,7 7,4

8,0 7,8 8,2 7,9 7,8 7,8 8,5 8,4 8,1 7,4 7,4

7,3 7,1 7,6 7,4 7,3 6,1 6,8 6,9 7,3 6,3 6,3

Spring growth, score 1-9, N = 2772 plots, 2 reps

5,7 4,8 5,9 5,8 4,0 5,0 6,1 6,2 6,0 4,5 5,5

5,9 5,3 4,7 5,8 4,8 3,9 4,7 2,9 4,7 4,1 4,8

3,2 5,2 4,6 3,5 4,3 4,4 5,4 4,4 6,1 4,0 4,8

5,5 5,7 4,6 4,2 5,7 5,3 3,6 5,8 2,3 6,1 5,9

5,3 4,9 4,6 5,4 4,2 3,6 4,5 3,9 4,1 5,2 4,5

3,9 5,0 4,6 4,0 4,3 4,0 3,5 5,8 6,0 4,8 4,6



139 140 140 140 140 139 140 141 140 140 139

139 140 139 141 140 136 136 137 136 136 135

136 135 135 136 136 137 135 137 136 136 138

136 146 147 147 146 147 147 146 147 146 147

146 146 147 147 148 147 140 141 141 141 141

141 142 141 140 141 139 139 140 139 144 145

141 139 143 143 145 144 146 146 144 145 145

146 148 147 143 142 135 135 135 136 136 137

135 137 136 139 136 139 138 139 138 138 140

139 147 146 145 146 147 147 146 146 148 146

146 147 146 147 146 146 140 139 139 139 143

137 143 141 142 141 143 135 138 139 139 142

144 147 147 143 145 144 137 136 135 143 143

Heading date, N = 2772 plots, 2 reps

0,9 1,0 0,8 0,6 0,7 0,7 1,0 1,0 0,7 0,8 1,0

0,8 0,8 0,6 0,6 0,6 0,9 1,0 0,7 1,0 0,7 0,7

0,7 1,0 0,8 1,0 0,9 1,0 0,9 0,8 0,8 0,6 0,9

0,8 0,8 1,0 0,9 0,8 1,0 0,9 0,5 0,7 0,6 0,8

0,9 1,0 0,8 0,8 1,0 0,8 0,9 0,7 0,8 0,6 0,9

0,8 0,9 0,7 0,9 0,6 0,9 0,8 0,9 0,7 0,6 0,5



Heritabilities

h2

across location

h2

within location

matter – Year 1- Total 0.48 0.72

matter – Year 2 - Total 0.54 0.83

rmath heading 0.68 0.94

er hardiness 0.33 0.81

ity 0.33 0.76

 resistance  0 0.55 0.66

 resistance 0.66 0.80

ng growth ------- 0.96

ding date ------- 1 22

995 F2 families from 

2000, 2002, 2004, 2006, 2009
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Cross-validation

A B C D …
A 1.2 0.4 0.8 0.5 …
B 0.4 1.3 0.6 0.4 …
C 0.8 0.6 1.8 0.3 …
D 0.5 0.4 0.3 1 …

… … … … … …



Prediction Accuracy

Trait Acuracy

rust resistance 0.69

heading date 1.00

salt tolerance 0.45

TKW (0.37)*

Predictive ability

, ӯ
Prediction accuracy

,
, ӯ

, ӯ
Heading date



Conclusions and Perspectives

rst GWS models including components Trial, IDg, and Idi

xplains most of the training set phenotypes

rediction accuracy sufficiently high for most traits

alidation of prediction models in 2015-

art search for genes with major QTL effects

erhaps include more exotic material in the future
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I love breeding 
(let the computer do the hard work for you)

THANK YOU!


